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DADES DEL CENTRE 

Missió i objectius 

La Fundació Eurecat té per objectius principals:    

● Impuls de la innovació en general i d’R+D, en tots els sectors d’activitat. 

● Impuls de la recerca industrial i el desenvolupament tecnològic. 

● Impuls de la recerca en general. 

● Impuls de l’emprenedoria en general i en especial de l’emprenedoria 

tecnològica. 

● Impuls del creixement empresarial. 

● Impuls de la internacionalització basada en innovació. 

● Impuls del desplegament de talent tecnològic i de negoci. 

● Impuls de la formació en els àmbits propis de l’objecte fundacional. 

● Impuls de la transferència tecnològica i de coneixement. 

● Afavoriment del desenvolupament territorial. 

● Afavoriment de l’increment de la cultura científic-tecnològica. 

Concretament, la missió de la UTNS (Unitat de Nutrició i Salut) és promoure la 

innovació, realitzar serveis tecnològics i facilitar la transferència de tecnologia en 

l'àmbit de la nutrició i la salut. Tenint per objectiu principal incrementar la 

competitivitat de la indústria agroalimentària espanyola. 

 

 EURECAT – CENTRE TECNOLÒGIC DE CATALUNYA 

Departament de Nutrició i Salut (UTNS) 

Av. de la Universitat, 1, 43204 Reus, Tarragona 

Projecte MICROBIOTA 
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Instal·lacions 

Eurecat compta amb 12 seus corporatives repartides entre Espanya i l’Amèrica 

del Sud, no obstant té una presència internacional arreu del món. 

El Departament de Nutrició i Salut ubicat a Reus, presenta instal·lacions i 

equipaments punters que permeten el desenvolupament d'investigacions in 

silico, in vitro i in vivo. També compta amb estudis d'intervenció nutricional en 

humans per al desenvolupament d'aliments funcionals, i compostos bioactius i 

nutracèutics. 

Organització 

Es divideix en 4 àmbits de coneixement: industrial, digital, de sostenibilitat i 

biotecnològic. El darrer es desglossa en: ciències òmiques, i nutrició i salut que 

és on es van realitzar les pràctiques. També consta de diversos sectors, alguns 

exemples són:  aeronàutic, construcció, salut, química...  

Finançament 

És una fundació privada constituïda per temps indefinit sota la denominació de 

Fundació Privada Alira en data 23 de desembre del 2013. Subjecta al Llibre 

Tercer del Codi Civil de Catalunya, està inscrita al Registre de Fundacions de la 

Generalitat de Catalunya amb el número 2826. 

Processos que es realitzen 

Actualment, el centre està treballant tant en l'àmbit nacional com europeu. 

Entre els projectes nacionals es troba el projecte MICROBIOTA. Aquest, es basa 

en la identificació de nous ingredients moduladors de la microbiota humana i 

animal fent ús de la biotecnologia industrial, les tecnologies òmiques i les 

tecnologies de big data. En aquest context, es desenvolupa la present memòria. 
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RESUM I PARAULES CLAUS  

Durant els darrers anys, l’ús dels probiòtics per a diferents aplicacions ha 

experimentat un increment a escala global. Aquest fetha creat la necessitat 

d’aprofundir els coneixements base que es tenen sobre els seus mecanismes 

d’acció. En concret identificar aquelles proteïnes que fan possible que un bacteri 

tingui activitat probiòtica, o pel contrari aquelles que resultin perjudicials. La 

identificació ofereix la possibilitat de crear una classificació genòmica d’aquests 

bacteris en funció del seu potencial probiòtic. En aquest treball, s’han utilitzat 

genomes completament seqüenciats per la identificació de biomarcadors 

proteics. 

Durant el transcurs de la memòria, es relataran els passos que s’han dut a terme 

per aconseguir aquesta classificació: passant per una aproximació 

bioinformàtica, una cerca exhaustiva manual de la literatura, i una classificació 

numèrica de les proteïnes segons el seu efecte potencial (positiu o negatiu) en 

soques probiòtiques. 

Com a resultat, s’han pogut identificar aquelles proteïnes que permeten als 

bacteris probiòtics realitzar els seus mecanismes d’acció. Aquests, s’han agrupat 

en categories segons la seva funció, obrint pas a futurs estudis quantitatius on 

s’utilitzin aquestes proteïnes com a biomarcadors de probiòtics. 

Els resultats d’aquest treball permeten aprofundir el coneixement sobre el 

genoma dels probiòtics, així com a futures aplicacions d’aquests bacteris.  

Paraules clau 

Bacteris, Microbiota, Probiòtics, Potencial probiòtic, Biomarcadors proteics, 

Lactobacillus, Bifidobacterium 
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INTRODUCCIÓ  

Definició general dels probiòtics 

Segons l'organització del menjar i l'agricultura (FAO) de les Nacions Unides i 

l'Organització de la salut mundial (WHO), els probiòtics són organismes vius 

que quan s’administren en dosis concretes proporcionen un benefici en l’hoste 

(Hill et al. 2014). Encara que aquesta memòria se centra en bacteris probiòtics, 

el terme general engloba també a llevats, com S. Cerevisiae (Sun et al. 2021) o 

S. Boulardii. (Pais et al. 2020) 

Inicialment, es creia que els seus efectes estaven relacionats únicament amb la 

interacció amb la microbiota intestinal. No obstant això, a mesura que avançava 

el coneixement d’aquests organismes, es va allunyar aquesta idea més 

elemental, i es va substituir pel pensament que tenen més potencial del que 

inicialment es va considerar.  

El potencial probiòtic es defineix, en aquest treball, com la capacitat que tenen 

els organismes per exercir beneficis a l’hoste. Aquest mateix concepte es pot 

traslladar al camp de la genòmica, on el potencial probiòtic serien aquelles 

proteïnes que permeten a, per exemple, un bacteri ser considerat una soca 

probiòtica.  

Mecanismes d’acció 

La Figura 1 mostra els mecanismes d’acció de diverses soques de probiòtics. Els 

estudis d’aquests organismes no se centren únicament en models humans, per 

tant, no és d’estranyar que no tots aquests processos s’hagin descrit en ells, ni 

totes les soques tinguin aquestes capacitats. D'igual manera, a l’interior cel·lular 

intervenen molts més factors, per tant, aquests mecanismes dependran també 

d'elements propis de l’hoste.  

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=1037050&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14880543&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11071918&pre=&suf=&sa=0
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Fig 1: Esquema d’alguns dels mecanismes d’acció dels probiòtics a la microbiota (Simon et al. 2021). 

Obra subjecta a llicència general Creative Commons https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/.  

A la part (a) de la Figura 1, es poden observar els efectes dels probiòtics sobre 

l’epiteli intestinal i el sistema nerviós. Els probiòtics interaccionen amb la 

microbiota intestinal principalment per competició pels nutrients i espai de 

possibles patògens, incrementant la seva estabilitat i provocant una resistència 

a la colonització (Collado et al. 2006). 

Moltes soques s’han relacionat amb efectes antagònics contra altres 

microorganismes que no formen part de la microbiota, principalment per la 

producció de bacteriocines. Aquests compostos tenen propietats antimicrobianes 

que ajuden a la microbiota a impedir el pas de possibles patògens 

(WoldemariamYohannes et al. 2020). 

També presenten efectes de cross-feeding, un mecanisme on el producte 

metabòlic d’una soca és metabolitzat per una altra (Smith et al. 2019). Un 

exemple es dona en els Bifidobacteris, importants en el còlon humà. Els bacteris 

produeixen acetat o lactat durant la fermentació de carbohidrats, substrats que 

poden utilitzar altres soques per produir butirat (Rivière et al. 2016). La producció 

de butirat i d’altres àcids grassos de cadena curta (SCFA), té efectes protectors, 

sobretot a l’hora d’interaccionar amb el sistema immune (Dalile et al. 2019). 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=12888755&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14880548&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=8969747&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=3498412&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=7028211&pre=&suf=&sa=0
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També presenten funcions fisiològiques, com l’estimulació de l’epiteli intestinal 

mitjançant l’increment de l’expressió de tight junction, i la producció de mucines, 

reduint l’ancoratge dels patògens a les cèl·lules epitelials (Ahmadi et al. 2020). 

Els bacteris probiòtics poden sintetitzar molècules petites amb efectes sistèmics 

o locals; un exemple de la seva síntesi es dona amb la producció de 

neuroquímics com l'oxitocina, serotonina, noradrenalina o la dopamina. Aquests 

compostos afecten funcions cerebrals, donant  un efecte sistèmic (Sherwin et al. 

2018).  

També estan relacionades amb la producció d’enzims, per exemple la β-

galactosidasa i la hidrolasa de les sals biliars. Aquests enzims milloren la digestió 

de  la  lactosa i els nivells de lípids en sang en humans respectivament. Un 

exemple es dona en Streptococcus thermophilus, on la producció de β-

galactosidasa desglossa en glucosa i galactosa les molècules de lactosa, 

permetent una millor digestió (Amato et al. 2022). 

En la segona part de la imatge (b), s’observen els efectes dels probiòtics sobre 

el sistema immune. Un exemple és la ja esmentada producció de SCFA per 

cross-feeding. També activen les cèl·lules dendrítiques, fent que les cèl·lules T 

es diferenciïn i s’estimuli la producció de citocines i d'IgA.  Els probiòtics poden 

arribar a alterar l’equilibri entre Th1/Th2 modificant les citocines pro i 

antiinflamatòries, podent dirigir la situació cap a una no inflamatòria (inhibició de 

Th1), o proinflamatòria (diferenciació cap a  Th1) (Shida et al. 2002).  

Aquests són alguns dels mecanismes d’acció que tenen els probiòtics tant a 

escala intestinal com sistèmic. Com es pot observar la majoria de rutes estan 

relacionades entre elles, podent donar efectes sinèrgics.  

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=8894569&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=4027905&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=4027905&pre=&suf=&sa=0
https://doi.org/10.1111/nyas.13416
https://doi.org/10.1111/nyas.13416
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14732799&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=8924946&pre=&suf=&sa=0
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Exemples de l’ús de probiòtics en diferents malalties 

Síndrome de l’intestí irritable (IBS) 

La síndrome de l’intestí irritable és una malaltia crònica gastrointestinal, amb una 

incidència del 9% i 16% de la població general, amb major afectació en dones 

(12% vs. 8,6%) (Oka et al. 2020). Els símptomes més característics són:  

malestar abdominal, inflamació, i canvis en el patró de defecació que classifiquen 

IBS en 4 categories segons el criteri Rome IV (Bonetto et al. 2021): 

● IBS-C: IBS amb estrenyiment 

● IBS-D: IBS amb diarrea 

● IBS-M; IBS amb estrenyiment i diarrea 

● IBS sense classificar 

Al tracte gastrointestinal habiten una gran població de bacteris comensals, una 

disbiosi entre ells podria significar una funció anormal d’aquest tracte, podent 

provocar aquesta malaltia. En la majoria dels casos d'IBS, es troba una menor 

biodiversitat en bacteris comensals i un augment en espècies patogèniques (Ki 

Cha et al. 2012).  

Actualment, aquells pacients diagnosticats amb IBS presenten un tractament 

farmacològic, que inclou antibiòtics i laxants, i no farmacològic relacionat amb la 

dieta, que dependran del subtipus.  

El possible tractament d’aquesta malaltia amb probiòtics ja ha estat posat a prova 

en diverses metaanàlisis (Zhang et al. 2022) (Ford et al. 2018). Aquests, tracten 

de restaurar la barrera microbiana malmesa amb suplementació probiòtica que 

conté els bacteris necessaris en cada pacient. 

Avui en dia, hi ha estudis en l'àmbit clínic amb resultats esperançadors. Això no 

obstant, cal un millor coneixement dels bacteris amb capacitats probiòtiques per 

a obtenir resultats completament satisfactoris. 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=13184828&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14157539&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=6664158&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=6664158&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=13342843&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=6730112&pre=&suf=&sa=0
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Malalties cardiovasculars (CVD) 

Les malalties cardiovasculars o CVD, continuen liderant la llista de causa 

principal de mort en ciutadans estatunidencs segons  American Heart 

Association (Tsao et al. 2022). La majoria d’elles, venen determinades per un 

increment del contingut lipídic dins de les artèries (arterioesclerosis), i un 

increment de la formació de trombus, afectant òrgans com el cervell, cor, fetge i 

ulls (Weber i Noels 2011).  

Recentment, s’ha relacionat la microbiota intestinal i CVD en diversos estudis 

metagenòmics (Jie et al. 2017) (Liu et al. 2020). En aquests, s’han identificat 

possibles probiòtics candidats per ser usats com a targets terapèutics. Se sap 

que CVD és principalment causat per hàbits alimentaris i factors ambientals, 

podent arribar a causar una disbiosi i inflamació que pot promoure el 

desenvolupament d’aquestes malalties (Jin et al. 2019).  

Com es pot observar a la Figura 2, la disbiosi genera TMA que en oxidar-se dona 

TMAO. Aquesta trimetilamina N-òxid es considera dels factors causants de 

l'ateroesclerosis i la parada cardíaca (Wang et al. 2011). La disbiosi també 

promou la  síntesi d’àcid biliar i indoxil sulfat que també s’associen amb la fallada 

cardíaca  (Dantzer et al. 2018) (Wu et al. 2016). Per últim, els darrers estudis han 

demostrat com els SCFA sintetitzats per probiòtics ajuden a regular la pressió 

sanguínia en unir-se als receptors de proteïnes G: Olfr78 i GPR4 (Marques et al. 

2017). 

Fig 2: Esquema del paper de la 

microbiota intestinal en malalties 

cardiovasculars (Jin et al. 2019). 

Obra subjecta a llicència general 

Creative Commons  

 

 

 

 

https://creativecommons.org

/licenses/by/4.0/. 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=12357826&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=2382740&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=4820447&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14733244&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=8301093&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=74940&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=5934320&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14596083&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=4595643&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=4595643&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=8301093&pre=&suf=&sa=0
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
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Punt crític i proposta de solució 

Els resultats sobre els estudis mencionats anteriorment, encara que 

prometedors, no aporten la informació necessària per desenvolupar teràpies 

efectives basades en probiòtics contra aquestes malalties. És més, encara no hi 

ha cap mètode que permeti discernir els mecanismes moleculars dels probiòtics 

existents. 

Aquest fet augmenta la necessitat d’aprofundir en l'anàlisi bioinformàtic i 

genòmic, amb la finalitat d’ajudar als investigadors a estudiar millor la composició 

de la microbiota intestinal, i els probiòtics que exerceixen efectes beneficiosos 

sobre ella.  

En aquesta memòria es descriuen els primers passos d’una proposta de solució 

a aquest punt crític, establint una classificació basada en marcadors proteics a 

partir de genomes completament seqüenciats, que permeten identificar els 

bacteris relacionats segons el seu potencial probiòtic.  

HIPÒTESIS DE TREBALL I OBJECTIUS         

Hipòtesis 

El potencial probiòtic d’un bacteri es pot identificar i classificar a partir del seu 

genoma. 

Objectius 

● Definició del terme probiòtic a partir de la seva composició molecular. 

● Identificació a la literatura dels biomarcadors proteics que defineixen als 

probiòtics.  

● Desenvolupament d’una puntuació segons el potencial probiòtic, i 

classificació funcional de les proteïnes. 

● Determinació de les categories funcionals amb major activitat probiòtica. 
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METODOLOGIA 

 

Fig 3:  Diagrama de flux de la metodologia emprada en aquest treball. 

Base de dades COG 

La base de dades de Clústers de Gens Ortòlegs (COGs; en anglès, Clusters of 

Orthologous Groups), es defineix com una eina per la classificació filogenètica 

de proteïnes de genomes microbians (Tatusov et al. 1997). Actualment, compta 

amb 4.877 COGs, 37 categories taxonòmiques, 1.309 organismes, i 3.213.255 

ID de proteïnes (Galperin et al. 2021). L’objectiu principal d’aquesta base de 

dades és classificar proteïnes ortòlogues en genomes completament 

seqüenciats. 

Tradicionalment, l’anotació de proteïnes en genomes seqüenciats ha estat a 

càrrec d’eines com BLASTP (Altschul et al. 1997), on se cerquen seqüències 

similars en bases de dades i s’escull la que més s’assembli (best hit). Tot i això, 

el seu ús pot estar limitat a causa de la funció best hit, ja que sovint comporta 

que el resultat sigui ‘’sense caracteritzar’’ o ‘’putativa’’ encara que hi hagi un 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=916904&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11165106&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=27750&pre=&suf=&sa=0
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homòleg amb funció coneguda. Un altre desavantatgeés que a vegades les 

diferències entre dominis arquitectònics de proteïnes homòlogues poden 

resultar en una classificació errònia.  

Aquests punts dèbils han fet que sorgeixin d’altres elaborades a partir de bases 

de dades anotades de seqüències de proteïnes. Entre aquestes eines trobem 

UniProt  (UniProt Consortium 2023), PANTHER (Thomas et al. 2022), i la ja 

mencionada COGs.  

Una característica que s’ha utilitzat per desenvolupar aquest projecte i que la 

diferencia d’altres aproximacions, és que un COG només té dues possibilitats: 

pertànyer o no a un organisme. Això fa possible crear matrius basades en 

representacions de si/no (1 o 0), per tal de simplificar la tasca de la classificació 

de genomes microbians, i la seva reconstrucció en l’evolució.  

Un altre aspecte que s’utilitzarà en la memòria, és la classificació segons funció 

que ofereix la mateixa base de dades. Els diferents COGs s’agrupen en lletres 

segons el paper que tinguin en diferents processos, per exemple la K 

representa les proteïnes implicades en processos de transcripció, i la N motilitat 

cel·lular *. Aquesta categorització facilita la tasca d’agrupar aquells que tinguin 

major potencial probiòtic.  

Els trets que s’han comentat sobre la base de dades COGs fan que, en aquest 

cas, sigui l'aproximació més útil a l’hora de desenvolupar el projecte. 

*Classificació completa a Annex I.  

https://sciwheel.com/work/citation?ids=14130487&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=13766072&pre=&suf=&sa=0
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Anàlisi de la distribució de proteïnes de la base de dades COG 

El primer pas és la creació d’un script de Python* que generi una taula amb les 

dades necessàries per a realitzar la cerca. Aquesta informació s’extreu 

directament de la base de dades COG. 

Fig 4: diagrama de flux que descriu el procés de creació de l’script de Python.  

 

*Consultar codi a Annex II.  

Cerca literària de proteïnes i puntuació segons el seu potencial com a 

probiòtic 

Utilitzant eines com el cercador avançat de PubMed, Frontiers o Google Scholar, 

es realitza una cerca sistemàtica manual (de tots els articles) de cada COG, en 

funció de l’activitat probiòtica descrita en la bibliografia. Segons el seu potencial 

es classifica en una de les categories següents: 
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● 2: Activitat probiòtica important ja descrita en probiòtics coneguts. 

● 1: Es troben en espècies probiòtiques, però també desenvolupen funcions 

importants en no probiòtiques.  

● 0: Neutral o desconeguda. 

● -1: Potencialment perillós. 

● -2: Tòxic. 

L’agrupació de tots els COGs en aquestes 5 categories ve determinada per la 

seva activitat probiòtica. Per exemple, en els COGs relacionats amb la formació 

de biofilm, la cerca literària dona com a resultat que en espècies probiòtiques 

aporten protecció contra la instauració de possibles patògens (Tan et al. 2020),  

cosa que en un principi s’hauria de classificar en el grup 2. Tanmateix, la 

formació de biofilm també es considera un factor de virulència, descrit en 

alguns patògens com K. Pneumoniae (Wang et al. 2020). Per tant, encara que 

sigui important en espècies probiòtiques, la seva presència en espècies 

patògenes fa que es classifiqui dins de la categoria 1.   

Cal comentar que la funció de cada COG normalment ja ve determinada per la 

mateixa base de dades, en els casos en els quals no ho indica s’haurà de 

buscar pel nom de la proteïna a les bases de dades mencionades a l’inici.  

A l’apartat  Resultats es mostren els diferents grups sota cada puntuació, i la 

justificació darrera de la seva classificació. 

 

Desenvolupament d’una puntuació de probiòtics a partir del data set 

Fent ús de la funció matriu que permet la base de dades COG, comentada a 

l’inici de Metodologia, es desenvolupa una puntuació de cada organisme. La 

matriu es basa en l’ús d'1 i 0: 1 per indicar que l’organisme té el COG en el seu 

genoma i 0 per indicar que no el té.  

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=13438831&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11512938&pre=&suf=&sa=0
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A continuació, es combina aquesta matriu amb la puntuació segons el potencial 

probiòtic desenvolupada anteriorment, realitzant una suma final de totes les 

proteïnes presents en un organisme amb la seva classificació. 

En endreçar les espècies de major a menor puntuació final, el resultat esperat 

és que aquells organismes que són coneguts probiòtics estiguin situats en els 

primers llocs de la llista, i les espècies patogèniques ocupin les posicions finals.  

 

RESULTATS, DISCUSSIÓ I RELACIÓ AMB 

ELS OBJECTIUS PLANTEJATS 

Resultats de la cerca bibliogràfica segons el potencial probiòtic 

 

Les dades d’aquest sector corresponen als resultats de la cerca literària manual 

individual de cada COG. Cada puntuació es divideix en subtipus depenent de la 

funció amb relació al potencial probiòtic. En addició, es comenten diversos 

exemples i es justifica cada puntuació atorgada. 

Freqüència de cada categoria COG en funció de la seva classificació  

 

 

 

En aquest apartat de la memòria es mostra un Heatmap generat a partir de 

cada categoria del COG en funció del potencial probiòtic. Mostra les tres 

categories del COG amb major percentatge de proteïnes amb puntuació 2. 

Seguidament, s’esmenten quines són aquestes categories, en quins processos 

estan implicades, i quines subcategories de l’apartat anterior en formen part. 

Es consideren aquestes categories com les més importants a l’hora de 

classificar un bacteri com a probiòtic.  
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També es fa referència a una taula on apareixen els biomarcadors proteics 

trobats dins de cadascuna de les 3 categories, i que, per tant, serien les 

proteïnes amb major potencial probiòtic.  

Exemple de distribució dels COGs en una soca probiòtica coneguda 

Per tal de posar en context alguns dels COGs obtinguts en la categoria 2, es 

posarà com a exemple una representació del genoma de Lactobacillus 

acidophilus NCFM. 

Aquesta soca forma part dels coneguts bacteris acido làctics LAB, i resideix al 

tracte gastrointestinal humà. És un conegut probiòtic utilitzat sobretot com a 

suplement alimentari (Bungau et al. 2021). Entre els seus efectes sobre la salut 

humana destaquen: regulació de la flora intestinal (Gao et al. 2022), increment 

del sistema immunitari (Kang et al. 2022), efecte anticancerigen (Bungau et al. 

2021), i reducció del colesterol (Çiftci i Tuna 2021). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=14873004&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14873030&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=12147474&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14873004&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14873004&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14873032&pre=&suf=&sa=0
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Lactobacillus acidophilus NCFM 

 

 

Fig 6: Atles del genoma de Lactobacillus acidophilus NCFM en representació circular (Altermann et al. 

2005). L'anella de dins de tot mostra el biaix entre el contingut de GC, la següent la classificació de COGs 

de l’article (1: relacionats amb l’emmagatzematge de la informació, 2: processos cel·lulars i senyalització, 

3: metabolisme, 4: quasi no caracteritzats, 5: no caracteritzats). L'anella 3 mostra l'orientació dels ORF 

sentit (blau) i antisentit (vermell). La 4 representa les seqüències d’aminoàcids deduïdes comparades amb 

les no redundants utilitzant BLASTP. El cercle 5 simbolitza el contingut de GC, i el 6 el contingut de la 

maquinària ribosomal. A la part externa es visualitzen les proteïnes codificades en el seu genoma, les que 

coincideixen amb la Taula 1 d’aquesta memòria estan assenyalades amb una fletxa vermella. Obra 

subjecta a llicència de Copyright © 2005, The National Academy of Sciences.  

A continuació es veuran alguns exemples de Figura 6 relacionats amb 

l’ancoratge cel·lular, i que coincideixen amb els biomarcadors proteics de la 

Taula 1:  

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=10466906&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=10466906&pre=&suf=&sa=0
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Discussió 

Existeixen estudis que es basen en l’anàlisi del genoma complet d’alguns 

bacteris, ressaltant els COGs que podrien estar involucrats en la seva activitat 

com a probiòtic (Zhao et al. 2023), (Jiang et al. 2023). Tanmateix, avui dia, 

aquest treball és el primer a desenvolupar mètode d’identificació de bacteris 

probiòtics a partir de biomarcadors proteics.  

Al ser pioner en aquest camp presenta alguns detalls a polir. Per exemple, 

durant la realització del treball, s’ha descobert que molts patògens tenen 

característiques semblants a bacteris probiòtics. En aquests casos,  aquestes 

espècies haurien de ser excloses directament, encara que puguin tindre 

algunes proteïnes amb potencial probiòtic. També existiria la possibilitat de 

modificar-les per enginyeria genètica, podent eliminar aquells gens que facin 

d’un bacteri un patogen.  

En comparació amb algunes plataformes de visualització de genomes 

bacterians que també utilitzen COG, aquesta proposta mostra certes 

limitacions. Un exemple es dona en el cas de l’eina desenvolupada per 

científics de la Universitat Tècnica Federico Santa María de Xile, anomenada 

GenoVi (Cumsille et al. 2023). Aquest programa basat en Python, combina el 

genoma extret de GenBank (Benson et al. 2018) amb les categories el COG, i a 

partir de l’eina Circos (Jhuraney et al. 2015) genera una representació del 

genoma en forma circular. En aquesta representació ve inclosa un heatmap de 

la freqüència de cada categoria del COG en la mostra, un histograma de 

l’abundància dels COGs, i una taula resum de totes les característiques 

gèniques. A més a més, el programa permet personalitzar els resultats, oferint 

diverses paletes de colors i podent ressaltar proteïnes d’interès.   

 

 

 

https://sciwheel.com/work/citation?ids=14880420&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14880422&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=14632243&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=6183037&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=12114916&pre=&suf=&sa=0
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CONCLUSIONS 

Durant el transcurs de les pàgines de la memòria s’ha introduït el concepte de 

bacteris probiòtics, així com la seva relació amb la microbiota intestinal. D’altra 

banda, també s’ha descrit el funcionament de la base de dades COG, i la seva 

divisió en categories segons la funció. 

A través de la cerca manual literària, s’ha aconseguit determinar de manera 

individual el potencial probiòtic de proteïnes, segons la seva funció i interacció 

amb la microbiota. La puntuació d’aquestes dades ha permès classificar-les en 

diverses categories, obtenint aquelles que estan estretament relacionades amb 

els mecanismes d’acció dels probiòtics. La taula obtinguda de biomarcadors 

proteics obre el camp del disseny gènic de probiòtics, podent arribar a 

expressar proteïnes importants per les seves funcions, i eliminar aquelles que 

els perjudiquen. 

Els resultats finals de la memòria estableixen uns criteris proteics per a la 

definició exacta del terme probiòtic. Aquests criteris podrien ajudar a les 

agències reguladores (com la FDA als Estats Units o la EMA a Europa), a 

establir millors pautes per a l'aprovació i regulació dels probiòtics. 

Perspectives de futur 

Les futures investigacions s’haurien de centrar en mapejar els COGs en 

bacteris per observar quins tenen millor puntuació com a probiòtic. Una 

aproximació similar a l'explicada a la Figura 6, però més completa i amb una 

metodologia quantitativa. L’objectiu principal d’aquests estudis seria l'elaboració 

d’un índex, per saber amb exactitud quines són les proteïnes necessàries 

perquè una soca bacteriana mostri un potencial més alt.  

Aquesta memòria té el principal objectiu de contribuir a futurs estudis 

multidisciplinaris, sobre els efectes de determinades proteïnes en relació amb 

el seu potencial com a probiòtic.  
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En el següent paràgraf s’esmenta la futura primera aplicació de la memòria, a 

càrrec del centre propietari de les dades. Sense entrar en detalls, consisteix en 

la creació d’una base de dades per avaluar el potencial probiòtic de diverses 

espècies a partir dels COGs. 

També s’inclou una captura de pantalla de la interfície de la base de dades en 

desenvolupament. 

La base de dades tindria l’objectiu principal de facilitar la tasca d’identificació de 

bacteris probiòtics a partir de biomarcadors proteics, proporcionant una base 

sòlida per a futures investigacions i per l’avanç en el coneixement dels probiòtics 

i la microbiota. 
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AUTOAVALUACIÓ    

Al llarg d’aquests mesos, he aprofundit el meu coneixement sobre el camp dels 

probiòtics i la microbiota, sobretot en l’anàlisi del seu genoma. Així mateix, he fet 

servir eines de treball que em serviran en el meu futur professional, i he pogut 

treballar amb experts en la matèria que m’han ajudat i guiat quan ho he 

necessitat. En conclusió, l'experiència de redacció del TFG ha suposat un 

enriquiment tant professional com personal. Ha sigut la primera experiència en 

solitari a l’hora de redactar un treball, i estic segura que servirà per al meu 

creixement com a persona i futura investigadora. 

ANNEXOS 

Annex 1: Categories de la base de dades COG 
 

Categoria Funció 

J Traducció, estructura i biogènesi ribosomal 

A Processament i modificació de l'ARN 

K Transcripció 

L Replicació, recombinació i reparació 

B Estructura i dinàmica de la cromatina 

D Control del cicle cel·lular, divisió cel·lular, partició dels 
cromosomes 

Y Estructura nuclear 
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V Mecanismes de defensa 

T Mecanismes de transducció de senyals 

M Biogènesi de la paret cel·lular/membrana/embolcall 

N Motilitat cel·lular 

Z Citoesquelet 

W Estructures extracel·lulars 

U Transport intracel·lular, secreció i transport vesicular 

O Modificació posttraduccional, recanvi de proteïnes, 
xaperones 

X Mobiloma: profàgs, transposons 

C Producció i conversió d’energia 

G Transport i metabolisme de carbohidrats 

E Transport i metabolisme d’aminoàcids 

F Transport i metabolisme de nucleòtids 

H Transport i metabolisme de coenzims 

I Transport i metabolisme de lípids 

P Transport i metabolisme d’ions inorgànics 

Q Biosíntesi, transport i catabolisme de metabòlits secundaris 

R Predicció de funció general 

S Funció desconeguda 
Informació extreta de la base de dades COG. COG – NCBI. (s. F.). 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/research/cog 

Annex II: Codi Python 
 

import pandas as pd 
pd.options.display.max_rows = None 

 
# lectura dels dos arxius csv 
data1 = 

pd.read_csv('/home/andrea.pignatelli/Documents/sample/cog20co

g.csv') 
data2 = 

pd.read_csv('/home/andrea.pignatelli/Documents/sample/cog20or

g.csv') 

 
# ús de la funció merge combinant how='inner' 
output1 = pd.merge(data1, data2, 
               on='GENE', 
               how='inner') 

 
# mostra el resultat 
print(output1) 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/research/cog
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Annex III: Taules de les tres categories amb  COG classificats 

com a 2 

 

 

 

En aquest apartat, es mostra les taules de les 3 categories comentades a 

Resultats amb tots els COGs que hi pertanyen i les funcions que desenvolupen. 

Algunes proteïnes estan marcades en vermell, ja que coincideixen amb els de 

la Figura 6.  
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ANNEX 2 
 
 

FITXA DE SEGUIMENT DEL TUTOR/A del TFG 

 
 

Nom i Cognoms de l’Alumne/a: Andrea Pignatelli 

Nom i Cognoms del Tutor/a: Dr. Pere Puigbò Avalos 

Data de la entrevista amb l’alumne: 28.02.2023 

 

Recomanacions durant el seguiment: Els aspectes tècnics del treball els vam tractar durant les practiques, 

així que les recomanacions inicials van ser basades en com estructurar la presentació del treball. Hem anat 

fet reunions periòdiques per anar veient el desenvolupament del treball. 

 
Observacions: L’Andrea no nomes ha anat treballant de manera autònoma durant el treball, si no que ha 

incorporat els seus coneixements bioquímics per millorar la innovació de la recerca que ha dut a terme. 

 
Observacions Darrera revisió: 

 
L’Andrea ha fet una bona feina amb la darrera versió del treball i ha tingut en compte els aspectes científics, 
estructurals i de format. 

 
 

Signatura del Tutor/a Signatura del Alumne/a 

 
 

 

Tarragona a 1 de Juny 2023 
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