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1. DATOS BÁSICOS DEL TFG:

Título: Análisis bioinformático del proteoma, fosfoproteoma y acetiloma de pacientes con leucemia
mieloide aguda

Descripción general (resumen y metodología):

La leucemia mieloide aguda (LMA) es una enfermedad hematológica con alta mortalidad en
individuos de edad avanzada y con difícil recuperación tras episodios reincidentes. Las
glicoproteínas de membrana celular destacan, entre otros, por su papel en procesos de
señalización intra e intercelulares. Diversos estudios han caracterizado el proteoma y
fosfoproteoma de pacientes con LMA mediante espectrometría de masas de alta resolución (EMAR),
sin embargo, el estudio del acetiloma queda actualmente aun por describir entre pacientes
reincidentes y pacientes no reincidentes en un intervalo de cinco años después del diagnóstico.
Muestras de pacientes con AML con y sin reincidencia han sido procesadas para el aislamiento de
modificaciones postraduccionales y su posterior análisis mediante EMAR en la plataforma de
proteómica de la Universidad de Sydney. Los objetivos de este proyecto TFG es el análisis
estadístico y bioinformático de los raw files obtenidos con el espectrómetro de masas. Con ello,
pretendemos así descubrir las diferencias cualitativas y cuantitativas de las proteínas con diversas
modificaciones postraduccionales, así como las interacciones entre ellas, de estos dos grupos de
pacientes LMA y explorar posibles rutas terapéuticas.
El alumno o la alumna participara en todos los pasos que implican el workflow bioinformático de
proteómica, fosfoproteomica y acetolimica. Los raw files serán analizados mediante el software
Proteome Discoverer o MaxQuant. El data cleaning y tratamiento estadístico serán efectuados con
el software Perseus y la visualización de datos proteicos se realizarán con diferentes aplicaciones
online y teniendo en cuenta diferentes databases del proteoma humano. El alumno o alumna
creara diferentes ilustraciones de alta resolución para la visualización interactiva de los diferentes
proteomas de estos pacientes. Los resultados serán comparados con otros estudios publicados de
pacientes con diferentes enfermedades oncológicas.

Tipología: Estudio de casos, teóricos o prácticos, relacionados con la temática del Grado.

Objetivos planteados:

Los objetivos planteados son:

1. Caracterización del proteoma, fosfoproteoma y acetiloma de pacientes que no sobreviven a
la leucemia aguda mieloide.

2. Estudios de cross-talking entre las diferentes modificaciones post-transduccionales (MPT) del
proteoma

3. Diseño de una estrategia o workflow bioinformático para el análisis del proteoma y sus MPT a
partir de peptidos marcados con mass tandem tags.
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