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Proteomica: innovazione dello studio del
microbioma orale.

Introduzione.

Le analisi di resti scheletrici umani rinvenuti in uno scavo sono incluse
nell’ambito della ricerca archeologica. | resti scheletrici, quali ossa e denti,
sono una fonte di conoscenza per la ricostruzione delle condizioni di vita del
passato e sono spesso le uniche testimonianze biologiche recuperabili. Le
ossa sono state la risorsa piu utilizzata per il recupero di informazioni
nell’analisi genomica ma il campo della ricerca proteomica ha assistito di
recente a un rapido aumento della sua applicazione allo studio dei materiali
antichi[1]. Il metodo della proteomica prevede I'applicazione della
spettrometria di massa per lo studio di antichi proteomi[2]. | vantaggi del
metodo risiedono nella sua capacita di discriminare tra le fonti delle molecole,
piuttosto che la particolare specie[1] e allo stesso tempo i proteomi potrebbero
offrire diversi tipi di informazioni. Si ritiene che le proteine sopravvivano per
periodi di tempo molto piu lunghi rispetto al DNA[3]. Grazie all’estrazione delle
proteine dal tartaro dentale & possibile determinare il microbioma totale orale.
La dieta & uno dei fattori piu importanti che determinano la salute umana, i
cambiamenti in essa hanno implicazioni sull'evoluzione del microbioma orale
[4] che pu0 influenzare I'espressione genica nella risposta immunitaria.

Scopo del progetto.

Lo scopo del progetto e di affrontare le questioni relative agli effetti del
cambiamento dietetico sul microbioma orale. Questo tipo di approccio
potrebbe chiarire tematiche da sempre in cerca di risposta. Ad oggi si sa poco
su come possa essersi evoluto il microbioma orale durante le fasi chiave della
nostra storia evolutiva come la transizione neolitica verso I’agricoltura. Si
potrebbero confrontare i campioni di cacciatori-raccoglitori del Paleolitico con
gli agricoltori del Neolitico [5]. Oppure si potrebbe chiarire il consumo del latte,
alimento considerato un esempio di evoluzione genetica-culturale. Gli esseri
umani hanno sfruttato il latte animale come risorsa per almeno 8500 anni ma le
origini, la diffusione e le dimensioni della produzione di latte rimangono poco
conosciute [6]. Linee di evidenza indirette, come i rapporti isotopici lipidici dei
residui di ceramica e le frequenze alleliche di persistenza della lattasi
forniscono un quadro parziale di questo processo. Per capire come, dove e
quando gli umani hanno consumato prodotti lattiero-caseari, € necessario
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collegare le prove del consumo direttamente agli individui e al loro bestiame
da latte [6]. Con I’analisi proteomica inoltre si € in grado di ricostruire la

sequenza aminoacidica e confrontare la sequenza della g-lattoglubunina con la

sequenza della specie animale: bovino, ovino o caprino. In definitiva, una
conoscenza piu approfondita della dieta diventa necessaria per risolvere la
complessa co-evoluzione dei microbiomi orali e dei loro ospiti umani, in
quanto diventa una preziosa fonte di informazioni sullo stato di salute
dell'ospite.

Metodi.

1.Campionamento: rimozione del tartaro dentale tramite un ablatore dentale.

2. Estrazione dei peptidi dal tartaro dentale, protocollo di preparazione del
campione assistito da filtro (FASP) [7].

3. Analisi: | peptidi estratti verranno analizzati utilizzando la spettrometria di
massa tandem di proteine shotgun (MS/MS)[6], che potrebbe essere effettuata,
in collaborazione con il Dott.Gabriele Scorrano (Universita di Copenhagen).

4. Analisi Dati: Gli spettri MS/MS grezzi verrano convertiti in formato generico
Mascot ricercabile utilizzando Proteowizard versione 3.0.4743. La ricerca nel
database di ioni MS/MS verra eseguita su Mascot (Matrix Science™, versione
2.4.01) da confrontare poi a tutte le sequenze disponibili in UniProt e nel
database del microbioma orale umano (HOMD)34[6].
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Fig.1 Flusso di lavoro [8].
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