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result was 44.61% by using 205 protein spots. This 
B. cine-

rea conidial germination, representing its initial step. 
Moreover, our initial results with sclerotia seem to 
coincide with the previous studies with Sclerotinia 
sclerotiorum [5] presenting a mayor protein with 34-
36 kDa and 3 isoforms with a pI of 6.2, 6 and 5.8. 
Our gels show 6 isoforms with a Mr about 41 kDa, 
and a pI of 5.23, 5.51, 5.65, 5.81, 5.94 and 6.19 as 
a mayor component. In spite of the observed diffe-
rences and waiting the results from MALDI TOF/
TOF, we assume that our protein is the same, a Ssp1 
protein involved in sclerotia development.
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Las candidiasis invasivas son infecciones de 
notable morbilidad y mortalidad, en pacientes se-
veramente inmunocomprometidos y enfermos crí-
ticos [1]. El hallazgo de nuevos biomarcadores de 
pronóstico para estas infecciones oportunistas puede 
suponer un nuevo camino para tomar decisiones 
terapéuticas más precisas e individualizadas que 
podrían a su vez mejorar la evolución clínica de es-
tos pacientes. Para esta búsqueda, pueden ser útiles 
técnicas globales de alto rendimiento tales como la 
inmunoproteómica clásica o el análisis del proteo-
ma serológico (SERPA) [2]. Diferentes estrategias 
SERPA (basadas en electroforesis bidimensional 
seguida de “western-blotting” y espectrometría de 
masas) han permitido el descubrimiento de varios 
biomarcadores clínicos y dianas terapéuticas para 
estas micosis oportunistas [2-5].
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-
todo de pronóstico para las candidiasis invasivas, 
se combinó la tecnología SERPA con análisis bio-
informáticos para examinar, en un estadio precoz de 

anticuerpos frente al inmunoma de Candida en 45 
pacientes con candidiasis invasivas que tuvieron un 
desenlace fatal o favorable.

Análisis de conglomerados jerárquicos bidimen-
sionales y del componente principal de los patrones 
de reactividad de anticuerpos séricos frente a 31 
proteínas inmunogénicas de Candida separaron con 
precisión pacientes con estas micosis oportunistas 
en dos grupos con pronósticos diferentes (aquellos 
que sobrevivieron de los que fallecieron durante 
el proceso infeccioso). Estos subgrupos fueron in-
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y clínicas de la población de estudio. Análisis su-
pervisados con validaciones cruzadas permitieron 

mejor combinación para predecir el pronóstico de 

en otro grupo de pacientes con estas micosis oportu-
nistas. Este panel permitió determinar, en un estadio 
precoz de infección, el riesgo de un pronóstico fatal 
en pacientes con estas infecciones invasivas, así 

-
los de regresión logística indicaron que este panel 
proporcionaba un poder discriminatorio adicional 
sobre factores de pronóstico conocidos para estas 
infecciones invasivas.

puede predecir el pronóstico en pacientes con can-
didiasis invasivas mediante la evaluación de un nú-
mero relativamente pequeño de biomarcadores. Si 

multicéntricos, éstos serán de enorme utilidad para 
-

dividualizadas.
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