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Interacción microorganismo-hospedador. 
Proteómica de la microbiota humana
CONCHA GIL, GLORIA MOLERO, LUCÍA MONTEOLIVA, AÍDA PITARCH. 
Departamento de Microbiología y Parasitología, Facultad de Farmacia, Universidad Complutense de Madrid�

Miembros del grupo de investigación y de la Unidad de Proteómica.

El Grupo de Investigación Interacción 
microorganismo-hospedador. Proteó-
mica de la microbiota humana (https://
produccioncientifica.ucm.es/grupos/5197/
detalle) está integrado en el Departamen-
to de Microbiología y Parasitología de la 
Facultad de Farmacia de la Universidad 
Complutense de Madrid. Está coordina-
do por la profesora Concha Gil y formado 
por las profesoras de universidad Gloria 
Molero, Lucía Monteoliva, Aída Pitarch, 
Raquel Martínez, y Victoria Mascaraque, 
una contratada Ramón y Cajal, Ana Borra-
jo, y 3 estudiantes predoctorales. Se creó 
en el año 1995, trabajando en las áreas de 

las infecciones fúngicas y de la proteómi-
ca, con financiación continuada pública 
y privada, nacional, de la UE y del NIH. 
El grupo ha sido promotor de la creación 
de la Unidad de Proteómica de la UCM 
en 2001 (https://cai.ucm.es/tecnicas-biolo-
gicas/proteomica/), de la que Concha Gil 
es la directora. Dicha Unidad, constituida 
por cuatro técnicos y un bioinformático, 
da servicio a numerosos investigadores 
de diversas entidades públicas y privadas. 
Se han puesto a punto numerosas estra-
tegias proteómicas de gran interés para 
los microbiólogos. Recientemente se ha 
implementado el estudio metaproteómico 

de la microbiota fecal para la realización de 
estudios taxonómicos y funcionales en 
muestras de individuos con determinadas 
enfermedades. Además, nuestro grupo 
formó parte de ProteoRed (Red de Ser-
vicios de Proteómica en España) desde 
sus inicios en 2004 hasta su finalización 
en 2021. A nivel internacional, los miem-
bros del grupo pertenecen a diferentes 
comités de la HUPO (Human Proteome 
Organization (https://www.hupo.org/), del 
π HuB Project (https://www.pi-hub.org.cn/
index/index/1) y del Proyecto Internacio-
nal Proyecto Proteoma Humano (HPP), 
siendo Concha Gil la co-chair del cromo-
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soma 16, cuyos objetivos son estudiar las 
proteínas codificadas por el cromosoma 
16 y detectar las proteínas desconocidas 
(Chromosome-centric HPP, o C-HPP). Ade-
más, C. Gil también es la coordinadora de 
la iniciativa de Enfermedades infecciosas 
dentro de este proyecto, cuya finalidad es 
buscar marcadores de diagnóstico y pro-
nóstico de las enfermedades infecciosas, 
así como de nuevas dianas terapéuticas 
(Biology/Disease HPP, o B/D-HPP). 

Nuestras actuales líneas de investigación 
están centradas en el estudio de la inte-
racción de microorganismos patógenos 
con el hospedador y en el desarrollo de 
nuevas estrategias de diagnóstico y de 
pronóstico de las enfermedades infec-
ciosas, en el estudio de nuevas dianas 
para agentes antifúngicos, así como 
diferentes estrategias de vacunación. 
El estudio de la interacción microorga-
nismo - hospedador se realiza desde la 
perspectiva de la Proteómica. Utiliza-
mos como modelo de estudio el hongo 
patógeno oportunista Candida albicans 
con el objetivo de conocer mejor tanto 
los mecanismos moleculares implicados 
en su virulencia, como la respuesta del 
hospedador para destruir a la levadura 
patógena, con el fin de descubrir nuevas 
dianas para posibles agentes antifúngicos. 
Asimismo, estudiamos también las res-
puestas inmunitarias adaptativa e innata 
del hospedador frente a las candidiasis 
invasivas. Para ello, usamos como mode-
lo in vivo el modelo murino de candidasis 
invasiva y como modelo in vitro de células 
del hospedador los macrófagos murinos y 
humanos, por ser actores principales en la 
destrucción del microorganismo durante 
la infección. Entre nuestros objetivos se 
encuentran la búsqueda de nuevos bio-
marcadores de diagnóstico y pronóstico 
de las candidiasis invasivas y la búsque-
da de vacunas frente a C. albicans. Para 
el primer objetivo utilizamos las técnicas 
inmunitarias combinadas con el análisis 
proteómico. Para el segundo probamos la 
capacidad protectora de células de mutan-
tes de C. albicans y fracciones celulares de 
los mismos en el modelo de candidiasis 
invasora. 

Nos apoyamos en técnicas proteómicas 
de alto rendimiento, o shotgun, para 
obtener una visión global e integrada del 
proteoma de las células de Candida o del 
macrófago a lo largo de su interacción. 

Estudiamos proteomas particulares de 
gran interés clínico, como los proteomas 
y fosfoproteomas en respuesta al estrés 
oxidativo y el estrés nitrosativo y tam-
bién las proteínas implicadas en la apop-
tosis. Actualmente estamos estudiando 
en profundidad las vesículas extracelu-
lares de C. albicans, su proteoma y sus 
tipos, así como la utilidad de estas como 
vacuna frente a la candidiasis sistémica 
en el modelo murino. Todos estos estu-
dios son de gran interés para desarrollar 
nuevas terapias contra la levadura y para 
estimular la respuesta inmunitaria del hos-
pedador. 

También utilizamos estrategias de Pro-
teómica Dirigida, que nos permiten selec-
cionar un conjunto de proteínas de interés 
y cuantificarlas en distintas condiciones. El 
uso combinado de ambas aproximaciones, 
shotgun y proteómica dirigida, es de gran 
utilidad para el estudio de nuestro modelo 
de interacción patógeno - hospedador.

Por otro lado, fruto de nuestra colabora-
ción con grupos clínicos expertos en micro-
biota, estamos estudiando la proteómica 

de la microbiota fecal humana, tanto de 
individuos sanos, como de pacientes con 
fibrosis quística o COVID persistente.

El grupo ha conseguido proyectos nacio-
nales (FECYT) de forma ininterrumpida 
desde su creación en 1995, además de 
participar en redes nacionales financiadas 
por el ISCIII y Genoma España. También 
ha participado en grupos estratégicos de la 
Comunidad de Madrid desde el año 2000. 

Asimismo, al estar nuestro grupo inte-
grado en un departamento universitario, 
la labor docente es importante, partici-
pando todos los miembros del grupo en 
la docencia de asignaturas de diversas 
facetas de la Microbiología en el Grado en 
Farmacia y otros 3 grados de Ciencias de 
la Salud, así como en diferentes Másteres 
oficiales, entre los que destaca el Máster 
en Microbiología y Parasitología: Investiga-
ción y desarrollo, del que se han tutorizado 
numerosos TFMs. También participa en el 
programa de Doctorado en Microbiolo-
gía y Parasitología de la UCM, formando 
a numerosos estudiantes predoctorales 
(28 tesis doctorales dirigidas).

Macrófago interaccionando con C. albicans.
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