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Proteopathogen, una base de datos de proteinas para el estudio de la interaccion

Candida albicans — hospedador
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Existen en la actualidad repositorios publicos en
la web para el almacenamiento y gestion de datos
protedmicos asi como bases de datos especificas de
hongos. Sin embargo, ninguno de ellos estd enfoca-
do especificamente al drea de investigacion de hon-
gos patdgenos y su interaccion con el hospedador y
contiene ademas datos experimentales protedmicos.
En este contexto presentamos Proteopathogen, una
base de datos orientada a recopilar datos experimen-
tales protedomicos y a facilitar el almacenamiento y
acceso a un amplio rango de informacidn, abarcando
flujos de trabajo en Proteémica desde la descrip-
cion del experimento que lleva a la preparacion de
la muestra hasta los parametros de espectrometria
de masas y los péptidos que apoyan las identifica-
ciones. Proteopathogen esta actualmente enfocado
hacia Candida albicans y su interaccion con macro-
fagos, sin embargo, datos experimentales relativos
a otras especies de hongos patogenos y células de
mamiferos pueden ser adecuados para la insercion
en la base de datos. Proteopathogen es publicamente
accesible en http://proteopathogen.dacya.ucm.es.

Candida albicans es un hongo patdogeno opor-
tunista presente habitualmente en las mucosas hu-
manas. En individuos inmunocomprometidos puede
proliferar excesivamente y provocar candidiasis,
una micosis muy extendida y en ocasiones fatal. En
este sentido, abordar estudios protedmicos sobre
la interaccion de Candida con células del sistema
inmune es clave para mejorar nuestra comprension
del proceso de infeccion y puede suponer un paso
inicial en investigacion basica para el futuro desa-
rrollo de métodos de diagnoéstico, vacunas y farma-
cos antifiingicos.

Respecto a la recopilacidon de informacion con-
tenida en Proteopathogen, se han incluido datos co-
rrespondientes a tres experimentos. Los dos prime-

ros corresponden a trabajos de interaccion Candida
— macrofago [1,2] de los cuales el primero incluye
66 proteinas identificadas de Candida y el segundo,
38 proteinas de macrofago. El tercer estudio es un
conjunto de experimentos destinados a la extraccion
e identificacidn de proteinas de membrana y protei-
nas con anclaje GPI [3] de C. albicans.

Ademas de la informacién experimental, y con
el objetivo de proporcionar una vision mas amplia
de los datos, se recuper6 informacién relevante de
bases de datos en la web. Se obtuvieron de CGD
[4] identificadores, sinonimos, ortélogos en Sac-
charomyces cerevisiae, anotaciones de Gene Onto-
logy y anotaciones para las proteinas de Candida,
mientras que en el caso de proteinas de macrofagos
murinos, la informacién equivalente se obtuvo de
UniProt [5] y de Mouse Genome Database [6]. Tam-
bién se recuperaron de KEGG [7], e informacion de
estructuras de PDB [8]

En cuanto a la arquitectura de la aplicacidn,
la estructura basica consiste en una base de datos
MySQL gestionada por la plataforma de desarrollo
web Ruby on Rails que permite crear las tablas y
relaciones entre los datos, manejar las consultas y
mostrar las paginas.

El contexto experimental es tratado en Proteo-
pathogen jerarquicamente, mostrando una aproxi-
macion general del estudio, en donde se detallan
autores, titulo de la publicacion e identificador
de PubMed, y dentro de esa descripcion general,
los experimentos concretos que dan lugar a las
identificaciones.

La informacion sobre una proteina particular se
muestra dividida en secciones (Figura 1). En la sec-
cion titulada Protein Basic Information se muestran
el niimero de acceso de Uniprot, descripcion de la
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proteina, especie, evidencia de la existencia, nombre
estandar del gen, identificadores de bases de datos
especificas de organismo, ortélogos y secuencia.
En la seccion Experiments se listan aquellos expe-
rimentos en que se ha identificado la proteina en
particular. Ademas, y en los casos que las anotacio-
nes estén disponibles, se muestran una o mas de las
siguientes secciones: anotaciones de Gene Ontology
con las correspondientes referencias, rutas de KEGG
y CGD, e informacion estructural de PDB.
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En todos los casos, las proteinas aparecen rela-
cionadas con los experimentos a los que pertenecen
de forma que se puede enlazar con la informacion
relativa a la identificacion. Estos datos compren-
den, por una parte parametros comunes a todas las
proteinas identificadas en cada experimento, inclu-
yendo la base de datos de la busqueda, software de
analisis, enzima de digestion, modificaciones fijas y
variables y maximo niimero permitido de cortes no
efectuados. Por otra parte también estan presentes
los datos que se refieren a cada identificacion, donde
se muestran la secuencia de los péptidos, su masa
observada y masa teorica y la puntuacion.

La interfaz publica de Proteopathogen ofrece
multiples formas de consultar el contenido. Es posi-
ble navegar por la lista de experimentos y visualizar
rapidamente la lista de proteinas pertenecientes a
cada uno de ellos, pero también se puede utilizar el
formulario de busqueda. Este acepta varios tipos de
identificadores y ademas permite realizar busquedas
por texto libre, recuperando una lista de proteinas
que muestren coincidencias.
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Por ultimo, y para mejorar la interactividad con
el usuario, Proteopathogen incluye un formulario
para el envio de datos. Estos seran revisados por
un administrador, y una vez verificados podran ser
incluidos en la base de datos.
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