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Recientes trabajos realizados por nuestro grupo han demostrado la
utilidad de las técnicas protedmicas para la evaluacién de diferentes
farmacos empleados en el tratamiento de la artrosis (OA), la patologia
articular mas frecuente hoy en dia !". En la articulacién artrésica, las
proteinas secretadas por los condrocitos (las células del cartilago mas
directamente implicadas en el desarrollo de esta enfermedad) pueden llegar
al torrente sanguineo; de ahi su posible utilidad como marcadores no
invasivos para monitorizar y personalizar los tratamientos anti-OA a largo
plazo. Por este motivo, el objetivo de este trabajo es comparar dos técnicas
protedmicas cuantitativas (iTRAQ e SILAC) para el estudio del secretoma
de los condrocitos y poder evaluar la mejor opcion para abordar un estudio
farmacoprotedmico en este campo. Para ello, se utilizaron condrocitos
articulares humanos obtenidos a partir de biopsias de donantes artrésicos.
Las células fueron cultivadas en un medio estandar (iTRAQ) o en medio
suplementado con aminoacidos marcados (SILAC). Las proteinas
secretadas recogidas a partir de los medios de cultivo, previamente
deplecionados de suero, fueron digeridas en ambos casos con tripsina. Los
péptidos marcados con los reactivos iTRAQ, asi como los péptidos pesados
y ligeros procedentes de las células crecidas en medios SILAC fueron
separados y analizados mediante cromatografia liquida acoplada a
espectrometria de masas de tipo MALDI-TOF/TOF. La identificacion y
cuantificacion de las proteinas se llevdo a cabo con el programa
bioinformatico Protein Pilot 4.0. Los resultados obtenidos ponen de
manifiesto la complementariedad de las dos técnicas, aunque solo en el
caso de los péptidos marcados con iTRAQ fuimos capaces de identificar,
por primera vez, el colageno tipo 2, una proteina caracteristica de los
condrocitos.
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