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5. PROTEOMICA MICROBIANA Y DE PARASITOS

Coordinadores: Aida Pitarch, Antonio Marcilla, Ana Oleaga y Manuel Rodriguez

5.1 Aspectos generales

Problemas en el analisis protedmico de muestras procedentes de organismos ‘raros’
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Laboratorio de Proteémica. Centro de Investigacion Principe Felipe. Avda. Autopista del Saler 16. 46012

Valencia. 2SCSIE. Universitat de Valencia

Los métodos actuales de identificacion de pro-
teinas se basan generalmente en la comparacion de
la informacion de MS (o MS/MS) obtenida con la
informacion de secuencias de proteinas que existe
en diferentes bases de datos.

Aunque algunas bases de datos incluyen un ele-
vado numero de proteinas, como por ejemplo NCBI
con aproximadamente 8500000 secuencias, no todos
los organismos estan representados por igual. Asi,
en NCBI existen 508911 proteinas humanas y el
numero decae drasticamente hasta 110313 para rata,
un organismo ampliamente utilizado en experimen-
tacién. Y el nimero es mucho menor para otros
organismos de alto interés como pardsitos (54542
entradas para Trematoda), vegetales (13955 para

5.2 Proteomica de Microorganismos

A) Proteomica de Bacterias

Citrus) o especies marinas de alto interés econémico
(2353 entradas para Clavicipitaceae).

En muchos casos es necesario recurrir a la se-
cuenciacion de novo que requiere de espectros de
MS/MS de gran calidad y es costosa en cantidad de
muestra y tiempo de analisis, por lo que su aplica-
bilidad es limitada.

Aun asi existen algunas estrategias que pueden apli-
carse en el caso de disponer solo de informacion de MS
y MS/MS parcial. En algunos casos pueden utilizarse
herramientas quimicas para la mejora de los espectros
de MS/MS. Mientras que en otros las herramientas son
bioinformaticas, y nos permitiran obtener mas informa-
cion de las diferentes bases de datos existentes.

Preparacion de extractos proteicos bacterianos para el analisis de glicoproteinas
mediante geles bidimensionales y cromatografias de afinidad
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Resumen

Las glicoproteinas bacterianas, por sus funcio-
nes y localizacion, son potenciales dianas para vacu-

nas. Sin embargo, su estudio mediante electroforesis
bidimensional y cromatografias de afinidad, bien
mediante la quimica de la hidrazida y del acido
aminofenilbordénico o bien mediante reconocimien-



