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2. ABSTRAKT

Univerzita Karlova

Farmaceuticka fakulta v Hradci Kralové
Studijni obor: Farmacie

Kandidat: Lucie Hlubuckova
Konzultant: RNDr. Klara Kone¢na, Ph.D.

Nazev diplomové prace: Analyza proteinové naloze extracelularnich vezikli
izolovanych z kvasinky Candida albicans

Cil prace: Cilem této diplomové prace bylo rozkliCovat proteinovou naloZ nesenou
v extracelularnich veziklech kvasinky Candida albicans (C. albicans), ktera patii mezi
klinicky nejvyznamnéj$i mykotickéd agens. Extracelularni vezikly (EVs) jsou vyuzivané
jakozto dopravni prosttedky, za ucelem transportu efektorovych molekul do
extracelularniho prostfedi. Tyto molekuly a pfedné proteiny mohou sehravat rtizné role
v interakci mezi hostitelem a patogenem. Proteiny izolované z EVs a identifikované
prosttednictvim proteomickych ptistupt byly tfidény do skupin dle jejich molekularni
funkce a lokalizace za ucelem zjiSténi, jaké proteiny jsou pievazné distribuovany
prostiednictvim extracelularnich vezikli do extracelularniho prosttedi za plsobeni
nutriéniho stresu. Analyza proteinové naloze EVs se zaméfenim na virulen¢ni faktory
by mohla rozsitit znalosti ohledné extracelularnich vezikli a jejich role v patogenezi.

Metody: Zvoleny kmen kvasinky C. albicans byl klinicky izolat ziskany od
premenopauzalni pacientky trpici rekurentni vulvovaginalni kandidézou. Byl kultivovan
v nutricné chudém kultivaénim médiu. Po kultivaci byla kvasinkova suspenze
zpracovana s cilem izolovat a purifikovat kvasinkové extracelularni vezikly. Proteiny
ziskané z extracelularnich kvasinkovych vezikli byly analyzovany pomoci tandemové
hmotnostni spektrometrie a ziskana data byla zpracovana bioinformatickou analyzou.

Vysledky: Celkem bylo identifikovano 382 proteint, ztoho 50 proteini piimo Ci
nepiimo sptazenych s patogenezi kandidéz zpisobenych kvasinkou C. albicans.

Zavéry: Zvoleny klinicky izolat kvasinky C. albicans jsme kultivovali za podminek
nutricniho stresu. Analyzovali jsme proteinovou néaloZz nesenou v extracelularnich
veziklech se zaméfenim na virulenéni faktory, které se mohou podilet na patogenezi
kvasinkovych infekci.

Kli¢ova slova: extracelularni vezikly, Candida albicans, faktory virulence,
vulvovaginalni kandidéza



3. ABSTRACT

Charles University

Faculty of Pharmacy in Hradec Kralové
Study program: Pharmacy

Candidate: Lucie Hlubuckova
Consultant: RNDr. Klara Kone¢na, Ph.D.

Title of thesis: Analysis of protein cargo of extracellular vesicles isolated from the
yeast Candida albicans

Backgroung: The aim of this diploma thesis was to analyze the protein cargo carried in
extracellular vesicles released from the yeast Candida albicans (C. albicans), which is
one of the most important mycotic agens. Extracellular vesicles (EVs) are utilized as
Htransport vehicles®, for the delivery of effector molecules into extracellular milieu.
These molecules and primarilly proteins can play different roles in host-pathogen
interactions. Proteins isolated from EVs and identified by proteomic approach were
sorted into categories according to their molecular function and localization for the
purpose of finding out, which proteins are predominantly distributed via extracellular
vesicles into extracellular space after induction of nutrition starvation. Analysis of EV's
protein cargo with focus on virulence factors could extend the knowledge about
extracellular vesicles and their potential role in pathogenesis.

Methods: Chosen C. albicans yeast strain was a clinical isolate strain isolated from
a premenopausal women suffering from recurrent vulvovaginal candidiasis. This strain
was cultivated in nutrient-limited cultivation medium. After cultivation was the yeast
suspension processed with aim to isolate and purify yeast extracellular vesicles. Proteins
isolated from yeast extracellular vesicles were analysed through liquid chromatography
with tandem mass spectrometry and gained data were evaluated by bioinformatic tools.

Results: In summary, 382 proteins were identified in this study. 50 of them were
directly or indirectly linked with pathogenesis of C. albicans candidiasis.

Conclusions: The chosen C. albicans clinical isolate strain was cultivated under
conditions of nutrition starvation. The protein cargo carried in extracellular vesicles was
analyzed with focus on virulence factors, which are proposed to promote patogenesis of
candidiasis.

Key words: extracellular vesicles, Candida albicans, virulence factors, vulvovaginal
candidiasis



4. SEZNAM POUZITYCH ZKRATEK

AIDS — Acquired Immune Deficiency Syndrome, syndrom ziskané¢ho imunodeficitu
ALS — Agglutinin-Like Protein

C. albicans — Candida albicans

EVs — Extracellular Vesicles, extracelularni vezikly

HWP — Hyphal Wall Protein

LC-MS/MS — Liquid Chromatography with tandem Mass Spectrometry, kapalinova
chromatografie s tandemovou hmotnostni spektrometrii

MGM - Minimal Growth Medium, kultiva¢ni médium s minimalnim mnozstvim nutrice

NCAC — Non-Candida Albicans Candida species, non-Candida albicans kmeny, ostatni
kmeny kvasinek Candida mimo kmene Candida albicans

OD — Optical Density, opticka hustota

PLB — Lysophospholipase B, fosfolipaza (lysofosfolipaza) B

SAPs — Secreted Aspartyl Proteinases, sekretované aspartylové proteazy
SEM — Scanning Electron Microscopy, rastrovaci elektronovéa mikroskopie
sHSP — small Heat Shock Protein

TBS — Tris-Buffered Saline

VVC — Vulvo Vaginal Candidiasis, vulvovaginalni kandid6za

YNB — Yeast Nitrogen Base without amino acids



5. UVOD

Kvasinka Candida albicans (C. albicans) je béznym c¢lenem lidské mikrobioty,
ktery se bézn¢ vyskytuje na kizi a na sliznicich gastrointestindlniho a urogenitalniho
traktu. Pokud ale dojde k naruseni rovnovahy a podminek, které usmériiuji mnozeni
a Sifeni této kvasinky, mize se ze zejména komenzalniho mikroorganismu stat
oportunnim patogenem, ktery zptisobuje od nezavaznych slizni¢nich infekci az po tézké,

zivot ohrozujici, systémové infekce. [1, 2, 3]

Mezi infekce, které je kvasinka C. albicans schopna vyvolat, patii
vulvovaginalni kandid6za. Tato infekce sice nepatii mezi zdvazné ¢i dokonce Zivot
ohrozujici, nicmén¢ s timto problémem ma zkuSenost 75 % zZen a nejvétsSim tskalim
tohoto onemocnéni je jeho rekurence. Jinymi slovy, v nékterych ptipadech je velice
tézké se této infekce zbavit, znovu a znovu se vraci. Tzv. rekurentni vulvovaginalni
kandid6zou, coZz znamena Ctyfi a vice epizod vulvovaginalni kandidézy ro¢né, trpi az
10 % Zen. V nékterych ptipadech tedy vulvovagindlni kandidéza miiZze predstavovat

vyznamnou klinickou vyzvu. [4, 5]

Na rozvoji onemocnéni vyvolanych kvasinkami se podileji virulen¢ni faktory
kvasinek. Diky nim mé kvasinka mnohem vyssi virulencni potencial. Bylo zjisténo, ze
kvasinky jsou schopné uvolilovat do prosttedi takzvané extracelularni vezikly, coz jsou
vacky, které uvnitt nesou proteinovou naloz. Dokonce by se daly oznacit jako ,,dopravni
prostfedky*, které vyndSeji substance, mj. virulencni faktory, tvofené kvasinkou
C. albicans z buiiky do prostiedi. [6, 7] Cilem této diplomové prace bylo indukovat
stresovou odpovéd’ pomoci nutricniho stresu, kterd by meéla vést ve vEtsi mife
k uvoliiovani virulen¢nich faktori skrze extracelularni vezikly (EVs) a hledat takové

faktory virulence v nalozi téch vezikli, které dosud nebyly zaznamenany.

Abychom mohli analyzovat proteiny obsazené v extracelularnich veziklech,
ziskali jsme vezikly po kultivaci klinického izolatu kvasinky C. albicans, ktery pochazel
od premenopauzalni pacientky trpici rekurentni vulvovagindlni kandid6ézou. Tento
kmen byl kultivovan v kultivatnim médiu s limitovanym mnoZstvim nutrice, nez

obsahu peptidi a aminokyselin, s obsahem pouze anorganického zdroje dusiku



a glukézy jakozto zdroje uhliku a energie, s cilem indukovat stresovou odpoved

prosttednictvim nutri¢niho hladu.
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6. ZADANI — CIL PRACE

Teoretickd Cast je zaméfena na infekce vyvolané kvasinkou C. albicans,
predev§im na vulvovagindlni kandidéozu. Déle bude pojedndvat o extracelularnich

veziklech kvasinek C. albicans.
Experimentalni ¢ast se bude skladat z:
e piipravy médii pro kultivaci kvasinek
e kultivace kvasinek C. albicans a mapovani ristu kvasinek

e izolace extracelularnich vezikli kvasinky C. albicans a koncentrace

vezikll a pfevedeni do vhodného pufru

e zpracovni dat z hmotnostni spektrometrie s vyuziti bioinformatickych

nastroju pristupnych na webu
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7. TEORETICKA CAST

7.1 Kvasinka Candida albicans

Kvasinka C. albicans patii mezi klinicky nejvyznamnéj$i mykotické agens, které
bézné zpisobuje nezdvazné infekce, ale stejné tak je schopné vyvolat az zivot ohrozujici

systémové infekce. [1]

Tato kvasinka jako bézn€¢ povazovdna za komenzdlni mikroorganismus
asymptomaticky  kolonizujici  sliznice  genitalnitho, urinarniho, respira¢niho
a gastrointestinalniho traktu. Je tedy b&éZnou soucasti lidské mikroflory, pficemz jeji

virulen¢ni potencidl je usmériovan piedevsim funkci imunitniho systému. [2, 8]

C. albicans disponuje vyraznou schopnosti zménit sviij vztah k hostiteli
a z komenzédla se mize stat patogenem vlivem dispozice Siroké Skaly virulen¢nich
faktorti a to zejména pii imunosupresi hostitele nebo v dusledku zmén v hostitelském
prostiedi, ve kterém se vyskytuje. Z nejdalezitéjSich virulencnich faktori se jedna
o schopnost adherovat, zménit morfologii a tvofit hyfy, formovat biofilm a vyluovat

extracelularni hydrolytické enzymy. [3]

Z morfologického hlediska mize C. albicans nabyvat mikroskopického vzhledu
blastospor, hyf, pseudohyf (pro tyto tfi varianty vizte Obrdzek 1), chlamydokonidii

a zarode¢nych klickt, coz se odviji od prostredi, ve kterém se kvasinka naléza. [9, 10]

/ ‘-\ t_“ (f /

)

A
X,

»

Cre)
Seie

Blastospory Pseudohyfy Hyfy

Obrdzek 1: Morfologie kvasinky Candida albicans.
Prevzato z Gal M. et al, 2012 [11] a upraveno.

12



Z infekénich onemocnéni, které je C. albicans schopna zplisobit, je nejcastéjsi
moucnivka (soor), ktera se projevuje jako bilé povlaky na sliznici jazyka a ust
a nejcastéji postihuje déti a osoby trpici AIDS (acquired immunodeficiency syndrome,
syndrom ziskané¢ho imunodeficitu). Druhym nejcastéj$§im onemocnénim zpiisobenym
C. albicans je vulvovagindlni kandid6za. Déale muze C. albicans postihnout i jiné
sliznice zazivaciho traktu a zpusobit kandidovou ezofagitidu, periandlni postizeni
sliznice a kiize a kvasnou dyspepsii po podani antibiotik. Rovnéz mutize postihnout kizi
v mistech, kterd jsou dlouhodobé vlhka a zapafena a mize zpusobit i infekce nehtt.
Systémovou kandidézou mize byt pyelonefritida, meningitida ¢i endokarditida,

ptipadné respira¢ni kandidoza, tyto kandidozy jsou vSak vzacné. [10, 12, 13]

7.2 Vulvovaginalni kandidoza

Vulvovaginalni kandidéza (VVC, vulvovaginal candididasis) je definovana jako
onemocnéni vaginalni sliznice se znaky a symptomy zdnétu v piitomnosti kvasinky
C. albicans a v nepiitomnosti dalSich infek¢nich agens [4]. VVC je onemocnéni
postihujici kazdoro¢né miliony Zen a podle Americkych, Evropskych a Australskych
studii je nejCastéji zpiisobeno pravé C. albicans (70 — 89 %). Méné Castymi plvodci
jsou non-C. albicans kmeny (NCAC, non-Candida albicans Candida species), zejména

Candida glabrata (3,4 — 20,0 %), vice Tabulka 1 a Graf 1. [14, 15, 16, 17]

Tabulka 1: Druhové rozlozZeni kvasinek nalezenych v 429 klinickych izolatech od pacientek
s vulvovaginalni kandidozou v USA.

Prevzato z Richter S. S. et al, 2005 [14] a upraveno.

Mikroorganismus: Zastoupeni (%):
Candida albicans 75,7

Candida glabrata 15,6

Candida parapsilosis 3.8

Candida krusei 3,8

Saccharomyces cerevisiae | 1,8

Candida tropicalis 1,1
Candida lusitaniae 0,2
Trichosporon sp. 0,2
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Graf 1: Druhové rozlozeni kvasinek nalezenych v 429 klinickych izolatech od pacientek trpicich
na vulvovaginalni kandidozou v USA.

Prevzato z Richter S. S. et al, 2005 [14] a upraveno.

VVC postihne nejméné jednou za zivot 70 — 75 % Zen, pticemz u 50 % z Zen,
které jiz jednou tuto infekci mély, je zaznamenana 1 druha pithoda VVC.
Ptiblizné¢ 5 — 10 % Zen trpi rekurentni vulvovagindlni kandidézou (RVVC), ktera je
charakterizovadna jako Ctyfi a vice epizod ro¢né. Jednd se o vyznamny a Casty problém

u Zen, ktery v nékterych ptipadech miize byt zna¢nou klinickou vyzvou. [5]

Symptomy VVC jsou nespecifické a mohou byt spojovany s jinym vaginalnim
onemocnénim, jako je bakteridlni vagindza, trichomoniaza atd. V diagnostice mize byt
zaménéna za dermatitidu, alergické reakce, lichen sclerosus. Mezi symptomy VVC patii
svédéni a bolesti ve vchodu poSevnim, vytok zpochvy, povrchova dyspareunie
a dysurie. Mezi pfiznaky VVC se fadi zarudnuti, otok a tvarohovity vytok stiidajici se

s vodnatym. [18, 19, 20]
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Rizikové faktory pro VVC lze rozdélit na rizikové faktory spjaté s hostitelem

a na rizikové faktory spjaté s vzorci chovani pacienta.

Tehotenstvi,

hormonalni
substituce

Alergie

Mezi rizikové
faktory spojené
s hostitelem
patii:

Graf 2: Rizikové faktory spjaté s hostilem.
Prevzato z Patel D. A. et al, 2004; S'pacvekJ. etal, 2018 [21, 22] a upraveno.

Mezi rizikové faktory spjaté s hostitelem patfi:

e tchotenstvi, hormonalni substituce

¢ dysmikrobie zplisobena lé¢bou antibiotiky

e imunosuprese

e nekompenzovany diabetes, uzivani glukokortikoida
e geneticka predispozice

e alergie
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Hormonalni
antikoncepce

Obleceni, zejm.
tésné a z umélych
materiala
podporujici
zapaiku

Mezi rizikové
faktory spojené
s vzorci chovani

pacienta patfi:

Graf 3: Rizikové faktory spjaté se vzorci chovani pacienta.

Prevzato z Patel D. A. et al, 2004, Sv'pac*ekJ. etal, 2018 [21, 22] a upraveno.

Mezi rizikové faktory spojené se vzorci chovani pacienta patfi:
¢ hormondlni antikoncepce
¢ dlouhodoby stres
e nitrodélozni téliska
e pouzivani spermicidli, kondomu
¢ nedostatecnd nebo nadmérna (vyplachy) osobni hygiena

e obleceni, zejména t&sné a z umelych materialt podporujici zaparku

16



Rizikové faktory mohou vést k naruseni rovnovahy mezi asymptomatickou
kolonizaci C. albicans a hostitelskym prostiedim, coz ucini z komenzélniho

mikroorganismu oportunniho patogena. [5, 21, 22]

7.3 Sekrecni cesty kvasinky Candida albicans

Sekrece proteini u mikroorganismi je Siroce studovany bunécny jev,
prosttednictvim kterého se intracelularn€ syntetizované¢ mikrobidlni proteiny dostavaji
do extracelularniho prostoru. V sav€ich bumnikach je plasmatickd membréna jedinou
piekazkou, kterou je potieba piekonat pii transportu sekretovanych molekul vné
z bunécného prostiedi. Nicméné bunky kvasinek jsou obklopeny tlustou bunécnou

sténou, ktera je vyrazn¢ odliSuje od savc€ich eukaryotickych bungk. [23, 24]

7.3.1 Konvencéni sekreéni cesta

U eukaryotickych organismi je konveéni sekrecni cesta (schématicky
znazornéna na Obrazku 2) tou nejlépe prostudovanou sekrecni cestou. Zahrnuje
vezikularni transport z endoplazmatického retikula k trans stran¢ Golgiho aparatu. Tyto
proteiny jsou v Golgiho aparatu tfideny do transportnich vezikla, kterymi se dopravi az
k bunééné (neboli plazmatické) membrané. Poté dojde ke splynuti téchto vezikli
s buné¢nou membranou bunky a uvolnéni obsahu transportnich vezikli do

extracelularniho prostoru exocytozou. [25]
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Drsné (hrubé) endoplazmatické retikulum
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%
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Sekrece proteini

o

Obrdzek 2: Ilustrace konvencni sekrecni cesty.

Proteiny jsou z drsného endoplazmatického retikula pomoci veziklii dopraveny k trans strané
Golgiho aparatu, ve kterém jsou tridény a opét pres vezikuldrni dopravu se dostavaji z buniky

ven.

Inspirovano [26] a upraveno.

18



7.3.2 Nekonvenéni sekrecni cesta

Proteiny, které se nedostavaji do extracelularniho prostoru skrze konvencni
sekrecni cestu, mohou byt transportovany do extracelularniho prostfedi rozliénymi
nekonve¢nimi cestami, napiiklad cestou zprostiedkovanou tzv. extracelularnimi

vezikly. [6]

Extracelularni vezikly (extracellular vesicles, EVs) mohou vznikat ptes takzvana
multivezikularni téliska. Multivezikularni téliska vznikaji invaginaci plasmatické
membrany jako endozomy, a uvnitf téchto endozomi poté mohou vznikat ,,vnitini
vezikly*. Jinymi slovy, multivezikuldrni téliska jsou zralé endozomalni kompartmenty,
kter¢ v lumen obsahuji viceCetné invaginace tvofici ,,vnitti vezikly*. Po splynuti
multivezikuldrniho téliska s membréanou jsou tyto ,,vnitini vezikly” uvolnény do
extracelularniho prostfedi a stdvaji se exozomy (vizte Obrazek 3, tento mechanismus je
oznaceno jako III). EVs vzniklé touto cestou mivaji rozméry 40 — 100 nm. EVs také
mohou vznikat pu¢enim plasmatické membrany (na Obrazku 3 oznacen¢ jako II). Takto
vzniklé EVs nabyvaji vétSich rozméri, ptiblizné 300 — 800 nm. Dalsi cestou vzniku
EVs je obracena makropinocitéza, béhem které dojde k invaginaci plasmatické
membrany a tim je oddélena ¢ast cytoplasmy (na Obrazku 3 je oznacena jako I). [27, 28,

29]
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Obrdzek 3: Biogeneze fungdlnich EVs (extraceluldrnich veziklii), zobrazuje ti'i mozné cesty
vzniku EVs.

EVs mohou vznikat:
1. obrdacenou makropinocytozou
1I.  pucenim plazmatické membrany

1II. invaginaci membrdany uvniti endozomu, ¢imz vznikaji tzv. multivezikuldarni téliska. Po
splynuti multivezikularniho téliska s membrou jsou ,,vnitini vezikly” vypustéeny do
extracelularniho prostiedi jako extracelularni vezikly.

Prevzato z Rodrigues et al, 2015 [6] a upraveno.

Dopraveni EVs do extracelularniho prostoru je komplikovano faktem, kdy
kvasinkové buiiky jsou obklopeny bunéfnou sténou. Existuji tfi hypotézy, které
vysvétluji, jakym zplsobem mohou EVs bunéfnou sténou projit: 1) dochazi
k translokaci EVs pfes kandly vnofené v bunécné sténé, 2) dochdzi k remodelaci
bunééné stény a tim k usnadnéni transportu EVs pfes bariéru bunécéné stény a 3) dochazi
k priniku skrz pory bunééné stény diky mechanickému tlaku. Pokud jde o prvni
hypotézu, tak kandly prochéazejici skrze bunécnou sténu bun€k hub nebyly zatim
pozorovany. [30] Tteti hypotéza zatim také nebyla potvrzena. Na mechanismus

remodelace bunécéné stény je poukazovéano jako na skutecnost, pti které ptitomnost EVs

20



byla zaznamendna v souvislosti s poskozenim bunééné stény (u Cryptococcus
neoformans) [31], takze je na zékladé tohoto mozné vznést predpoklad, ze EVs mohou
prispivat k obnové ¢i remodelaci bunécné stény. Navic v EVs byly detekovany enzymy
se schopnosti syntetizovat nebo modifikovat polysacharidy bunécné stény. Tyto dva
poznatky by mohly nahrdvat druhé hypotéze, ktera predpokladéd, ze skladba EVs
prispivd ke zméndm v bunééné sténé a tyto zmény vedou k pruniku vezikli skrz

buné¢nou sténu. [32]

Obecné lze vezikly povazovat za jakési transportni jednotky, tedy ,,dopravni
prostredky*, které zajiStuji pfenos molekul, jako jsou proteiny, nukleové kyseliny,
pigmenty, molekuly sehrdvajici Glohu v rdmci komunikaéniho procesu nazvané¢ho
~quorum sensing®, spolu s molekulami, tzv. faktory virulence, kter¢ mohou hrat
vyznamnou roli v patogenezi infekénich onemocnéni. EVs jsou stejné tak produkovany
1 v pribéhu infekce, kde mohou sehravat zasadni ulohu pravé v transportu efektorovych

molekul do blizkosti hostitelskych bunék. [31, 33]

7.4 Virulen¢ni faktory kvasinky Candida albicans

v v

Mezi rizikové faktory, které mohou vést k rozvoji systémové kandidozy, patii zavedeni
centralniho ven6zniho katetru, neutropenie, naruseni sliznice gastrointestindlniho traktu,
lécba Sirokospektrymi antibiotiky vedouci k potlaceni bakteridlniho mikrobiomu a tim
umoziujici pfemnozeni kvasinek, poranéni a operace gastrointestindlniho traktu.

Patogenitu kvasinek C. albicans mohou zvySovat virulen¢ni faktory. [34, 7]

Obecné lze mezi virulenéni faktory kvasinky C. albicans zahrnout:
morfologickou zménu — ,,ptfepnuti se“ z kvasinkové (blastosporické) formy na vldknitou
formu (dimorfismus), expresi adhezini a invazind na povrchu buiky, které umoZiuji
dostatecné pevné prilnuti k hostitelské bunce, tigmotropismus, formaci biofilmu (tyto
virulen¢ni faktory jsou zobrazeny na Obrazku 4), a sekreci Siroké Skaly efektorovych
molekul, mezi néZ patii naptiklad proteazy, lipazy a fada dalSich. Dale kvasinky
disponuji vysoce efektivnimi mechanismy, které jim dovoluji se velmi rychle adaptovat

na zmeény v okolnim prostfedi, napf. na zménu pH, na stres, na nedostatek nutrice. [35,

36]
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Obrazek 4:Vybrané virulencni faktory.

Kvasinkové burnky se Sifi a kolonizuji prostiedi ve formé blastospor, které mohou adherovat
k biotickym ¢i abiotickym povrchii. Kvasinky C. albicans jsou schopny vytvaret hyfy a rizené
rist diky tigmotropismu. Také mohou exprimovat invaziny, které prispivaji k priniku hyf do
tkané hostitele indukovanou endocytozou. Po prisednuti na bioticky nebo abioticky povrch jsou
kvasinky schopny formovat biofilm.

Prevzato z Mayer F. L. et al, 2014 [7] a upraveno.
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Jednim ze spoustéct premény do vlaknité (hyfové) formy a formace biofilmu je
fenomén oznacovany jako “contact semsing®. Po kontaktu s povrchem se kvasinky
C. albicans pteméni z kvasinkové formy do formy hyf a dojde k formaci biofilmu,

pripadné k fizenému hyfovému ristu (tigmotropismu). [37, 38]

7.4.1 Polymorfismus kvasinky Candida albicans

Jednim z virulencnich faktort C. albicans je polymorfismus, ktery umoziuje
kvasince C. albicans existovat v ovalné kvasinkové (blastosporické) forme, dale ve
formé prodluzujicich se elipsoidnich bunék piehrazenych septy (pseudohyty) nebo ve
formé vlaken, neboli hyf. Forma hyf se ukazuje jako vice invazivni forma ve srovnani
s kvasinkovou formou, ktera slouzi spiSe k diseminaci a ke kolonizaci. [39] Morfologii
kvasinky miize vyrazné ovlivnit pH, ve kterém se nachazi. Nizké pH (pod 6) indukuje
zejména rust kvasinky v kvasinkové, blastosporické formé, vyssi pH (nad 7) podporuje
rust v hyfové, vldknité formé¢. Hladoveéni, pfitomnost séra nebo N-acetylglukosaminu,
teplota 37°C a oxid uhli¢ity podporuji tvorbu hyf. [40] Vysoka bunécna denzita
podporuje rast v kvasinkové formé, nizkd bunééna denzita podporuje rist ve formé hyf

[41].

7.4.2 Adheziny a invaziny

Schopnost adherence kvasinky C. albicans na Zivé 1 nezivé povrchy je
podminéna expresi adhesivnich molekul zvanych adhesiny. K tém nejvice studovanym
patii proteiny ALS (aglutinin-like sequence) rodiny [42, 43]. Tato rodina proteint
zahrnuje 8 proteini oznacovanych jako ALS1 — ALS7 a ALS9. Pro adhezi je dilezity
zejména adhezin ALS3, ktery krom¢ adhezinii patii i do skupiny invazinii, coz jsou
molekuly zvySujici schopnost kvasinek C. albicans pronikat do hostitelskych bun¢k. [44,
45, 46] ZvySena genova exprese ALS3 byla prokazana u infekce oralnich epitelidlnich
bungk in vitro a v prib¢hu vagindlni infekce in vivo [47, 48]. Dalsi vyznamny adhezin
je protein oznaceny jako HWP1 (hyphal wall protein 1), specificky pro povrch hyf,
ktery slouzi jako substrat pro sav¢i translutaminizy, kdy nasledné po jeho Sté€peni

dochazi ke kovalenimu ptipojeni hyf k hostitelskym bunikdm [49, 50].
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Kvasinka C. albicans vyuziva dva mechanismy, které ji umoznuji pranik do
hostitelskych bunck: indukovanou endocytozu hostitelskych bunck a aktivni penetraci
prostiednictvim hyf. Indukovana endocytdza souvisi s invaziny, které zprosttedkovavaji
navazani kvasinky k ligandim (vazebnym molekulovym partneriim) na hostitelskych
bunikach. Mezi invaziny patii jiz vySe zminény ALS3 a protein SSAIl, patfici do
skupiny ,,heat shock® proteint. [46, 51] Aktivni penetrace do hostitelskych bun¢k jsou
schopny pouze zivé hyfy. Zasadni pro aktivni penetraci je adheze kvasinek, mechanicky
tlak a vylucovani sekretovanych aspartylovych proteaz (SAPs, secreted aspartyl
proteinases). [47, 52]

7.4.3 Hydrolytické enzymy

Dal$im vyznamnym faktorem virulence kvasinky C. albicans je schopnost tvofit
hydrolytické enzymy, které mohou jednak sehravat Gllohu pfi penetraci do hostitelskych
bungk, dale také umoznuji kvasinkam se adaptovat na nehostinné prostiedi, ve kterém je
jen omezené mnozstvi voln¢ dostupné nutrice [53]. Hydrolytické enzymy neboli
hydrolazy jsou enzymy, které katalyzuji Stépeni kovalentni vazby za tUcasti vody.
Hydroldzy mtizeme délit podle typu stépenych vazeb. Mezi hydrolazy patii protedzy,
fosfolipazy a lipazy. Konkrétné protedzy maji schopnost S§tépit peptidové vazby
v proteinech. Zakladnim stavebnim kamenem v energetickém metabolismu kvasinek je
gluk6za. Napiiklad v krevnim obéhu je glukézy dostatek, v mozku také. V jatrech ma
kvasinka ptistup ke glykogenu a v dalSich tkanich slouzi jako zdroj zivin hostitelské
proteiny, aminokyseliny, lipidy a fosfolipidy. V piipadé nedostatku glukozy dochazi ke
zvySené expresi proteaz, které dovoluji kvasinkdm zpracovavat alternativni zdroje

uhliku a energie. [54, 55, 56, 57,58]

Nejvyznamnéj§i skupinou protedz produkovanych kvasinkou C. albicans jsou
SAPs, coz je rodina proteind, kterd zahrnuje deset cleni. SAPs1-8 jsou uvoliovany do
vnéjsiho prostiedi, oproti tomu SAPs9 a 10 ziistavaji vazany na povrchu kvasinkovych
bunék. [59] Rlzné isoformy SAPs jsou dulezité pro patogenezi riznych typt kandidozy
a dosahuji optimalni aktivity pifi rizném pH prosttedi. SAP1-3 (asociované
s kvasinkovou formou) dosahuji optimalni aktivity pfi pH 3-5, zatimco SAP4-6
(asociované s hyfami) pti pH 5-7. [60] SAP-3 jsou zédsadni zejména pro povrchové

infekce (mukozni a kozni kandidoza), zatimco SAP4-6 se ukazuji byt klicové hlavné
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pro systémové infekce. [61, 62] VSechny SAPs jsou spojeny s nutricni podporou,

degradaci proteinl a zprostfedkovavanim aktivni penetrace do bunék hostitele [7].

V ramci patogeneze kvasinek muize byt cilem invaze do hostitelskych bunék,
kde je prekdzkou plasmatickd membrana. Aby ji kvasinky rozrusily, jsou schopny
produkovat protedzy (napi. SAPs), které hydrolyzuji peptidové vazby a fosfolipazy,
které hydrolyzuji fosfolipidy.

Fosfolipazy jsou taktéz tazeny mezi vyznamné virulencni faktory [63, 64].
Fospolipazy se déli na ¢tyii typy, a to A, B, C a D [65]. Substratem pro fosfolipazy jsou
fosfolipidy (vizte Obrazek 5) a lysofosfolipidy, které se skladaji z polarni hlavni
skupiny (naptiklad ethanolamin, cholin, inositol atd.) a jednoho nebo dvou fetézcii

nepolarnich mastnych kyselin esterifikovanych na glycerolovy zaklad [64].
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Obrdzek 5: Znazorneéni struktury fosfolipidii a umisténi v ramci bunécné membrany.

Prevzato z webovych stranek [66] a upraveno.

Fosfolipazy se od sebe odliSuji mistem piisobeni, jak je znazornéno na Obrazku

6. Fosfolipaza Al uvoliiuje mastnou kyselinu z polohy 1, fosfolipdza A2 uvoliuje
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mastnou kyselinu v poloze 2. Fosfolipaza C hydrolyzuje esterovou (glycerolfosfatovou)
vazbu v poloze 3 a fosfolipAza D odstraiiuje bazi. Fosfolipaza B plisobi v mistech

pusobeni Al a Al a odstépuje obé dvé mastné kyseliny. [64]

Fosfolipdza Al
Fosfolipaza B /ﬂ:ﬁiw-ﬂﬂ
R-0CY0 -C-H P>

/
. CH,-07P50 GH,
Fosfolipaza A2 f\ KD,T\CH:‘ CHN { CH,

- CH
Fosfolipaza C Fosfolipaza D !

Obrazek 6: Zobrazeni mista piisobeni jednotlivych fosfolipaz.

Prevzato z Blanco A. et al, 2017 [67] a upraveno.

7.4.4 Formace biofilmu

Dal$im zésadnim virulenénim faktorem kvasinek rodu Candida je schopnost
formovat biofilm na biotickych a abiotickych povrSich (strukturu biofilmu znazornuje
Obrazek 7). Biofilm je ptisedla forma Zivota kvasinek C. albicans, ktera je mnohem

Castéj$i nez planktonicka. [68]

Obrdzek 7: Struktura biofilmu.

Obrazky byly porizeny rastrovacim elektronovym mikroskopem (SEM, scanning electron
microscopy). Na obrazku A je zachyceny biofilm formovany in vitro, na obrdazku B je biofilm
formovany in vivo, ziskany z katetru z krysiho modelu.

Prevzato z Finkel J. S. et al, 2011 [69] a upraveno.
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Na rozdil od planktonické formy Zzivota, mikroorganismy piitomné v biofilmu
vykazuji mnohondsobné vys$si rezistenci vaci antimikrobnim latkam. NejcastéjSimi
abiogennimi substraty pro vznik biofilmu byvaji zdravotnické pomtcky jako katetry,
kanyly, zubni protézy, chlopenni ndhrady ale i buiiky hostitele mohou byt substratem,

vice Obrazek 8. [70]

Kontaktni ¢ocky
UsSni infekce

Moucnivka, zubni plak,
zubni nahrady

Endotrachealni
intubace
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Plicni infekce
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Infekce rany

Ortopedicky implantat |
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Obrdzek 8: Biotické i abiotické povrchy, na kterych miize vznikat biofilm. Modrym pismem jsou
odliseny abiotické substraty.

Prevzato z Gulati M. et al, 2016 [68] a upraveno.

Formace biofilmu za¢ind adherenci, poté nasleduje proliferace kvasinkovych
buné€k, formace hyf v horni ¢asti biofilmu, akumulace extracelularni polymerni matrix

a nakonec rozSirovani infekce a kolonizace novych stanovist’ pro vznik novych biofilmi
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prostfednictvim kvasinkovych buné€k uvolhovanych (dispergovanych) z maturovaného

(zralého) biofilmu. Stadia vyvoje biofilmu jsou zndzornéna na Obrazku 9. [69]
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Zraly biofilm kvasinky
Candida albicans
Maturace Extracelularni mix

Obrazek 9: Stadia vzniku biofilmu.

Obrazek (a) znazoriuje 4 hlavni stadia cyklu formace biofilmu. Na obrazku (b) je pomoci
konfokalniho skenovaciho mikroskopu zachyceno stadium zralého bioflmu. Barva pouzita pro
porizeni snimu (konjugat konkavalinu A-Alexa Fluor 594) nepronikla do spodnich vrstev
biofilmu ani neobarvila extraceluldrni matrix.

Prevzato z Lohse M. B. et al, 2017 [71] a upraveno.

7.4.5 Adaptace na pH a odpovéd’ na stres

Kvasinka C. albicans je schopna kolonizovat svého hostitele v riznych
oblastech téla, proto musi byt schopna se vyrovnat s fadou rozdilnych pH. Lidska krev
a tkdn€ jsou slabé alkalické (pH 7,4), zatimco trévici trakt dosahuje pH od velmi
kyselého (pH 2) az alkalického (pH 8) a pH vaginy je 4 [72]. K adaptaci na pH
C. albicans ptispivaji dvé beta-glykosidazy bunécné stény, PHR1 a PHR2 [73]. PHRI
souvisi se systémovymi infekcemi a tudiz s neutrdlnim az alkalickym pH, oproti tomu
PHR2 se poji s VVC, kde je pH kyselé [74]. C. albicans nejenom ze je schopna pH
prostiedi rozpoznat a adaptovat se na néj, ale je dokonce schopna ho aktivné alkalizovat,
pokud nutricné strada, a alkalizaci prostiedi si miZe sama indukovat rist hyf, které ji

dopomiizou k obstarani vyzivy [75, 76].
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Na homeostazi kvasinek C. albicans se podili tzv. ,,heat shock® proteiny [77, 78].

Jedné se o specializované proteiny fungujici jako chaperony, které brani rozvinuti se

a agregaci proteinti v buiice a tim je stabilizuji [79].
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Obrazek 10: Zjednodusené zobrazeni reakce proteinii na podminky tepelného stresu.

"

Prevzato z Narberhaus F., 2002 [78] a upraveno.

Za podminek optimalnich pro rist (na Obrazku 10 v ¢asti oznacené A) je vysoké
tempo transkripce a translace a jak ukazuje silngjsi Sipka, vétSina proteini se sklada
samostatné bez nutnosti asistence chaperonii. Nékolik proteinti mize agregovat a jsou
rozlozeny proteazami. Po tepelném Soku (vizte Obrazek 10, ¢ast oznacend jako B) je
snizena kapacita transkripce a translace. Po teplotné navozeném rozbaleni jiz slozenych
proteinti je vraci do sloZzené podoby systém chaperonli. Proteiny, které neni mozné

znovu sloZit, jsou odstranény protézami. [78]

Podskupinu chaperonti tvoii rodina tzv. ,small heat shock® proteiny (sHSPs,
small heat shock proteins), neboli nizkomolekularni chaperony, které také brani
agregaci proteinil [78]. Jsou vylu€ovany piedevsim v reakci na stresujici podminky jako
je vysoka teplota, hladovéni a oxidacni stres. sHSPs jsou charakterizovany malou
molekularni hmotnosti, pohybujici se v rozsahu 15 — 40 kDa, a alfa-helikalni doménou.
Zakladni stavebni kamen struktury sHSPs je dimer vytvofeny ze dvou alfa-helikalnich

domén. Fungovani sHSPs je znazornéno na Obrazku 11. [80, 81]
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Obrazek 11: llustrace fungovani ,,small heat shock®” proteinii (sHSP, small heat shock
protein). Vysvetlivky k obrazku: ,,N“ — nativni protein, ,,U* — rozvinuty protein, ,,sHSP;;* —
dvandcticlenné seskupeni dimernich alfa-helikalnich podjednotek, ,,sHSP-;:" — oligomerni
struktura s 12 az 24 dimery alfa-helikalnich podjednotek, ,, HSP,:client,* - komplex proteinii
a oligomerni struktury alfa-helikdlnich dimerii.

Prevzato z Eyles S. J. et al, 2010 [80] a upraveno.

V situaci, kdy dochazi vlivem teplotniho stresu ke snizeni stability nativnich
proteinii oznacenych na obrazku jako ,N*, dojde ke zvySené¢ disociaci dimernich
alfa-helikéalnich podjednotek dvanacti¢lenného seskupeni a ke vzniku vétsi oligomerni
struktury dimernich alfa-helikélnich podjednotek (oznafené jako sHSP-i2, oligomerni
struktura miize mit 24 az 48 alfa-helikalnich podjednotek, tedy 12 az 24 dimerti). Tato
komplexni struktura méa zvySenou afinitu k rozvinutym proteinim (oznaenym jako
,U*), coz vyusti do vzniku komplexu proteint (oznacenych jako ,.clientn*) a oligomerni

struktury alfa-helikdlnich dimerti oznacenych jako sHSP,. [80]

30



8. EXPERIMENTALNI CAST

8.1 Pouzity material

Kmen kvasinky C. albicans.:

e klinicky izoldt kvasinky C. albicans, izolovan stérem z vaginy
premenopauzalni pacientky s rekurentni vulvovagindlni kandidézou,
ziskany s laskavym poskytnutim pani Mgr. Marcely Vejsové, Ph.D.

(Ustav klinické mikrobiologie, Fakultni nemocnice Hradec Kralové)

Pomtcky:

e  Erlenmayerovy baiiky — sterilni, o objemu 4 x 1 litr (P-LAB, Ceska
republika)

e filtr s porozitou 0,45 um (Merck, USA)

e filtr s porozitou 0,1 um (Millipore, USA)

e jednorazové o¢kovaci klicky (Gamedium, Ceska Republika)
e nadoba na led

e  OD zkumavky (P-lab, Ceska republika)

e plotny se Sabouraud agarem (pfipraveno pani laborantkou Idou
Dufkovou)

e stojanky na zkumavky (Gamedium, Ceska Republika)
Ptistroje:

e centrifuga Hettich Rotanta 450R, adaptéry do rotoru na 250 ml naddoby
(Hettich, Némecko)

e denzitometr DEN-18 McFarland Densitometer Biosan (P-LAB, Ceské
republika)

e EMPORE™ (18 Extraction Disk Cartrige (Supelco, USA)

e koncentracni cela Stirred Ultrafiltration cell, model 8200, kapacita 200
ml (Millipore, USA)

e membranové disky s porozitou 100 kDa Ultracel (Millipore, USA)

e mikroskop Olympus BX40 (Olympus, Japonsko)
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Chemikalie:

mikroskop Nikon Eclipse Ti-E (Nikon, Japonsko)

nanospray Flex ion source s Q-Exactive hmotnostnim spektrometrem
(Thermo Scientific, Némecko)

sestava vysokoucinné kapalinové chromatografie UltiMate 3000
RSLCnano Systém (Dionex, Sunnyvale, Kanada)

softwarovy program Proteome Discoverer 1.4 (Thermo Scientific,
Némecko)

termobox Heidolph Titramax 1000 s upravenymi nosniky pro ¢tyii
Erlenmayerovy banky, kazda o objemu 1 1 (Heidolph Instruments,
Némecko)

ultracentrifuga Avanti J301 (Beckmann Coulter, USA)

vakuova vyvéva (Millipore, USA)

chlorid sodny (Penta, Ceské republika)

destilovana voda

fluorofor SynaptoGreen™ C4 FM1-43 (Biotium, Kanada)
gluk6za, D-(+)-Glucose, G5400-250G (Sigma, USA)
hydrogenuhli¢itan amonny (Penta, Ceska republika)
iodoacetamide (Sigma, USA)

led

methylene blue (Sigma, USA)

sequencing grade modified trypsin (Promega, USA)
sodium deoxycholate (Sigma, USA)

TRIS hydrochloride (Sigma, USA)

yeast nitrogen base without amino acids (YNB) — Difco™ Yeast nitrogen
base w/o amino acids, REF — 291940 (Sigma, USA)
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8.2 Specifikace kvasinkového kmene, volba ristovych
podminek a mapovani ristovych kiivek

Pouzity kmen C. albicans byl klinicky izolat (laskavé poskytnuty z Fakultni
nemocnice Hradec kralové z Ustavu klinické mikrobiologie). Klinicky izolat pochazi od
premenopauzalni zeny trpici rekurentni VVC. Klinicky izolat byl kryoprezervovan. Pro
tuto studii byla pouzita vzdy pouze prvni pasaz, kmeny nebyly vicendsobné pasdzovany,

aby nedoslo k jejich oslabeni a dalSim moZnym epigenetickym zménam.

Buiiky kvasinek byly kultivovany v kultivaénim médiu s minimalnim
mnozstvim nutrice (MGM, minimal growth medium), které mélo koncentraci glukozy

20 g/l (pH 5.4; Zadné aminokyseliny ani peptony).

Metodika

a) Ptiprava kultivaéniho média s minimalnim mnozstvim nutrice (MGM 20

e MGM 20 je chemicky plné definované médium obsahujici pouze omezené
zdroje zivin. Obsahuje pouze anorganické zdroje dusiku a anorganické soli
a jako jediny zdroj cukru obsahuje gluk6zu. Nejsou v ném obsazeny zadné
aminokyseliny, peptony ¢i bilkoviny. Minimalni média kladou naroky na

synteticky aparat kvasinek, coz snizuje riistovou rychlost.

e Postup pro pripravu 500 ml média: Bylo navazeno 3,35 YNB (Yeast
nitrogen base without amino acids) a pfidano 10 g glukézy, poté

rozpusténo v 500 ml destilované vody a sterilizovéno filtraci.

b) Piiprava pufru TBS (Tris-buffered saline)

e 6,05 g Tris-HCl (50 mM Tris-HCI, tris(hydroxymethyl)aminomethan
hydrochlorid) a 8,76 g NaCl (150 mM NaCl) se rozpusti v 800 ml
destilované vody. Nasledné€ se upravi pH na hodnotu 7,5 pomoci 1 M HCL
Poté se roztok doplni do objemu 1 litru destilovanou vodou.

¢) Kultivace kvasinek a mapovani ristovych kiivek

e 24 hodin staré kultury kvasinek C. albicans narostlé na Sabouraudové
agaru byly zaoCkovany do ptfedehidtého média tak, aby byla vytvofena
kvasinkova suspenze o OD (565 = 15 nm) 0,1 McFarlanda. Byly zvoleny
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¢tyfi Erlenmayerovy banky o objemu Ctyfikrat 1 litr. Do kazdé nadoby
bylo nalito 150 ml zaockovaného média.

Kvasinky byly aerobné kultivovany pti 37°C za mirného tiepani pii 150
rpm.

Ve dvouhodinovych intervalech byla méfena optickd denzita kvasinkové
suspenze pomoci denzitometru pii vinové délce 565 £ 15 nm. Zaroven byl
kvantifikovan pocet zijicich bun¢k metodou piimého pocitani v Biirkerové
komtirce pomoci svételné mikroskopie (Olympus BX40, Japonsko)
s vyuzitim 0,003% roztoku metylenové modii (metoda vitalniho barveni

kvasinek).

Riist kvasinek byl mapovan v ramci tfech na sob€ nezavislych experimentt.
Cilem téchto experimenti bylo sestavit rastovou kiivku kvasinky
C. albicans, tedy vynést zavislost prirastku kvasinkovych bunék v case
a najit tak optimalni ¢as pro izolaci EVs.

8.3 Izolace a purifikace kvasinkovych vezikli

Klinicky izolat kvasinky C. albicans byl zaockovan do MGM20 média
s cilovou densitou kvasinkové suspenze odpovidajici 0,1 McFarland. Na
zéklad¢ predchozich experimentii byla volena doba kultivace kvasinky
o dobu 22 hodin.

Po kultivaci byla kvasinkova suspenze nejprve centrifugovana pii 4000xg
po dobu 15 minut pii 4°C a poté byl odlity supernatant dale centrifugovan
pii 7500xg, opét pii 4°C.

Po centrifugaci byl ziskany supernatant filtrovany za pomoci filtru
s porozitou 0,45 pm. Nasledné byl filtrdt koncentrovan pomoci
koncentracni cely s membranou.

Pro purifikaci EVs byl koncentrovany vzorek roziedén v 50 mM pufru
TBS s pH 7,5, vortexovéan a byla znovu provedena koncentrace pies 100
kDa membranu.

EVs byly peletovany ultracentrifuaci po dobu 2 hodin pii 100 000xg pii
4°C a poté byla peleta Setrné oplachnuta a resuspendovana v 100 pl 50
mM TBS pufru pii pH 7,5.

Schématicky je tento postup zobrazen na Obrazku 12.
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Obrazek 12: llustrace zpiisobu ziskavani extracelularnich veziklit pro jejich dalsi zpracovani.

Inspirovano z Klimentova J. et al, 2015 [82] a upraveno.

8.4 Analyza proteinii extracelularnich vezikli kvasinky
Candida albicans pomoci hmotnostni spektrometrie a
proteinova identifikace

e Metodickd ¢ast uvedend v této kapitole byla provedena pani PharmDr.
Janou Klimentovou, Ph.D, na pracovisti Ustavu molekularni patologie,
Fakulty vojenského zdravotnictvi Univerzity Obrany.

e K10 pg proteini EVs byl pfidan roztok 10% deoxycholatu sodného
(DOCHNa), aby bylo dosazeno cilové 5% koncentrace DOCHNa.

e Déle byl proveden redukéni krok scilovou koncentraci 10 mM
dithiotreitolu (DTT) po dobu 60 minut pii 37°C a alkylaéni krok za
pomoci iodoacetamidu (IAA) v cilové koncentraci 20 mM pii pokojové
teploté za tmy.

e Vzorky proteini byly déle fedény roztokem 50 mM hydrogenuhli¢itanu
amonné¢ho (NH4HCOs3) tak, aby vyslednd koncentrace DOCHNa byla
0,5 %.
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e K proteinovému vzorku bylo ptidano 0,5 pg trypsinu a vzorek se nechal
trypsinem zpracovavat pti 37°C pies noc.

e Na zavér, pred vlastni analyzou, byly vzorky odsoleny
pomoci EMPORE™ C18 Extraction Disk Cartridge (Supelco, USA) podle
instruktazniho manualu vyrobce.

e LC-MS/MS analyza (kapalinova chromatografie s tandemovou hmotnostni
spektrometrii, liquid chromatography with tandem mass spectrometry)
byla provedena na pfiistroji Ultimate 3000 RSLCnano System (Dionex,
Sunnyvale, Kanada) on-line sdruzeném s Nanospray Flex ion source
s Q-Exactive hmotnostnim spektrometrem (Thermo Scientific, Némecko).

e Za ulelem identifikace proteini bylo vyuzito softwaru Proteome
Discoverer 1.4 (ThermoScientific, Némecko) a vyhledavaciho algoritmu
Mascot.

e Data byla hodnocena suZzitim referenéniho setu proteomu kvasinky
C. albicans, kmene SC534, ktery byl stazen z UniProt/KB v srpnu 2016.

8.5 Barveni a vizualizace extracelularnich vezikli kvasinky
Candida albicans fluorescen¢ni mikroskopii

e Mikroskopicka vizualizace EVs byla provedena s pouzitim fluoroforu
SynaptoGreen™ C4 (FM1-43, Biotium, Kanada). SynaptoGreenTM C4
byla pfidana do resuspendovnych EVs ve finalni koncentraci 3,3 pg/ml.

e Obarvené vezikly byly zobrazeny s pomoci epifluorescenéni mikroskopie
na Nikon Eclipse Ti-E inverznim mikroskopu (Nikon, Japonsko),
s pouzitim objektivu 63x s numerickou aperturou 1,4.

e Snimky byly shromazdovany a upravovany pomoci NIS-Elements
software.

8.6 Bioinformaticka analyza ziskanych dat

¢ Pro klasifikaci (klasifikace dle funkce/molekulrniho vyznamu a lokalizace)
identifikovanych proteini obsaZzenych v EVs, byla pouzita databaze
UniProtKB (https://www.uniprot.org/) a databdze Candida Genome
(http://www.candidagenome.org/).
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9. VYSLEDKY

9.1 Urceni optimalni doby kultivace pro odebirani
extracelularnich vezikli kvasinky Candida albicans

Pro uréeni optimalni délky kultivace byla nejprve mapovana rustova ktivka
(vizte Graf 4) za ucelem zjisténi vhodné délky kultivace kvasinky C. albicans pro
dosaZeni pozdni exponencialni/Casné stacionarni faze. Délka kultivace pro odbér

vezikll byla stanovena na 22 hodin.

A.

Rustova kiivka
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Graf 4: Ristove kifivky. Krivka A) Rustova kifivka vychdzejici ze zavislosti cas kultivace vs.
opticka denzita OD (Mc Farland). K¥ivka B) rustova krivka vychadzejici z mereni zavislosti cas
kultivace vs. pocet kolonie tvoricich jednotek na jeden ml (CFU/ml). Obé zavislosti vychazi ze
tri na sobé nezavislych mereni. Jednotlivé body znazornuji priumérnou hodnotu méreni a cary

vyznacuji smerodatnou odchylku méreni.

9.2 Hodnoceni pelet ziskanych ultracentrifugaci pomoci
fluorescen¢ni mikroskopie

Pelety ziskané ultracentrifugaci po 22 hodinové kultivaci byly zkoumény pod
epifluorescenénim mikroskopem s pouzitim barvy SynaptoGreen™ C4. SynaptoGreen
je fluorescenéni barva vazajici se na synaptické vezikly nervové tkané a lze ji tedy
vyuzit k detekci EVs, na které by se méla také vazat. V nativnim preparatu byly pomoci
fluorescencni mikroskopie detekovany EVs nej€astéji v podobé agregatl vizte Obrazek
13. Ve vsech frakcich byly pozorovany malé zelené tecky, agregované EVs. Snimek byl
pofizeny pomoci inverzniho mikroskopu Nikon Eclipse Ti-E (Nikon, Japonsko),

s pouzitim objektivu 63x s numerickou aperturou 1,4.
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Obrazek 13: Snimek z fluorescencni mikroskopie, EVs nejcastéji detekoviany v podobé agregatii
(shlukit). EVs byly barveny fluorescencni barvou SynaptoGreenTM C4.

9.3 Kbvalitativni studie proteinové naloZe extracelularnich
veziklu Candida albicans se zamérenim na klicové
virulen¢ni faktory

Pro kvalitativni studii proteinové naloze EVs ziskanych z klinického izolatu
kvasinky C. albicans bylo vyuZito ,gel-free” proteomické analyzy. Ziskané¢ EVs byly
sonikovany tak, aby doSlo k Iyze EVs a poté byly vzorky analyzovéany prostfednictvim
LC-MS/MS. Na zaklad¢ ziskanych dat byla provedena identifikace proteini (vizte
kapitola 8.4 Analyza proteinii extracelularnich vezikld kvasinky C. albicans pomoci
hmotnostni spektrometrie a proteinova identifikace), do seznamu identifikovanych
proteinli byly zafazeny pouze ty, u kterych na zdkladé LC-MS/MS analyzy byly
identifikovany minimaln€¢ dva unikatni peptidy. Za tucelem identifikace proteinli bylo
vyuzito softwaru Proteome Discoverer 1.4 (ThermoScientific, Némecko)
a vyhledavaciho algoritmu Mascot. Data byla hodnocena s uzitim referen¢niho setu

proteomu kvasinky C. albicans, kmene SC534, ktery byl stazen u UniProtKB v srpnu
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2016. Pro kompletni seznam identifikovanych proteinti vizte Tabulka 3 umisténa

v prilohové ¢asti.

Pomoci bioinformatickych nastroji (UniProtKB, Candidagenome) a rovnéz

dostupnych relevantnich publikaci (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/) byly

v ramci tohoto seznamu vyhledavany proteiny, u kterych byla prokazana piima c¢i
nepiima role v patogenezi infekénich onemocnéni kvasinky C. albicans. Tyto proteiny,
stejné tak 1 jejich role v hostitel-patogen interakei, jsou uvedeny v Tabulce 2. V této
tabulce jsou dale informace, které se poji k predpokladané ¢i prokdzané molekularni

funkci v kvasinkové bunice ¢i biologickém procesu a bunécné lokalizaci.
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Tabulka 2: Seznam proteinii s prokdazanou spojitosti s patogenezi kvasinky Candida albicans.

Databazovy koéd | Oznaceni genu | Nazev proteinu Molekularni funkce Role v interakci hostitel-patogen Lokalizace Zdroj
P30575 ENOI1 Enolase 1 karbohydratovy metabolismus zprostiedkovava kolonizaci mukozy tenkého stieva, cytoplasma [83,84, 85,
(glykolyza), virulence imunodominantni antigen nachazejici se v séru 86]
infikovanych pacientd, pfispiva k invazi do hostitelskych
tkani, je schopen vazat plasminogen/plasmin
P29717 XO0G1 Glucan 1,3-beta- | virulence, biogeneze/degradace vyznam v adhezi k substratu, formace biofilmu bunécna sténa [87, 88]
glucosidase bunééné stény
Q59XX2 MP65 Cell surface biogeneze/degradace bunéené stény, vyznam pro celistvost bun&né stény, adherenci k bunécna sténa [89, 90,
mannoprotein patogeneze, virulence epitelidlnim buiikam, formaci biofilmu, hlavni cil lidské 91]
MP65 imunitni odpovédi proti kvasince C. albicans
Q5ADM7 TDH3 Glyceraldehyde- | karbohydratovy metabolismus protein schopny vazat fibronektin, laminin, plasminogen, | bunééna sténa, [92,93,
3-phosphate (glykolyza), patogeneze, virulence imunoreaktivni protein, pfispiva k adhezi extracelularni oblast, 94]
dehydrogenase plasmatickd membrana,
buné&ény povrch, cytoplasma
PODJ06 SAP2 Candidapepsin-2 | proteinovy metabolismus, virulence ptidavna role jako bunécny adhesin, exprese souvisi s extracelularni oblast [95, 96,
poskozenim tkani (zprosttedkovavaji penetraci do tkani), 97,98, 99,
virulenéni faktor pro vaginalni kandidozu, indukce 100, 101,
zanétlivé imunitni odpovédi hostitele, zdsadni pro 102, 103,
povrchové kandidézy, indukce obranné imunitni 104, 105,
odpovédi hositele, odlisné isoformy SAPs kvasinky 106, 107]
C.albicans jsou dilezitymi virulen¢nimi faktory pro
odlisné druhy kandidézy, podili se na vytvéareni
antimikrobnich hemocidinti z hostitelského
hemoglobinu, coz jim umoziuje kompetici s dal§imi
mikroorganismy
QSAMT2 BGL2 Glucan 1,3-beta- | biogeneze/degradace bunééné stény, adheze k hostiteli, formace biofilmu (vedouci ke zvySeni | buné¢na sténa, cytoplasma [108, 109,
glucosidase virulence odolnosti vici antifungalnim latkam) a vlaknity rast, 110, 111]
BGL2 patii k povrchovym mannoproteinovym adhezintim,
které jsou schopny vazat slozky slin, coz mize byt
vyznamné pro rozvoj oralni kandidoézy
POCY29 SAP3 Candidapepsin-3 | virulence, proteinovy metabolismus proteolyza, adheze k hostiteli (role jako bunéény extracelularni oblast [95, 96,
adhezin) a zprostfedkovani penetrace do tkani, vyvolava 98, 101,
zanétlivou odpoveéd’ (nezavisle na pH hostitelké niky), 104, 105,
pfispiva k poskozeni tkani, interferuji a inaktivuji 106, 107]
hostitelskou vrozenou imunitni odpovéd’ (komplement),
virulenéni faktor pro vaginalni kandidézu, zasadni pro
povrchové infekce a kozni kandidézu
Q59NP5 SUN41 Secreted beta- karbohydratovy metabolismus, adheze k hostitelské tkani, role ve formaci biofilmu, rist | bunééna sténa, [112,113]
glucosidase biogeneze/degradace bunééné stény, vlaknitého tvaru, mutantni kmeny maji snizenou extracelularni oblast

SUN41

virulence

virulenci




Databazovy koéd | Oznaceni genu | Nazev proteinu Molekularni funkce Role v interakci hostitel-patogen Lokalizace Zdroj
Q5AJYS PGA4 1,3-beta- biogeneze/degradace bunééné stény, role v bunééné odpovédi na antimykotika, pfispiva bunécna sténa, [114,115]
glucanosyltransfe | virulence k zvySeni odolnosti viiéi stresu a antimykotikim, vliv na | extracelularni oblast,
rase PGA4 remodelaci bunééné stény a morfogenezi plasmatickd membrana
Q59Y31 YWPI Yeast-form wall | virulence role v kolonizaci hostitele, podporuje rozsiteni bunécna sténa, [116,117]
Protein 1 kvasinkové formy a brani usazeni a formaci biofilmu, extracelularni oblast,
nejvyssi exprese v prubéhu exponencialni faze rustu, plasmatickd membrana
snizuje se v pribéhu stacionarni faze
074657 ALS2 Agglutinin-like virulence adherence k hostitelské tkani, patogeneze, formace plasmaticka [118,119,
protein 2 biofilmu (dilezité pro formaci biofilmu na membrana/membrany, 120, 121]
(Fragment) zdravotnickych nastrojich) bunécné sténa
Q59SN8 ALS10 Agglutinin-like | virulence bunééna adheze (adhezin) k hostiteli, sdruzena s formaci | bunééna [118,119,
protein 10 biofilmu, dilezité pro ko-adhezi smisenych membrana/membrany, 122,123,
mikrobialnich komunit do smiSenych biofilmd, vstup do | bunééna sténa 124, 125,
hostitelskych bunék, vlaknity rist, patogeneze 126, 127,
128, 129,
130, 131]
Q5AICO UTR2 Extracellular biogeneze/degradace bunécné stény, adheze k hostitelskym butikdm, rist do vlaknitého tvaru, | bunécna sténa, plasmaticka | [132, 133,
glycosidase virulence patogeneze, hraje roli antigenu na bunééném povrch u membrana/membrany, 134]
UTR2 pancientl s akutni kandidémii extracelularni oblast
Q5A651 SAP10 Candidapepsin- | virulence SAPs patii ke kliCovym virulen¢nim faktorim, pomahaji | plasmaticka [135]
10 ziskavat aminokyseliny a jsou schopny degradovat membrana/membrany,
nékteré hostitelské proteiny souvisejici s imunitni extracelularni oblast
obranou, role v adhezi a naruseni epitelialnich bunck
Q59ZX3 RBE1 Repressed by biogeneze/degradace bunécné stény, hraje roli ve vzniku diseminované kandiddzy, zvysuje bunécné sténa [136]
EFG1 protein 1 virulence odolnost vuci fagocytim
013318 PHR2 pH-responsive biogeneze/degradace bunécné stény, role ve vzniku vaginani kandidozy plasmaticka [137]
protein 2 virulence membrana/membrany
QSAAUS ATC1 Cell wall acid virulence role v polymorfismu (ve vzniku hyfa pseudohyf), bunécné sténa [138]
trehalase ATC1 zvyS$eni odolnosti vici stresu
QS59NY2 HEX1 Beta- karbohydratovy metabolismus, u mutantniho kmene byla zaznamenana snizena extracelularni oblast, dalsi [139, 140]
hexosaminidase | patogeneze, virulence virulence
QSAFA2 CRH11 Extracellular biogeneze/degradace bunééné stény, role v ristu vlaknitého tvaru a adherenci k hostitelskym | bunécna sténa, plasmaticka | [132]
glycosidase virulence bunikdm, mutantni kmen se ukdzal byt u mysiho modelu | membrana/membrany
CRH11 systémové infekce avirulentni
Q59SU1 SAP9 Candidapepsin-9 | virulence schopnost ni¢it vybrané proteiny hostitele zapojené bunécna sténa, plasmaticka | [103, 135,
v imunitni odpovédi, hraji roli vii¢i hostitelskému membrana/membrany 141, 142]
hemoglobinu, coz jim umoziuje vytvorit fadu
antimikrobnich hemocidint, coz umozni kompetici
s ostatnimi mikroorganismy ve zijicimi ve stejné nice,
moduluji interakci s neutrofily, adheze k hostitelskym
epitelialnim buiikam,
QS59VH7 SAP7 Candidapepsin-7 | virulence indukce exprese SAP7 koreluje s virulenci pti modelu extracelularni oblast [143, 144]

intravendzni infekce, SAP7 hraje roli zejména v inicialni
adaptaci C. albicans na intestinalni tkafi modelu Caco-2
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Databazovy koéd | Oznaceni genu | Nazev proteinu Molekularni funkce Role v interakci hostitel-patogen Lokalizace Zdroj
Q5AHH4 HSP21 Small heat shock | chaperony, odpovéd’ na stres, virulence | zprostfedkovava toleranci vici teploté, oxidativnimu bunécny povrch [145, 146]
protein 21 stresu a stresu zpisobeném ethanolem, hraje roli ve
schopnosti nicit endotelialni a oralni epitelialni bunky,
zvysuje rezistenci vici antimykotikim i viéi neutrofilim
Q96VB9 MSI3 Heat shock chaperony, odpovéd’ na stres vliv na bunéény rist, represe exprese MSI3 vede cytoplasma [147]
protein homolog k hypersenzitivité na flukonazol a flukonazol tak ziskava
SSE1 fungicidni aktivitu
Q5APK9 KEX2 Subtilisin-like virulence, proteinovy metabolismus, ovliviiuje dva vyznamné virulen¢ni faktory: tvorbu hyf dalsi [148, 149]
proprotein chaperony, odpovéd’ na stres a sekreci aktivnich aspartylovych proteinaz
convertase
Q5A5U4 RHD3 Cell wall protein | virulence hraje roli v indukei prozanétlivych cytokini hostitele bunécna sténa, plasmaticka | [150]
RHD3 membrana/membrany
Q59NQ5 GLR1 Likely virulence, dalsi zvysuje odolnost vi¢i usmrceni makrofagem, anti- cytoplasma [151]
glutathione stresovy vliv (proti oxidativnimu stresu)
oxidoreductase
Q5AB48 RBT4 Secreted protein | virulence spojené s vlaknitym rtstem, maji vyznam pro invazi do extracelularni oblast [136, 152,
RBT4 rohovky a pro systémové infekce, prispivaji k rezistenci 153]
viici neutrofiliim
Q5A4MS8 SUR7 Protein SUR7 virulence, chaperony, odpovéd’ na role v citlivosti vii¢i makrofagiim, role v sekreci protedz | plasmaticka [154, 155]
stres, biogeneze/degradace bunécné a lipaz, dulezité pro rozvoj systémové kandidozy, membrana/membrany
stény zasadni pro rezistenci vuci stresovym podminkam
Q92410 TPS1 Alpha,alpha- chaperony, odpovéd’ na stres, virulence | vlaknity rust, zvySeni odolnosti proti oxida¢nimu stresu, | cytoplasma, dalsi [156, 157,
trehalose- zabiti makrofagem 158]
phosphate
synthase [UDP-
forming]
Q59QH2 CSH1 Uncharacterized | virulence role ve formaci biofilmu, vliv na adhezi bunécné sténa, cytoplasma, | [159, 160,
protein CSH1 bunéény povrch 161]
Q5A376 HSP104 Uncharacterized | chaperony, odpovéd’ na stres vyznam pro formaci biofilmu, vliv na aklimatizaci bun¢k | bunéény povrch [162,163]
protein HSP104 na zvysujici se teplotu, fidi termotoleranci, podpora ve
virulenci
QSAIl4 TPS2 Trehalose- virulence, chaperony, odpovéd na stres | vliv na toleranci stresu (osmoticky, oxidativni, tepelny), | cytoplasma, dalsi [164, 165]
phosphatase vlaknity rist, proti zabiti makrofagem, zvySeni
infektivity
Q59MV9 YHBI1 Flavohemoprotei | virulence, chaperony, bunétna odpovéd’ na stres z dusikovych sloucenin, hraje roli ve cytoplasma [166, 167,
n odpovéd’ na stres virulenci skrze podporu odolnosti proti zabiti oxidem 168, 169]
dusnym produkovanym makrofdgem
Q5ABBI1 TTRI1 Glutaredoxin chaperony, odpovéd na stres, virulence | antioxidant, zvySuje odolnost proti zabiti neutrofilem, biofilmovéa matrice, jadro [170, 171]
dulezité pro virulenci
QSALY4 PLB4.5 Lysophospholipa | lipidovy metabolismus napada bunééné membrany hostitele, usnadiuje adhezi extracelularni oblast, [172,173,
se PLB4.5 interakci s fosfolipidy hostitele, zabezpecuje vyzivu plasmaticka 174]
membrana/membrany,

bunéény povrch, cytoplasma
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Databazovy koéd | Oznaceni genu | Nazev proteinu Molekularni funkce Role v interakci hostitel-patogen Lokalizace Zdroj
Q59NM2 PLB3 Lysophospholipa | lipidovy metabolismus napada bunééné membrany hostitele, usnadiuje adhezi extracelularni oblast, [174]
se PLB3 interakci s fosfolipidy hostitele, zabezpecuje vyzivu plasmaticka
membrana/membrany,
cytoplasma
Q59W74 PLBI Lysophospholipa | dalsi, virulence napada bunéné membrany hostitele, usnadiuje adhezi extracelularni oblast [174,175]
se PLBI interakci s fosfolipidy hostitele, zabezpeduje vyzivu,
zvysuje rychlost diseminované infekce
Q5ALY3 PLB4 Lysophospholipa | lipidovy metabolismus napada bunééné membrany hostitele, usnadiuje adhezi bunéény povrch, dalsi [174]
se PLB4 interakci s fosfolipidy hostitele, zabezpecuje vyzivu
Q5A760 PLBS5 Lysophospholipa | lipidovy metabolismus napada buné¢né membrany hostitele, usnadiiuje adhezi bunécna sténa, cytoplasma | [174, 176]
se PLB5 interakci s fosfolipidy hostitele, zabezpeCuje vyZivu
Q9P8V9 LIP8 Lipase 8 lipidovy metabolismus, virulence role v adhezi k hostiteli, exprese byla zjisténa ve extracelularni oblast [177,178]
vzorcich od pacientt trpicich oralni kandidézou, exprese
geni lipazy zavisi vice fazi infekce nez na organové
lokalizaci
QI9Y7F0 TSALl Peroxiredoxin odpovéd’ na stres, biogeneze/degradace | schopnost vazat a aktivovat plasminogen (aktivovany jadro, cytoplasma, bunéény | [179, 180,
TSALl bunécéné stény, virulence plasminogen by mohl zvySovat kapacitu kvasinky pro povrch 181]
invazi do tkang), role ve vlaknitém ristu v zavislosti na
hladovéni a chemickém stimulu
042766 BMHI1 14-3-3 protein virulence v souvislosti s mutantnimi kmeny prokdzéna role ve bunécnd sténa, plasmatickd | [182]
homolog virulenci membrana/membrany,
bunéény povrch
Q5A958 ADHS5 Potential virulence ma roli ve formaci jednodruhového biofilmu (virulenéni | nezndmy [161]
secondary faktor), pozitivné podporuje produkci matrice
alcohol
dehydrogenase
P83774 ASC1 Guanine virulence mutanti nebyli schopni ménit morfologii, vykazovali cytoplasma [183, 184]
nucleotide- defektni expresi gent souvisejici s adhezi a ristem hyf
binding protein a byli avirulentni
subunit beta-like
protein]
QSA8T1 ALS9 Agglutinin-like virulence role v adhezi, formaci biofilmu a patogenezi bunécné sténa, plasmaticka | [118, 130,
ALS?9 protein membrana/membrany 123]
Q59KV2 PST3 Protoplast chaperony, odpovéd’ na stres, virulence | redukuje ubichinon (koenzym Q), ¢imz mu umoziuje biofilmovéa matrice, [185]
secreted protein fungovat jako antioxidant, ¢tyfnasobni mutanti (psti4, plasmaticka
2 pst24, pst 34, pst44) jsou avirulentni membrana/membrany
013289 CTAl Peroxisomal virulence katalaza hraje roli v preziti v hostiteli a tak vede dalsi (peroxizom) [186, 187]
catalase k rozvoji infekce, nulovy mutantni kmen byl mnohem

méngé virulentni v mys$im intravendéznim modelu
diseminované kandidozy
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Databazovy kod

Oznaceni genu

Nazev proteinu

Molekularni funkce

Role v interakci hostitel-patogen

Lokalizace

Zdroj

Q5AAN7

PBRI1

Protein required
for cohesion,
adhesion, and
biofilm
formation

virulence

vliv na adhezi bunék a formovani biofilmu

neznamy

[188]

QS5AC06

SAC6

Fimbrin-like
potential actin
filament
bundling protein

virulence

role v regulaci uvoliiovani lytickych enzymi a ve
virulenci

cytoplasma, dalsi
(cytoskelet)

[189]

Q5ADTO

SLK19

Uncharacterized
protein SLK19

virulence, biogeneze/degradace
bunééné stény

mutantni kmen vykazoval oslabenou virulenci
v systémové mysi infekci

plasmaticka
membrana/membrany

[190]
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V ramci souboru vSech identifikovanych proteini nds také zajimalo, jaké

proteiny s ohledem na jejich predikovanou ¢i ur¢enou funkci a lokalizaci jsou

prednostné distribuovany prosttednictvim EVs do extracelularniho prostiedi. Proteiny

byly tedy roziezeny dle jejich funkce a lokalizace do kategorii a jejich zastoupeni je

graficky znazornéno v Grafu 5. Byly vytvofeny kategorie a proteiny do nich byly

rozfazeny.
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Graf 5: Kolacovy graf - proteiny identifikované v nalozi extracelularnich veziklii klinickeho
izolatu kvasinky Candida albicans. Rozdeéleni proteinit do kategorii podle jejich molekularni
funkce (A) a podle jejich lokalizace (B).

Prvni graf (oznaceny jako A) prezentuje roziazeni proteinové naloze EVs do
kategorii podle molekularni funkce. Nejpocetnéjsi skupinu proteini obsazenych v EVs
tvofi proteiny, u nichz je predikovana ¢i prokdzana funkce nezndma ¢i pro ni nebyla
v ramci nasi prace vyclenéna kategorie. Dalsi skupinu tvoii proteiny, které se ucastni
metabolickych pochodii — dusikatého a karbohydratového metabolismu. Kategorie
zastupujici skupinu virulen¢nich faktord a molekul majici vztah k patogenezi tedy
nepatii mezi pocetné nejvice zastoupené kategorie. Vysvétlenim pro hojné zastoupeni
kategorii metabolismu a zpracovani genetické informace mize byt ristova fdze mikrobi.

[191, 192].

Dle druhého grafu (oznaceného jako B), na kterém jsou proteiny roziazeny do
kategorii podle lokalizace, je dominujici kategorii cytoplasma a v t€sném zavésu za ni
kategorie proteinl s nezndmou lokalizaci. K dal§im vice zastoupenym skupindm patii
skupina proteinii lokalizovanych v bunéné sténé, na bunééném povrchu nebo

cytoplasmatické membrané ¢i v membranach. Pro srovnani, ve studii publikované
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autory Vargas et al [92] vysla jako nejpocetnéji zastoupena skupina pii ¢lenéni podle
lokalizace bunécnd sténa, na druhém misté potom cytoplasma, déle plasmaticka

membrana a extracelularni oblast.

Je tfeba ale brat zietel na to, ze jde pouze o predbéznou studii vychazejici
z analyzy pouze jednoho replikatu, tedy pro vyssi vérohodnost bude zcela zadouci

pripravit vice vzorku (replikatl) pro MS analyzu a nasledné pracovat s t€mito vysledky.

48



10. DISKUSE

Pfredmétem nasi studie byly EVs ziskané po kultivaci kmene C. albicans,
klinického izolatu v nutricné¢ chudém kultivacnim médiu MGM20. V duisledku této
kultivace méla byt indukovana stresovd odpoveéd’, tzv. nutriéni stres. Obecné se
vychazelo z predpokladu, ze stresové faktory mohou vést ke zvySené expresi faktort

virulence u patogennich mikroorganismul.

Prvnim cilem tedy bylo mapovani riistové kiivky a urceni nejvhodnéjsi doby pro
ziskani kvasinkovych vezikli. Studie, které se zaméfuji na analyzu obsahu vezikli
ukazuji, Ze faze mikrobidlniho rlstu ovliviiuje EVs kvalitativné 1 kvantitativné. EVs
funguji pro komunikaci mezi buiikami a jejich proteinovy obsah interaguje s prostfedim.
Kultivace do pozdni staciondrni faze vede k velkym vynosim, nicméné EVs
produkované umirajicimi mikroorganismy jsou odlisné od EVs produkovanych
v prub&hu bakterialniho rlstu a navic byvaji kontaminované produkty rozpadu mikrobt
(rozpadlé membrany, cytoplasmatické proteiny). Porovndni vlastnosti EVs
v exponencialni a staciondrni fazi bylo provedeno u Pseudomonas aeruginosa a byly
odhaleny vyrazné rozdily v jejich proteinové a lipidové kompozici a dalSich
charakteristikach. [82, 193, 194, 195] Proto jsme jako vhodny ¢as pro odebirani EVs
zvolili pozdni exponencialni/Casnou stacionarni fazi, odpovidajici piiblizn¢ 22 hodindm

kultivace.

Zajimal nas 1 vliv kultiva¢nich podminek na morfogenezi kvasinky C. albicans.
Obecné je znam souhrn podminek, které ovliviiuji morfogenezi kvasinek C. albicans,
naptiklad koncentrace glukdzy (v niz$ich koncentracich stimuluje rist hyf), teplota pii
kultivaci (37°C stimuluje formaci pseudohyf), pH (neutrdlni pH vede k formaci
pseudohyf), ptitomnost séra, nedostatek dusiku (podporuje vldknity rust) atd. [40, 41,
196] Piedpokladaly jsme, dle vySe uvedenych informaci, Ze budou kvasinky pfitomny
pfevazné v podobé pseudohyf/hyf. V naSich podminkich vSak kvasinka vykazoval

pouze rist ve kvasinkové (blastosporické) formé.

Pomoci ,,gel free protetické analyzy bylo Gspésné identifikovano 382 proteint.

Bioinformaticka analyza spolu s prochdzenim dostupnych relevantnich zdroji odhalily

vvvvvv

49



spojované s patogenezi patii proteiny SAPs, déle rodina ALS a skupina fosfolipaz PLB.
Role v patogenezi VVC byla prokdzana u proteini SAP2, SAP3 a PHR2

(pH-responsive protein 2).

Z proteini SAPs jsme identifikovali SAP2, SAP3, SAP7, SAP 9 a SAPI10.
Vsechny SAPs jsou spojeny snutricni podporou, degradaci proteint
a zprostiedkovavanim aktivni penetrace do bun¢k hostitele. Produkci proteaz mohlo
podpofit 1 zvolené médium MGM20, které obsahuje pouze anorganické zdroje dusiku
a tedy zadné aminokyseliny, bilkoviny ani peptony. Toto médium navic zpisobuje
nutriéni stres, coz také hraje roli ve virulenci kvasinek C. albicans. Konkrétné
SAP1-SAP3 jsou spojovany s kvasinkovou formou a pH optimalni pro jejich aktivitu je
3-5. Kromé¢ toho se také ukazuje, ze hraji roli v patogenezi VVC. [7, 61] Ve srovnani
s praci publikovanou Vargas et al, 2015 [197], kde byly v analyze proteini EVs
identifikovany stejné jako v nasi praci SAP2, SAP3, SAP9, oproti nasi praci navic
SAP1, nicméné nebyl identifikovan SAP10. Stejné molekuly SAPs jako v naSi praci
byly identifikovany v praci Zarnowski et al, 2018 [198], kde byly navic zjistény SAP4,
SAPS, SAP6, SAP8 a SAP9.

Z rodiny ALS byly zjistény proteiny ALS2, ALS 9 a ALS3, synonymn¢é ALS10.
Rodina ALS patfi mezi adheziny, navic ALS 3 se fadi i mezi invaziny. Hlavnim
zamétenim vSech ALS proteini je tedy adheze k zivym i nezivym povrchiim. ALS 2 je
spojovan zejména s biofilmy na lékarskych néstrojich, ALS 3 se pfipisuje role v ko-
adhezi smiSenych mikrobialnich komunit do smiSenych biofilmii. Z praci zaméfenych
na analyzu proteinit EVs bylo nejvice proteini z ALS rodiny nalezeno v praci
Zarnowski et al, 2018 [198], konkrétné ALS2 a ALS 3 (stejné jako v na$i praci), navic
byl ale identifikovan ALS1 a ALS4. Oproti na$i praci nebyl identifikovan ALS9.

Ze skupiny fosfolipaz byly odhaleny proteiny PLB1, PLB3, PLB4, PLB4.5
a PLBS. Fosfolipazy patfi mezi hydrolazy a jsou fazeny mezi virulencni faktory.
Napadaji bunééné membrany hostitele a zabezpecuji vyzivu. Stejné spektrum fosfolipaz

jako v nasi praci bylo identifikovano i v praci Zarnovski et al, 2018 [198], kromé PLB4.

Naptiklad klicovy virulen¢ni protein, jako je lipdza 8, objeveny v této studii,

nebyl doposud detekovan v zddné jiné studii zaméfené na proteinovou ndloz EVs
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kvasinky C. albicans. Tyto kvalitativni rozdily v proteinovém profilu EVs nejspise
souvisi nejen srozdilnymi kmeny C. albicans, ale 1 srozdilnymi kultivatnimi

podminkami a dobou kultivace do odebrani vezikla.
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11. ZAVER

Kvasinky C. albicans jsou béznym ¢lenem mikrobioty a nachdzi se na kuazi,
sliznicich ¢i v gastrointestindlnim traktu. Pokud ale dojde k rozvratu rovnovéahy
mikrobiomu nebo koslabeni imunity hostitele, kvasinky mohou zptsobovat tadu
onemocnéni, od nezdvaznych povrchovych slizni¢nich infekci az po zivot ohrozujici
systétmové infekce, které predstavuji vyznamnou klinickou vyzvu. Bylo zjisténo, Ze
kvasinky disponuji fadou virulen¢nich faktort, které ovlivituji interakci mezi hostitelem
a patogenem a patogenezi onemocnéni. Jednim z virulencnich faktort je pravée
vylucovani kvasinkovych extracelularnich vezikld s proteinovou néalozi, kterd obsahuje
enzymy, které jsou schopné naruSovat tkanové bariéry hostitele, rozkladat hostitelské
proteiny k ziskdni nutricni podpory kvasinek a ovlivilovat imunitni komponenty

hostitele.

Uspésné jsme zavedli metodiku, ktera vedla k izolaci a parcialni purifikaci EVs
kvasinky C. albicans. Tyto vezikly jsme ziskali ve formé pelety po ultracentrifugaci.
Metoda barveni byla rovnéz optimalizovana a potizen snimek agregatii extracelularnich
vezikli pomoci fluorescencniho mikroskopu. Byla provedena bioinformaticka analyza
proteinti ziskanych z EVs a na zéklad¢ jejich vysledkii byl vytvofen kolacovy graf
zastoupeni jednotlivych kategorii proteini z hlediska funkce a z hlediska subcelularni
lokalizace. Zajimaly nds zejména proteiny souvisejici s patogenezi a virulenci, které
tvofi 11 % celkové proteinové ndloze EVs. Z hlediska lokalizace v buiice jsou

nejpocetnéji zastoupeny proteiny cytoplasmy s cetnosti vyskytu 27 %.

Dle této predbézné studie jsou EVs dopravnim prostfedkem, ktery v sobé nese
faktory virulence. Mezi nejvyznamnéj$i ndmi objevené virulen¢ni proteiny patii SAPs
proteiny, proteiny rodiny ALS a fosfolipdzy. Ze skupiny proteini SAPs jsme
identifikovali SAP2, SAP3, SAP7, SAP9 a SAP10. Z fosfolipdz jsme zaznamenali
pfitomnost PLB1, PLB3, PLB4, PLB4.5 a PLB5. Z ALS rodiny se v analyzovanych
EVs nachazelo ALS2, ALS3 a ALS?9.

Mnozstvi a sloZeni extracelularnich vezikli uzce souvisi s délkou kultivace do
odebrani EVs. Pro bliz§i pohled do této problematiky by bylo vhodné se zaméfit na

odli$né délky kultivace a sledovat vyvoj EVs po kvalitativni i kvantitativni strance.
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16. PRILOHY

Tabulka 3: Kompletni seznam proteinit ziskany analyzou extracelularnich veziklii kvasinky Candida albicans.

Data;(‘t{azovy Oznaceni Nazev proteinu Molekularni funkce Lokalizace
od genu
P30575 ENO1 Enolase 1 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC | karbohydratovy metabolismus cytoplasma
MYA-2876) GN=ENOI1 PE=2 SV=1 - [ENO1 CANAL] | (glykolyza), patogeneze, virulence
X0Gl1 Glucan 1,3-beta-glucosidase OS=Candida albicans (strain | patogeneze, virulence, bunéc¢na sténa
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=XOG1 PE=1 SV=4 - | biogeneze/degradace bunécné stény
P29717 [EXG1 CANAL]
Q59XX2 MP65 Cell surface mannoprotein MP65 OS=Candida albicans | biogeneze/degradace bunécné stény, | bunécna sténa
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MP65 PE=1 patogeneze, virulence
SV=2 - [MP65 CANAL]
Q5ADM?7 TDH3 Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase OS=Candida | karbohydratovy metabolismus bunécna sténa,
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=TDH3 | (glykolyza), patogeneze, virulence extracelularni oblast,
PE=3 SV=1 - [Q5SADM7_CANAL] plasmaticka membrana,
bunéény povrch,
cytoplasma
PODJO06 SAP2 Candidapepsin-2 OS=Candida albicans (strain SC5314 / | proteinovy metabolismus, patogeneze, | extracelularni oblast
ATCC MYA-2876) GN=SAP2 PE=1 SV=I - virulence
[CARP2 CANAL]
Q5AMT2 BGL2 Glucan 1,3-beta-glucosidase BGL2 OS=Candida albicans | biogeneze/degradace bunécné stény, | bunécna sténa,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=BGL2 PE=1 patogeneze, virulence cytoplasma
SV=1 - [BGL2 CANAL]
Q5AJA4 TOSI1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé extracelularni oblast,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TOS1 PE=4 SV=1 - bunénény povrch,
[Q5AJA4 CANAL] bunééna sténa
Q5AF30 | Ca019.10293 | Uncharacterized protein (Fragment) OS=Candida neznameé neznamy

albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=Ca019.10293 PE=4 SV=1 - [Q5AF30 CANAL]




Q5AKUS SIM1 Secreted beta-glucosidase SIM1 OS=Candida albicans karbohydratovy metabolismus bunééna sténa,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SIM1 PE=1 (katabolismus polysacharidi), extracelularni oblast
SV=1 - [UTHI_CANAL] biogeneze/degradace bunééné stény,
zpracovani genetické informace
P83779 PDCI11 Pyruvate decarboxylase OS=Candida albicans (strain metabolismus kofaktord a vitamint cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PDC11 PE=1 SV=2 -
[PDC1_CANAL]
POCY29 SAP3 Candidapepsin-3 OS=Candida albicans (strain SC5314 / | virulence, proteinovy metabolismus extracelularni oblast
ATCC MYA-2876) GN=SAP3 PE=1 SV=I -
[CARP3 CANAL]
P46273 PGK1 Phosphoglycerate kinase OS=Candida albicans (strain biogeneze/degradace bunééné stény, | bunécna sténa,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PGK1 PE=3 SV=1 - | karbohydratovy metabolismus cytoplasma, extracelularni
[PGK CANAL] (glykolyza) oblast
Q59NP5 SUN41 Secreted beta-glucosidase SUN41 OS=Candida albicans | karbohydratovy metabolismus, bunécna sténa,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SUN41 PE=1 | biogeneze/degradace bunécné stény, | extracelularni oblast
SV=1 - [SUN41 CANAL] patogeneze, virulence
P41797 SSAl Heat shock protein SSA1 OS=Candida albicans (strain odpovéd’ na stres bunécna sténa,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SSA1 PE=1 SV=2 - cytoplasma, extracelularni
[HSP71 CANAL] oblast
P83780 PGI1 Glucose-6-phosphate isomerase OS=Candida albicans karbohydratovy metabolismus cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=PGI1 PE=1
SV=2 - [G6PI CANAL]
Q9URB4 FBA1 Fructose-bisphosphate aldolase OS=Candida albicans karbohydratovy metabolismus, cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=FBA1 PE=1 metabolismus kofaktort a vitaminu
SV=2 - [ALF CANAL]
P82610 MET6 S-methyltetrahydropteroyltriglutamate--homocysteine proteinovy metabolismus bunécna sténa,
methyltransferase OS=Candida albicans (strain SC5314 / extracelularni oblast,
ATCC MYA-2876) GN=MET6 PE=1 SV=2 - jadro, bunéény povrch
[METE CANAL]
Q5AKIS ADHI Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznamé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ADHI1 PE=3 SV=I -
[Q5AKIS CANAL]
Q5AK23 ADHI1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ADHI1 PE=3 SV=I -
[Q5AK23 CANAL]
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Q5AKC7 SCW11 Potential cell wall glucanase (Fragment) OS=Candida karbohydratovy metabolismus bunééna sténa, bunécny
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) povrch, extracelularni
GN=SCW11 PE=3 SV=1 - [Q5AKC7 CANAL] oblast
Q5AJYS PGA4 1,3-beta-glucanosyltransferase PGA4 OS=Candida biogeneze/degradace bunééné stény, | bunécna sténa,
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PGA4 | patogeneze, virulence extracelularni oblast,
PE=1 SV=1 - [PGA4 CANAL] plasmatickd membrana
Q59Y31 YWP1 Yeast-form wall Protein 1 OS=Candida albicans (strain | patogeneze, virulence bunééna sténa,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=YWPI1 PE=1 SV=1 - extracelularni oblast,
[YWP1 CANAL] plasmatickd membrana
074657 ALS2 Agglutinin-like protein 2 (Fragment) OS=Candida patogeneze, virulence plasmaticka
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ALS2 membrana/membrany,
PE=2 SV=2 - [ALS2 CANAL] bunécna sténa
P46614 CDC19 Pyruvate kinase OS=Candida albicans (strain SC5314 / karbohydratoy metabolismus, cytoplasma
ATCC MYA-2876) GN=CDC19 PE=1 SV=3 - chaperony, odpovéd na stres
[KPYK CANAL]
P46587 SSA2 Heat shock protein SSA2 OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres bunééna sténa,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SSA2 PE=1 SV=3 - cytoplasma, extracelularni
[HSP72 CANAL] oblast
Q5A017 TALLI Transaldolase OS=Candida albicans (strain SC5314 / karbohydratovy metabolismus bunécna sténa,
ATCC MYA-2876) GN=TALI1 PE=3 SV=I - cytoplasma, bunéény
[Q5A017_CANAL] povrch, extracelularni
oblast
P40954 CHT3 Chitinase 3 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC | karbohydratovy metabolismus extracelularni oblast
MYA-2876) GN=CHT3 PE=1 SV=2 - [CHI3 CANAL]
Q59SF7 PIR1 Cell wall mannoprotein PIR1 OS=Candida albicans biogeneze/degradace bunécené stény | bunécna sténa,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PIR1 PE=1 extracelularni oblast
SV=1 - [PIR1 CANAL]
Q59SN8 ALSI10 Agglutinin-like protein 10 OS=Candida albicans (strain | patogeneze, virulence bunééna
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ALS10 PE=1 SV=1 - membrana/membrany,
[ALS10 CANAL] bunééna sténa
Q5AKV3 GND1 6-phosphogluconate dehydrogenase, decarboxylating karbohydratovy metabolismus cytoplasma, biofilmova

OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=GND1 PE=3 SV=1 - [Q5AKV3 CANAL]

matrice, dalsi (peroxisom)
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Q5ALY4 PLB4.5 Lysophospholipase OS=Candida albicans (strain SC5314 | lipidovy metabolismus extracelularni oblast,
/ ATCC MYA-2876) GN=PLB4.5 PE=3 SV=I - plasmaticka
[QSALY4 CANAL] membrana/membrany,
bunécny povrch,
cytoplasma
P82612 GPM1 Phosphoglycerate mutase OS=Candida albicans (strain karbohydratovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GPM1 PE=1 SV=3 -
[PMGY CANAL]
POCY35 TEF1 Elongation factor 1-alpha 1 OS=Candida albicans (strain | proteinovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TEF1 PE=3 SV=I -
[EF1A1 CANAL]
Q5AIR7 ENGI1 Endo-1,3(4)-beta-glucanase 1 OS=Candida albicans karbohydratovy metabolismus bunécna sténa
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ENG1 PE=1
SV=1 - [ENG1 CANAL]
Q59KP4 GDH3 Glutamate dehydrogenase OS=Candida albicans (strain | proteinovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GDH3 PE=3 SV=I -
[Q59KP4 CANAL]
Q5SALTS MSB2 Potential cell surface flocculin OS=Candida albicans chaperony, odpovéd’ na stres bunéény povrch,
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=MSB2 PE=4 extracelularni oblast
SV=1 - [QSALTS CANAL]
Q5A750 TKLI1 Transketolase OS=Candida albicans (strain SC5314 / karbohydratovy metabolismus bunécna sténa,
ATCC MYA-2876) GN=TKL1 PE=3 SV=I - plasmaticka
[Q5A750 CANAL] membrana/membrany,
bunéény povrch,
biofilmova matrice
P83777 IPP1 Inorganic pyrophosphatase OS=Candida albicans (strain | patogeneze, virulence, karbohydratovy | cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=IPP1 PE=1 SV=2 - metabolismus
[I[PYR CANAL]
Q59NM2 PLB3 Lysophospholipase OS=Candida albicans (strain SC5314 | lipidovy metabolismus extracelularni oblast,
/ ATCC MYA-2876) GN=PLB3 PE=3 SV=1 - plasmaticka
[Q59NM2 CANAL] membrana/membrany,
cytoplasma
P83776 HXK2 Hexokinase-2 OS=Candida albicans (strain SC5314 / karbohydratovy metabolismus cytoplasma

ATCC MYA-2876) GN=HXK2 PE=1 SV=2 -
[HXKB CANAL]
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Q5AJCO UTR2 Extracellular glycosidase UTR2 OS=Candida albicans biogeneze/degradace bunééné stény, | bunécna sténa,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=UTR2 PE=1 patogeneze, virulence plasmaticka
SV=1 - [UTR2 _CANAL] membrana/membrany,
extraceluldrni oblast
P46598 HSP90 Heat shock protein 90 homolog OS=Candida albicans odpoveéd’ na stres cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=HSP90 PE=3
SV=1 - [HSP90 CANAL]
Q59T35 OSM1 Flavocytochrome ¢ OS=Candida albicans (strain SC5314 | karbohydratovy metabolismus neznamy
/ ATCC MYA-2876) GN=OSM1 PE=4 SV=1 -
[Q59T35 CANAL]
Q5AF44 AHP1 Alkyl hydroperoxide reductase 1 OS=Candida albicans odpoveéd’ na stres bunééna sténa
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=AHP1 PE=4
SV=1 - [Q5AF44 CANAL]
Q59W74 PLBI Lysophospholipase OS=Candida albicans (strain SC5314 | dalsi, patogeneze, virulence extracelularni oblast
/ ATCC MYA-2876) GN=PLB1 PE=3 SV=1 -
[Q59W74 CANAL]
Q5AF03 GLX3 Glyoxalase 3 OS=Candida albicans (strain SC5314 / odpovéd’ na stres bunécna sténa,
ATCC MYA-2876) GN=GLX3 PE=1 SV=1 - extracelularni oblast
[HSP31 CANAL]
Q9P9%40 TPI1 Triosephosphate isomerase OS=Candida albicans (strain | karbohydratovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TPI1 PE=1 SV=3 -
[TPIS CANAL]
Q5A651 SAP10 Candidapepsin-10 OS=Candida albicans (strain SC5314 / | patogeneze, virulence plasmaticka
ATCC MYA-2876) GN=SAP10 PE=1 SV=1 - membrana/membrany,
[CARIO CANAL] extracelularni oblast
Q59TZ8 GLK1 Phosphotransferase OS=Candida albicans (strain SC5314 | karbohydratovy metabolismus cytoplasma
/ ATCC MYA-2876) GN=GLK1 PE=3 SV=1 -
[Q59TZ8 CANAL]
Q5AMF9 DAG7 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres extracelularni oblast
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=DAG7 PE=4 SV=1 -
[Q5SAMF9 CANAL]
Q5ALY3 PLB4 Lysophospholipase OS=Candida albicans (strain SC5314 | lipidovy metabolismus bunéény povrch, dalsi

/ ATCC MYA-2876) GN=PLB4 PE=3 SV=1 -
[QSALY3 CANAL]
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P83775 GRP2 Putative NADPH-dependent methylglyoxal reductase karbohydratovy metabolismus cytoplasma
GRP2 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=GRP2 PE=1 SV=2 - [GRP2 CANAL]
Q597X3 RBE1 Repressed by EFG1 protein 1 OS=Candida albicans biogeneze/degradace bunééné stény, | bunécna sténa
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RBE1 PE=1 patogeneze, virulence
SV=1 - [RBE1 CANAL]
QI9Y7F0 TSAl Peroxiredoxin TSA1 OS=Candida albicans (strain odpovéd’ na stres, jadro, cytoplasma,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TSA1 PE=2 SV=1 - | biogeneze/degradace bunécné stény, | bunécny povrch
[TSA1 CANAL] patogeneze, virulence
Q5A6R2 ADE17 Bifunctional purine biosynthesis protein ADE17 dalsi cytoplasma
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=ADE17 PE=3 SV=1 - [Q5A6R2 CANAL]
Q5A0KS ALDS Aldehyde dehydrogenase (NAD+) OS=Candida albicans | dalsi neznamy
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=ALDS5 PE=3
SV=1 - [Q5A0K5 CANAL]
P83783 SAHI1 Adenosylhomocysteinase OS=Candida albicans (strain karbohydratovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SAHI1 PE=1 SV=2 -
[SAHH CANAL]
P22011 CYP1 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase OS=Candida albicans | proteinovy metabolismus cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=CYP1 PE=3
SV=1 - [PPIA CANAL]
Q5A397 SSB1 Hsp75-like protein OS=Candida albicans (strain SC5314 | chaperony, odpovéd’ na stres, bunécna sténa,
/ ATCC MYA-2876) GN=SSB1 PE=3 SV=1 - zpracovani genetické informace plasmaticka
[Q5A397 CANAL] membrana/membrany,
bunéény povrch
Q5AD54 KAR2 Likely HSP70/BiP chaperone OS=Candida albicans chaperony, odpovéd’ na stres dalsi (endoplasmatické
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=KAR2 PE=3 retikulum), extracelularni
SV=1 - [Q5SAD54 CANAL] oblast, jadro, bunécny
povrch, cytoplasma
P42800 INO1 Inositol-3-phosphate synthase OS=Candida albicans lipidovy metabolismus cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=INO1 PE=3
SV=1 - [INO1 CANAL]
Q5A7T3 PMAI1 Plasma membrane ATPase OS=Candida albicans (strain | dalsi plasmaticka
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PMA1 PE=3 SV=1 - membrana/membrany

[QSA7T3 CANAL]
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Q59US5 MET15 O-acetylhomoserine O-acetylserine sulphydrylase proteinovy metabolismus bunééna sténa
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=MET15 PE=3 SV=I1 - [Q59US5 CANAL]

Q59KZ1 APE2 Aminopeptidase 2 OS=Candida albicans (strain SC5314 / | proteinovy metbaolismus bunééna sténa
ATCC MYA-2876) GN=APE2 PE=1 SV=2 -
[APE2 CANAL]

Q5AMP4 MDHI1-1 Malate dehydrogenase OS=Candida albicans (strain karbohydratovy metabolismus biofilmova matrice
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MDHI1-1 PE=3 SV=1
- [Q5AMP4 CANAL]

013318 PHR2 pH-responsive protein 2 OS=Candida albicans (strain biogeneze/degradace bunééné stény, | plasmaticka
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PHR2 PE=2 SV=2 - | patogeneze, virulence membrana/membrany
[PHR2 CANAL]

Q5A760 PLB5 Lysophospholipase OS=Candida albicans (strain SC5314 | lipidovy metabolismus bunééna sténa,
/ ATCC MYA-2876) GN=PLB5 PE=3 SV=1 - cytoplasma
[Q5A760 CANAL]

Q5AAUS ATCI Cell wall acid trehalase ATC1 OS=Candida albicans patogeneze, virulence bunééna sténa
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ATCI1 PE=1
SV=1 -[ATC1 CANAL]

013426 SHM2 Serine hydroxymethyltransferase, cytosolic OS=Candida | karbohydratovy metabolismus cytoplasma
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SHM?2
PE=1 SV=4 - [GLYC CANAL]

Q597X4 RPL4B 60S ribosomal protein L4-B OS=Candida albicans (strain | zpracovani genetické informace dalsi, bunéény povrch,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL4B PE=4 SV=1 - plasmaticka
[Q59Z7X4 CANAL] membrana/membrany

Q5A253 PGM2 Phosphoglucomutase OS=Candida albicans (strain karbohydratovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PGM2 PE=3 SV=1 -
[Q5A253 CANAL]

Q5ANAL RPL8B 60S ribosomal protein L8-B OS=Candida albicans (strain | zpracovani genetické informace ribozom
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL8B PE=4 SV=1 -
[QSANAT CANAL]

Q59XU0 | Ca019.9334 | Potential alpha-1,6-mannanase OS=Candida albicans neznameé neznamy
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.9334
PE=4 SV=1 - [Q59XU0_CANAL]

Q59M78 LDG8 Hypothetical LDG family protein 8 OS=Candida albicans | neznamé neznamy

(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=LDGS PE=4
SV=1 - [Q59M78 CANAL]
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Q5AKX0 ACT1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain dalsi bunécny povrch, dalsi
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ACT1 PE=3 SV=I - (cytoskelet), jadro
[Q5AKX0 CANAL]

Q5AHS1 LDG2 Hypothetical LDG family protein 2 OS=Candida albicans | neznamé neznamy
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=LDG2 PE=4
SV=1 - [Q5AH51 CANAL]

Q5AHS56 YPS7 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain proteinovy metabolismus plasmaticka
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=YPS7 PE=3 SV=1 - membrana/membrany
[Q5AH56 CANAL]

Q59M70 MCRI1 NADH-cytochrome b5 reductase 2 OS=Candida albicans | karbohydratovy metabolismus mitochondrie
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=MCRI1 PE=3
SV=1 - [MCR1 CANAL]

Q5AQ54 ZWF1 Glucose-6-phosphate 1-dehydrogenase OS=Candida karbohydratovy metabolismus cytoplasma, dalsi
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=2ZWF1 (peroxizom)
PE=3 SV=1 - [Q5AQ54 CANAL]

Q59TU1 GADI1 Glutamate decarboxylase OS=Candida albicans (strain karbohydratovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GAD1 PE=3 SV=I -
[Q59TU1 CANAL]

P48989 HTBI Histone H2B.1 OS=Candida albicans (strain SC5314 / zpracovani genetické informace jadro
ATCC MYA-2876) GN=HTB1 PE=3 SV=3 -
[H2B1 CANAL]

094038 ADH2 Alcohol dehydrogenase 2 OS=Candida albicans (strain karbohydratovy metabolismus, cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ADH2 PE=3 SV=1 - | metabolismus kofaktord a vitaminu
[ADH2 CANAL]

074254 GAM1 Glucoamylase 1 OS=Candida albicans (strain SC5314 / | karbohydratovy metabolismus, bunécna sténa,
ATCC MYA-2876) GN=GAM1 PE=1 SV=2 - biogeneze/degradace bunécné stény plasmaticka
[AMYG CANAL] membrana/membrany

Q5AFI8 LEU2 3-isopropylmalate dehydrogenase OS=Candida albicans | proteinovy metabolismus cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=LEU2 PE=3
SV=1 - [Q5AFI8 CANAL]

P83778 MDHI1 Malate dehydrogenase, cytoplasmic OS=Candida karbohydratovy metabolismus cytoplasma
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=MDHI1 PE=1 SV=2 - [MDHC CANAL]

Q59NY2 HEX1 Beta-hexosaminidase OS=Candida albicans (strain karbohydratovy metabolismus, extracelularni oblast, dalsi

SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HEX1 PE=3 SV=1 -
[Q59NY2 CANAL]

patogeneze, virulence
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Q5ACN1 TRX1 Thioredoxin OS=Candida albicans (strain SC5314 / chaperony, odpovéd’ na stres jadro, bunéény povrch,
ATCC MYA-2876) GN=TRX1 PE=3 SV=1 - cytoplasma
[Q5ACN1 CANAL]

Q59SM8 MIS11 Likely C1-tetrahydrofolate synthase OS=Candida metabolismus kofaktorti a vitamint, cytoplasma
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) proteinovy metabolismus
GN=MIS11 PE=3 SV=1 - [Q59SM8 CANAL]

P40953 CHT2 Chitinase 2 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC | karbohydratovy metabolismus bunééna sténa,
MY A-2876) GN=CHT2 PE=1 SV=1 - [CHI2_CANAL] plasmaticka
membrana/membrany

Q59NBI1 GCAI12 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GCA12 PE=3 SV=1 -
[Q59NB1 CANAL]

Q5AND4 RDI1 Potential Rho protein GDP dissociation inhibitor chaperony, odpovéd’ na stres cytoplasma
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=RDI1 PE=4 SV=1 - [Q5AND4 CANAL]

Q5ABV9 ADOI1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznamé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ADO1 PE=4 SV=I -
[Q5ABVY9 CANAL]

Q5AFA2 CRHI11 Extracellular glycosidase CRH11 OS=Candida albicans | biogeneze/degradace bunécné stény, | bunécna sténa,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CRHI11 PE=1 | patogeneze, virulence plasmaticka
SV=1 - [CRHI11 CANAL] membrana/membrany

Q5A7KO0 RPS24 408 ribosomal protein S24 OS=Candida albicans (strain | zpracovani genetické informace ribozom
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS24 PE=3 SV=I -
[QS5ATKO CANAL]

Q5AIA6 SNZ1 Pyridoxine biosynthesis protein SNZ1 OS=Candida metabolismus kofaktorti a vitamint, cytoplasma
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=SNZI1 | proteinovy metabolismus
PE=3 SV=1 - [Q5AIA6 CANAL]

Q5ALMO HOM2 Aspartate-semialdehyde dehydrogenase OS=Candida proteinovy metabolismus cytoplasma
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=HOM?2 PE=1 SV=I1 - [Q5SALMO CANAL]

Q5AIJF7 RPL12 60S ribosomal protein L12 OS=Candida albicans (strain | zpracovani genetické informace ribozom
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL12 PE=3 SV=1 -
[Q5AJF7 CANAL]

P79023 ARO4 Phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate aldolase, tyrosine- | proteinovy metabolismus cytoplasma

inhibited OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=ARO4 PE=3 SV=I - [AROG_CANAL]
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Q5AS5A0 PRX1 Likely thioredoxin peroxidase OS=Candida albicans odpoveéd’ na stres jadro, cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PRX1 PE=4
SV=1 - [Q5A5A0 CANAL]

Q5AAMO ARGl Argininosuccinate synthase OS=Candida albicans (strain | proteinovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ARG1 PE=3 SV=1 -
[Q5SAAMO CANAL]

Q5A909 GLG21 Potential glycoprotein glucosyltransferase OS=Candida | karbohydratovy metabolismus neznamy
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876)
GN=GLG21 PE=4 SV=1 - [Q5A909 CANAL]

Q5AHKS PYC2 Likely pyruate carboxylase OS=Candida albicans (strain | metabolismus kofaktorti a vitamint cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PYC2 PE=4 SV=1 -
[Q5AHKS8 CANAL]

042766 BMHI1 14-3-3 protein homolog OS=Candida albicans (strain patogeneze, virulence bunécna sténa,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=BMH1 PE=3 SV=2 - plasmaticka
[1433_CANAL] membrana/membrany,

bunécny povrch

Q59We67 SAM2 S-adenosylmethionine synthase OS=Candida albicans karbohydratovy metabolismus bunécna sténa,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SAM2 PE=3 cytoplasma, plasmaticka
SV=1-[Q59W67 CANAL] membrana/membrany,

bunéény povrch

Q5AMN7 | Ca019.12079 | Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.12079 PE=4
SV=1 - [QSAMN7 CANAL]

Q59VN4 HHF22 Histone H4 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC | zpracovani genetické informace jadro
MYA-2876) GN=HHF22 PE=3 SV=1 -
[Q59VN4 CANAL]

Q5A958 ADHS5 Potential secondary alcohol dehydrogenase OS=Candida | patogeneze, virulence neznamy
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ADHS5
PE=3 SV=1 - [Q5A958 CANAL]

Q59ND6 GCA12 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznamé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GCA12 PE=3 SV=1 -
[Q59ND6 CANAL]

093827 MPG1 Mannose-1-phosphate guanyltransferase OS=Candida biogeneze/degradace bunécné stény cytoplasma

albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MPG1
PE=1SV=1 - [MPG1 CANAL]
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Q59SU1 SAP9 Candidapepsin-9 OS=Candida albicans (strain SC5314 / | patogeneze, virulence bunééna sténa,
ATCC MYA-2876) GN=SAP9 PE=1 SV=I - plasmaticka
[CARP9 CANAL] membrana/membrany
P83774 ASC1 Guanine nucleotide-binding protein subunit beta-like patogeneze, virulence cytoplasma
protein OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=ASCI PE=1 SV=2 - [GBLP CANAL]
Q5ACG6 XYL2 D-xylulose reductase OS=Candida albicans (strain dalsi neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=XYL2 PE=3 SV=1 -
[Q5ACG6 CANAL]
Q59RD8 ATP1 ATP synthase subunit alpha OS=Candida albicans (strain | dalsi, chaperony, odpovéd na stres bunééna steéna, dalsi,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ATPI PE=3 SV=1 - plasmaticka
[Q59RD8 CANAL] membrana/membrany,
bunécny povrch
Q5AD78 DCW1 Mannan endo-1,6-alpha-mannosidase DCW1 biogeneze/degradace bunécné stény plasmaticka
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA- membrana/membrany
2876) GN=DCW1 PE=1 SV=1 - [DCWI1 CANAL]
Q5AIA2 HOM6 Homoserine dehydrogenase OS=Candida albicans (strain | proteinovy metabolismus neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HOM®6 PE=3 SV=1 -
[QS5AIA2 CANAL]
Q5A0V9 NOP1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain zpracovani genetické informace jadro
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=NOP1 PE=3 SV=I -
[QS5A0V9 CANAL]
Q59VH7 SAP7 Candidapepsin-7 OS=Candida albicans (strain SC5314 / | patogeneze, virulence extracelularni oblast
ATCC MYA-2876) GN=SAP7 PE=1 SV=I -
[CARP7 CANAL]
Q5AL34 PSA2 Mannose-1-phosphate guanylyltransferase OS=Candida | zpracovani genetické informace neznamy
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PSA2
PE=4 SV=1 - [Q5AL34 CANAL]
Q5ADT4 GCY1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain odpovéd’ na stres biofilmova matrice
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GCY1 PE=4 SV=1 -
[QS5ADT4 CANAL]
Q5A3K7 SER33 D-3-phosphoglycerate dehydrogenase 1 OS=Candida proteinovy metabolismus neznamy

albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=SER33 PE=3 SV=I1 - [Q5A3K7 CANAL]
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Q5A8T1

ALS9

Agglutinin-like ALS9 protein OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ALS9 PE=4
SV=1 - [Q5A8T1_CANAL]

patogeneze, virulence

bunééna steéna,
plasmaticka
membrana/membrany

Q59VF6

PIL1

Possible sphingolipid long chain base sensory protein
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=PIL1 PE=4 SV=1 - [Q59VF6 CANAL]

dalsi

neznamy

Q59WW7

GPS2

Glutathione peroxidase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GPS2 PE=3 SV=1 -
[Q59WW7 CANAL]

odpoveéd’ na stres

neznamy

Q9Y872

MET3

Sulfate adenylyltransferase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MET3 PE=3 SV=2 -
[MET3 CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

Q59TU5

MRF1

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MRF1 PE=4 SV=1 -
[Q59TUS CANAL]

dalsi, lipidovy metabolismus

mitochondrie

P87206

TIF1

ATP-dependent RNA helicase el[F4A OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TIF1
PE=3 SV=1 - [IF4A CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

P31353

PMMI

Phosphomannomutase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PMM1 PE=3 SV=1 -
[PMM CANAL]

karbohydratovy metabolismus

cytoplasma

Q8NIN3

ACS2

Acetyl-coenzyme A synthetase 2 OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ACS2 PE=3
SV=2 -[ACS2 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

cytoplasma

QSAHH4

HSP21

Small heat shock protein 21 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HSP21 PE=1 SV=1 -
[HSP21 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres,
patogeneze, virulence

bunéény povrch

QY6VB9

MSI3

Heat shock protein homolog SSE1 OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MSI3 PE=1
SV=2 - [HSP7F CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

cytoplasma

Q5A2X3

UBA1

Ubiquitin-activating enzyme E1 OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=UBA1 PE=3
SV=1 - [Q5A2X3 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

cytoplasma

G1UBO00

RBT7

Probable T2 family ribonuclease OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=RBT7 PE=3
SV=1 - [GIUB00 CANAL]

neznameé

extracelularni oblast
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Q59RR4

CAO19.13538

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.13538 PE=4
SV=1 - [Q59RR4 CANAL]

neznamé

neznamy

Q59P43

GSP1

GTP-binding nuclear protein OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GSP1 PE=3
SV=1 - [Q59P43 CANAL]

dalsi

jadro

Q59YS9

BAT22

Branched-chain-amino-acid aminotransferase
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=BAT22 PE=3 SV=1 - [Q59YS9 CANAL]

proteinovy metabolismus

mitochondrie

Q59ZC1

Ca019.2241

Potential reductase, flavodoxin OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.2241
PE=4 SV=1 - [Q59ZC1 CANAL]

neznamé

neznamy

Q5AA33

PGA45

Predicted GPI-anchored protein 45 OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PGA45 PE=1
SV=1 - [PGA45 CANAL]

dalsi

plasmaticka
membrana/membrany,
bunécna sténa

Q5A6A1

RPL24A

60S ribosomal protein L24 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL24A PE=4 SV=1
-[Q5A6A1 CANAL]

zpracovani genetické informace

ribozom

Q5AP93

ERO1

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ERO1 PE=4 SV=1 -
[Q5AP93 CANAL]

neznamé

neznamy

QYP8V9

LIPS

Lipase 8 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=LIP8 PE=3 SV=2 - [LIP8 CANAL]

lipidovy metabolismus, patogeneze,
virulence

extracelularni oblast

Q59U59

APR1

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=APRI PE=3 SV=1 -
[Q59U59 CANAL]

proteinovy metabolismus

dalsi (vakuola)

Q59L90

HETI

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HET1 PE=4 SV=1 -
[Q591.90 CANAL]

neznameé

neznamy

QS5AP65

FMP52

Protein FMP52, mitochondrial OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=FMP52 PE=3
SV=1 - [FMP52 CANAL]

dalsi

mitochondrie

QS59RJS

FET35

Potential multicopper ferro-O2-oxidoreductase
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=FET35 PE=3 SV=1 - [Q59RJ8 CANAL]

metabolismus kofaktord a vitamina

plasmaticka
membrana/membrany
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Q5AKAS DUGI1 Cys-Gly metallodipeptidase DUG1 OS=Candida albicans | metabolismus kofaktort a vitamind cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=DUGI PE=1
SV=1 - [DUG1 CANAL]

042825 RHO1 GTP-binding protein RHO1 OS=Candida albicans (strain | dalsi plasmaticka
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RHOI1 PE=3 SV=1 - membrana/membrany
[RHO1 CANAL]

Q5ACP2 SFA1 Potential glutathione-dependent formaldehyde neznamé neznamy
dehydrogenase OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=SFA1 PE=4 SV=I -
[Q5ACP2 CANAL]

Q59TC4 LYS22 Homocitrate synthase, mitochondrial OS=Candida proteinovy metabolismus neznamy
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876)
GN=LYS22 PE=3 SV=1 - [Q59TC4 CANAL]

Q5A8H6 Orf19.5773 | Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznamé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.5773 PE=4
SV=1 - [Q5A8H6 CANAL]

Q59YH1 SOL2 6-phosphogluconolactonase OS=Candida albicans (strain | karbohydratovy metabolismus neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SOL2 PE=4 SV=1 -
[Q59YH1 CANAL]

P40910 RPS1 408 ribosomal protein S1 OS=Candida albicans (strain zpracovani genetické informace cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS1 PE=3 SV=3 -
[RS3A CANAL]

Q59N00 RPS3 Likely cytosolic ribosomal protein S3 OS=Candida zpracovani genetické informace bunécna sténa,
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=RPS3 cytoplasma, biofilmova
PE=4 SV=1 - [Q59N00 CANAL] matrice, jadro

Q5AGC4 ECM331 Cell surface GPI-anchored protein ECM33 OS=Candida | biogeneze/degradace bunécné stény plasmaticka
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) membrana/membrany,
GN=ECM331 PE=1 SV=1 - [ECM33 CANAL] bunééna sténa

Q5A0M4 EFT2 Elongation factor 2 OS=Candida albicans (strain SC5314 | chaperony, odpovéd’ na stres cytoplasma
/ ATCC MYA-2876) GN=EFT2 PE=1 SV=2 -
[EF2 CANAL]

Q5A5S6 MDHI1-3 Malate dehydrogenase OS=Candida albicans (strain karbohydratovy metabolismus dalsi (peroxizom)

SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MDH]1-3 PE=3 SV=1
- [Q5A5S86 CANAL]
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Q5ALQY ARO3 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ARO3 PE=4 SV=1 -
[Q5ALQ9 CANAL]

Q5APK9 KEX2 Subtilisin-like proprotein convertase OS=Candida patogeneze, virulence, proteinovy plasmaticka
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=KEX2 | metabolismus, chaperony, odpovéd na | membrana/membrany
PE=4 SV=1 - [Q5APK9 CANAL] stres

Q5AHS52 LDG3 Hypothetical LDG family protein 3 OS=Candida albicans | neznamé neznamy
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=LDG3 PE=4
SV=1 - [Q5AH52 CANAL]

Q5A2W3 LYS9 Saccharopine dehydrogenase [NADP+, L-glutamate- proteinovy metabolismus cytoplasma
forming] OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=LYS9 PE=4 SV=I -
[Q5A2W3 CANAL]

Q59WGH6 orf19.2335 | Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain metabolismus kofaktord a vitaminu extracelularni oblast
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.2335 PE=3
SV=1 - [Q59WG6 CANAL]

Q5AB68 MVD Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MVD PE=4 SV=1 -
[Q5AB68 CANAL]

Q59NI1 FET99 Potential multicopper ferro-O2-oxidoreductase dalsi plasmaticka
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA- membrana/membrany,
2876) GN=FET99 PE=3 SV=1 - [Q59NI1 CANAL] bunécny povrch

QIUVJ4 RPL10A 60S ribosomal protein L10a OS=Candida albicans (strain | zpracovani genetické informace cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL10A PE=3 SV=2
- [RL10A CANAL]

094083 ANBI1 Eukaryotic translation initiation factor SA OS=Candida | dalsi cytoplasma
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ANBI1
PE=3 SV=1 - [IFSA CANAL]

Q59KV8 LSP1 Possible sphingolipid long chain base sensory protein dalsi plasmaticka
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA- membrana/membrany
2876) GN=LSP1 PE=4 SV=1 - [Q59KV8 CANAL]

Q5AMI6 RPS6A 40S ribosomal protein S6 OS=Candida albicans (strain zpracovani genetické informace bunécna sténa, bunécny

SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS6A PE=3 SV=1 -
[QSAMI6 CANAL]

povrch, dalsi
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Q5A8K7 ALS9 Agglutinin-like ALS9 protein OS=Candida albicans patogeneze, virulence bunécna stena,
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=ALS9 PE=4 plasmaticka
SV=1 - [Q5A8K7 CANAL] membrana/membrany
Q59US9 CAR2 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CAR2 PE=3 SV=1 -
[Q59US9_CANAL]
Q59K50 ERGI10 Acetyl-CoA acetyltransferase IB OS=Candida albicans lipidovy metabolismus mitochondrie
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=ERG10 PE=3
SV=1 - [Q59K50 CANAL]
Q5A5S7 ATG27 Autophagy-related protein 27 OS=Candida albicans dalsi mitochondrie, plasmaticka
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=ATG27 PE=3 membrana/membrany
SV=1 - [ATG27 CANAL]
Q5A0L0 RNR21 Ribonucleoside-diphosphate reductase small chain metabolismus kofaktord a vitamint cytoplasma, jadro
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=RNR21 PE=4 SV=1 - [Q5A0L0 CANAL]
Q5AC33 ADH7 Alcohol dehydrogenase (NADP+) OS=Candida albicans | metabolismus kofaktorti a vitaminti neznamy
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=ADH7 PE=3
SV=1 - [Q5AC33 CANAL]
Q59KV2 PST3 Protoplast secreted protein 2 OS=Candida albicans (strain | chaperony, odpovéd’ na stres, biofilmova matrice,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PST3 PE=4 SV=1 - patogeneze, virulence plasmaticka
[Q59KV2 CANAL] membrana/membrany
Q5AGX9 | Ca019.13912 | Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.13912 PE=4
SV=1 - [Q5SAGX9 CANAL]
Q5AFQ4 RPPO 60S acidic ribosomal protein PO OS=Candida albicans zpracovani genetické informace cytoplasma
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=RPPO PE=3
SV=1 - [Q5AFQ4 CANAL]
Q5ANN9 KRE9 Cell wall synthesis protein OS=Candida albicans (strain | biogeneze/degradace bunécné stény extracelularni oblast
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=KRE9 PE=4 SV=I -
[QSANN9 CANAL]
Q59WS6 EBPI Potential NADH-dependent flavin oxidoreductase neznameé neznamy
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=EBP1 PE=4 SV=1 - [Q59WS6 CANAL]
Q5A799 COIl Secreted protein OS=Candida albicans (strain SC5314/ | nezndmé extraceluldrni oblast,

ATCC MYA-2876) GN=COIl PE=4 SV=1 -
[Q5A799 CANAL]

bunénény povrch
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Q5AHZ9 orf19.3053 | Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.3053 PE=4
SV=1 - [QSAHZ9 CANAL]
Q5AG68 YNK1 Nucleoside diphosphate kinase OS=Candida albicans karbohydratovy metabolismus cytoplasma, biofilmova
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=YNKI1 PE=3 matrice
SV=1 - [Q5AG68 CANAL]
Q59M22 RAX2 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RAX2 PE=4 SV=1 -
[Q59M22 CANAL]
Q5A5U4 RHD3 Cell wall protein RHD3 OS=Candida albicans (strain patogeneze, virulence bunééna sténa,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RHD3 PE=1 SV=1 - plasmaticka
[RHD3 CANAL] membrana/membrany
Q59XT9 | Ca019.1766 | Possible alpha-1,6-mannanase OS=Candida albicans neznamé neznamy
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=Ca019.1766
PE=4 SV=1 - [Q59XT9 CANAL]
Q5A3Z7 ERG13 Hydroxymethylglutaryl-CoA synthase OS=Candida chaperony, odpovéd’ na stres neznamy
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=ERG13 PE=4 SV=1 - [Q5A3Z7 CANAL]
Q59NZ2 RPS25B 40S ribosomal protein S25-A OS=Candida albicans neznameé ribozom
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=RPS25B PE=4
SV=1 - [Q59NZ2 CANAL]
Q59KV7 GRE2 Potential oxidoreductase OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GRE2 PE=4 SV=1 -
[Q59KV7 CANAL]
Q5A786 PFY1 Profilin OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC dalsi biofilmova matrice,
MYA-2876) GN=PFY1 PE=3 SV=I - plasmaticka
[Q5A786_CANAL] membrana/membrany,
cytoplasma
Q5ADN2 PMUI Phosphomutase-like protein OS=Candida albicans (strain | neznamé biofilmova matrice
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PMUI1 PE=4 SV=I -
[QSADN2 CANAL]
Q5A362 CYS3 Cystathionine gamma-lyase OS=Candida albicans (strain | proteinovy metabolismus cytoplasma

SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CYS3 PE=3 SV=1 -
[Q5A362 CANAL]
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Q5ANP2

EGD2

Nascent polypeptide-associated complex subunit alpha
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=EGD2 PE=3 SV=1 - INACA CANAL]

dalsi

jadro, cytoplasma

Q59MF7

IDP1

Isocitrate dehydrogenase [NADP] OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=IDP1 PE=3
SV=1 - [Q59MF7 CANAL]

dalsi

neznamy

Q59NQ5

GLR1

Likely glutathione oxidoreductase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GLR1 PE=3
SV=1 - [Q59NQ5 CANAL]

patogeneze, virulence, dalsi

cytoplasma

Q5A3Y7

orf19.7322

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=o0rf19.7322 PE=4
SV=1-[Q5A3Y7 CANAL]

neznamé

neznamy

Q5ADM5

orf19.6816

Potential aldo/keto reductase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.6816
PE=4 SV=1 - [Q5ADMS5 CANAL]

karbohydratovy metabolismus,
chaperony, odpovéd’ na stres

neznamy

Q59UR7

ATP2

ATP synthase subunit beta OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ATP2 PE=3 SV=1 -
[Q59UR7 CANAL]

dalsi

dalsi (mitochondrie)

QSAB48

RBT4

Secreted protein RBT4 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RBT4 PE=1 SV=2 -
[RBT4 CANAL]

patogeneze, virulence

extracelularni oblast

P25997

CEF3

Elongation factor 3 OS=Candida albicans (strain SC5314
/ ATCC MYA-2876) GN=CEF3 PE=1 SV=2 -
[EF3 CANAL]

dalsi

cytoplasma

QSAAFS

orf19.7531

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=o0rf19.7531 PE=4
SV=1 - [Q5AAF8 CANAL]

neznameé

neznamy

Q5A410

orf19.7297

Cystathionine gamma-synthase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.7297
PE=3 SV=1-[Q5A410 CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

Q5AL24

orf19.4953

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.4953 PE=4
SV=1 - [Q5AL24 CANAL]

metabolismus kofaktord a vitamina

jadro, cytoplasma

QSAENI

CCPI

Cytochrome c peroxidase, mitochondrial OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CCP1
PE=3 SV=1 - [CCPR_CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

mitochondrie
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P46586

HIS1

ATP phosphoribosyltransferase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HIS1 PE=3
SV=1 - [HIS1 CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

Q5AGXS

LATI1

Acetyltransferase component of pyruvate dehydrogenase
complex OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=LAT1 PE=3 SV=1 -

[Q5AGX8 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

mitochondrie

QS59KP3

TRPS

Likely tryptophan synthetase alpha chain OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TRP5
PE=3 SV=1 - [Q59KP3 CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma, plasmaticka
membrana/membrany

Q5AML3

orf19.4633

Malonic semialdehyde reductase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=0rf19.4633
PE=4 SV=1 - [Q5AML3 CANAL]

dalsi

neznamy

Q5AFP7

GPH1

Alpha-1,4 glucan phosphorylase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GPHI PE=3
SV=1 - [Q5AFP7 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

bunécna sténa, bunécny
povrch, cytoplasma

QSAIK7

LDGI1

Hypothetical LDG family protein 11 OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=LDGI11 PE=4 SV=I1 - [Q5A1K7 CANAL]

neznameé

neznamy

QSAG62

GRE3

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GRE3 PE=4 SV=1 -
[Q5AG62 CANAL]

neznamé

neznamy

QSAEBS

PRE9

208 proteasome subunit alpha 3 OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PRE9 PE=4
SV=1 -[Q5AEB8 CANAL]

proteinovy metabolismus

jadro

Q59VP2

HTA2

Histone H2A.2 OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=HTA2 PE=3 SV=3 -
[H2A2 CANAL]

zpracovani genetické informace

jadro

Q5AFQO

RPS18

Likely cytosolic ribosomal protein S18 OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=RPS18 PE=3 SV=1 - [Q5AFQ0 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytosol, ribosom

Q59UGS

IFR2

Potential zinc-binding dehydrogenase OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=IFR2
PE=4 SV=1 - [Q59UG8 CANAL]

dalsi

biofilmova matrice
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Q59R20 orf19.6701 | Proline-tRNA ligase OS=Candida albicans (strain dalsi cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.6701 PE=3
SV=1 - [Q59R20 CANAL]
Q5A389 RPS20 40S ribosomal protein S20 OS=Candida albicans (strain | zpracovani genetické informace bunééna sténa,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS20 PE=3 SV=I - cytoplasma
[Q5A389 CANAL]
Q5A0I8 SGT2 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres cytoplasma, plasmaticka
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SGT2 PE=4 SV=1 - membrana/membrany
[Q5A0I8 CANAL]
QS5AFNS SSR1 Covalently-linked cell wall protein 14 OS=Candida biogeneze/degradace bunééné stény bunééna sténa,
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=SSRI1 plasmaticka
PE=1 SV=I - [CCW14 CANAL] membrana/membrany
Q59PZ6 SOL3 6-phosphogluconolactonase OS=Candida albicans (strain | karbohydratovy metabolismus biofilmova matrice
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SOL3 PE=4 SV=1 -
[Q59PZ6 CANAL]
Q5A0B7 PRES 20S proteasome subunit alpha 6 OS=Candida albicans dalsi jadro
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=PRES PE=4
SV=1 - [Q5A0B7 CANAL]
Q59P71 PUP2 Likely proteasome subunit Pup2 OS=Candida albicans proteinovy metabolismus jadro
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=PUP2 PE=4
SV=1 - [Q59PZ1 CANAL]
013289 CTA1l Peroxisomal catalase OS=Candida albicans (strain patogeneze, virulence dalsi (peroxizom)
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CTA1 PE=2 SV=4 -
[CATA CANAL]
Q5A7P9 DOTS5S Peroxiredoxin Q/BCP OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres jadro
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=DOTS5 PE=4 SV=1 -
[Q5A7P9 CANAL]
Q5AIM1 TFS1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain dalsi dalsi (vakuola)
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TFS1 PE=4 SV=1 -
[QS5AIM]1 CANAL]
Q59W33 GPD2 Glycerol-3-phosphate dehydrogenase [NAD(+)] karbohydratovy metabolismus plasmaticka
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA- membrana/membrany,
2876) GN=GPD2 PE=3 SV=1 - [Q59W33 CANAL] bunéény povrch
Q5AMM2 HRT2 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy

SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HRT2 PE=4 SV=1 -
[Q5AMM2 CANAL]
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Q59VY6

GALI0

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GAL10 PE=4 SV=1 -
[Q59VY6_CANAL]

neznamé

neznamy

Q5A860

TMA19

Translationally-controlled tumor protein homolog
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=TMA19 PE=3 SV=1 - [TCTP_CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

P83784

SSC1

Heat shock protein SSC1, mitochondrial OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SSC1
PE=1 SV=2 - [HSP77 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

mitochondrie

QSABS3

orf19.5627

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.5627 PE=4
SV=1 - [Q5ABS3 CANAL]

neznamé

neznamy

Q59U89

orf19.1862

Putative stress protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=orf19.1862 PE=4
SV=1-[Q59U89 CANAL]

neznamé

biofilmova matrice

Q59N42

GLC7

Serine/threonine-protein phosphatase OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GLC7
PE=3 SV=1 - [Q59N42 CANAL]

zpracovani genetické informace

jadro

Q59WW5

ILVS

Ketol-acid reductoisomerase, mitochondrial OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ILV5
PE=3 SV=1 - [Q59WW5 CANAL]

proteinovy metabolismus

mitochondrie

Q59PUS

LHPI

Lupus La protein OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=LHP1 PE=4 SV=1 -
[Q59PUS CANAL]

zpracovani genetické informace

jéadro, dalsi (ribonukleovy
komplex)

QI6W54

RPS22A

408 ribosomal protein S22 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS22A PE=3 SV=3
- [RS22 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma

Q5A1Q0

orf19.1946

Glucose-6-phosphate 1-epimerase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=o0rf19.1946
PE=4 SV=1 - [Q5A1Q0 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

biofilmova matrice

Q5AIAL

EXG2

Glucan 1,3-beta-glucosidase 2 OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=EXG2 PE=1
SV=1 - [EXG2 CANAL]

biogeneze/degradace bunécné stény

extracelularni oblast,
plasmaticka
membrina/membrany

Q5A500

MET14

Adenylyl-sulfate kinase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=MET14 PE=3 SV=1 -
[Q5A500 CANAL]

proteinovy metabolismus

neznamy
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Q5ACPO AHA1 Likely Hsp90 system cochaperone OS=Candida albicans | chaperony, odpovéd’ na stres neznamy
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=AHA1 PE=4
SV=1 - [QSACP0 CANAL]

Q59N80 HAMI1 Inosine triphosphate pyrophosphatase OS=Candida zpracovani genetické informace jadro, cytoplasma
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876)
GN=HAMI1 PE=3 SV=I - [ITPA CANAL]

Q5A109 UBI3 Polyubiquitin OS=Candida albicans (strain SC5314 / proteinovy metabolismus extracelularni oblast,
ATCC MYA-2876) GN=UBI3 PE=4 SV=1 - jadro, cytoplasma,
[Q5A109 CANAL] ribozom

Q5AGE6 THR4 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznameé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=THR4 PE=4 SV=I -
[Q5AGE6 CANAL]

Q59195 CYS4 Cystathionine beta-synthase OS=Candida albicans (strain | proteinovy metabolismus cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CYS4 PE=3 SV=1 -
[Q59T95 CANAL]

Q59L72 PGAS52 GPI-anchored protein 52 OS=Candida albicans (strain neznamé plamaticka
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PGAS2 PE=1 SV=1 - membrana/membrany
[PGA52 CANAL]

Q59T41 PNG2 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain proteinovy metabolismus plasmaticka
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PNG2 PE=4 SV=1 - membrana/membrany
[Q59T41 CANAL]

Q5AJZ6 RIBS5 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain metabolismus kofaktorti a vitamint neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RIB5 PE=4 SV=1 -
[Q5AJZ6 CANAL]

Q5ABTO PHZ1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain dalsi cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PHZ1 PE=4 SV=1 -
[QSABT0O CANAL]

Q59NR7 PRC2 Carboxypeptidase OS=Candida albicans (strain SC5314 / | dalsi dalsi (vakuola)
ATCC MYA-2876) GN=PRC2 PE=3 SV=1 -
[Q59NR7 CANAL]

Q5ADR2 PRO2 Glutamate-5-semialdehyde dehydrogenase OS=Candida | dalsi neznamy
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PRO2
PE=3 SV=1 - [Q5ADR2 CANAL]

Q5AEN2 RPL9B Likely cytosolic ribosomal protein L9 OS=Candida zpracovani genetické informace cytoplasma

albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=RPL9B PE=4 SV=I - [Q5SAEN2 CANAL]
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Q59QS2

CAM1

Potential translation elongation factor Cam1p
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=CAM1-1 PE=4 SV=1 - [Q59QS2 CANAL]

dalsi

jadro, cytoplasma

P22274

ARF1

ADP-ribosylation factor OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ARF1 PE=3 SV=4 -
[ARF CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

dalsi (Golgiho aparat)

QSAAN7

PBR1

Protein required for cohesion, adhesion, and biofilm
formation OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MY A-2876) GN=PBRI1 PE=4 SV=1 -

[Q5AAN7 CANAL]

patogeneze, virulence

neznamy

Q5SABD3

ASM3

Potential acid sphingomyelin phosphodiesterase
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=ASM3 PE=4 SV=1 - [Q5ABD3 CANAL]

dalsi

extracelularni oblast

QSA0Z7

TRP4

Likely anthranilate phosphoribosyl transferase
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=TRP4 PE=4 SV=1 - [Q5A0Z7 CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

Q5AG89

TRR1

Thioredoxin reductase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TRR1 PE=3 SV=1 -
[Q5AG89 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

cytoplasma, biofilmova
matrice

Q5A4MS

SUR7

Protein SUR7 OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=SUR7 PE=1 SV=1 -
[SUR7 CANAL]

patogeneze, virulence, chaperony,
odpoveéd’ na stres,
biogeneze/degradace bunééné stény

plasmaticka
membrana/membrany

Q59T99

Ca019.12007

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.12007 PE=4
SV=1-[Q59T99 CANAL]

neznameé

neznamy

Q92410

TPS1

Alpha,alpha-trehalose-phosphate synthase [UDP-
forming] OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=TPS1 PE=2 SV=1 - [TPS1 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres,
patogeneze, virulence

cytoplasma, dalsi

Q59Q46

IMH3

Inosine-5'-monophosphate dehydrogenase OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=IMH3
PE=1 SV=2 - [IMDH_CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

cytoplasma

Q59TEO

RPL17B

60S ribosomal protein L17 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL17B PE=3 SV=1
- [Q59TEO CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma, bunécny
povrch
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Q59VN2

HHT1

Histone H3.1/H3.2 OS=Candida albicans (strain SC5314
/ ATCC MYA-2876) GN=HHT1 PE=3 SV=3 -
[H31 CANAL]

zpracovani genetické informace

jadro

Q59YF1

LEU42

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=LEU42 PE=3 SV=1 -
[Q59YF1 CANAL]

proteinovy metabolismus

dalsi (mitochondrie)

Q59MZ5

ADEG6

Phosphoribosylformylglycinamidine synthase
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=ADE6 PE=3 SV=1 - [Q59MZ5 CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

Q5ANAS

MCALI

Metacaspase-1 OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=MCA1 PE=3 SV=1 -
[MCA1 CANAL]

dalsi (apoptoza)

neznamy

Q59WGO

HNT]1

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HNT1 PE=4 SV=I -
[Q59WGO CANAL]

dalsi

neznamy

P34948

PMII

Mannose-6-phosphate isomerase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=PMI1 PE=1
SV=2 - [MPI CANAL]

karbohydratovy metabolismus,
biogeneze/degradace bunécné stény

cytoplasma

Q5A0WS

OYE32

Potential NADH-dependent flavin oxidoreductase
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=OYE32 PE=4 SV=1 - [Q5A0W5 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

dalsi

QSAF31

IDI1

Isopentenyl-diphosphate delta-isomerase OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=IDI1
PE=4 SV=1 - [Q5AF31 CANAL]

dalsi

neznamy

Q59VY8

GALI1

Galactokinase OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=GAL1 PE=3 SV=1 -
[Q59VY8 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

cytoplasma

QS5A0H9

HPT1

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HPT1 PE=4 SV=1 -
[Q5A0H9 CANAL]

dalsi

biofilmova matrice

Q59T44

RPS8A

40S ribosomal protein S8 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS8A PE=3 SV=1 -
[Q59T44 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma, bunécny
povrch

Q59Z50

SPE3

Spermidine synthase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SPE3 PE=3 SV=1 -
[Q59Z750 CANAL]

metabolismus kofaktord a vitamina

neznamy
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Q5ABB2

GLO1

Lactoylglutathione lyase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GLO1 PE=3 SV=1 -
[Q5ABB2 CANAL]

dalsi

neznamy

Q9UVLI1

NHP6

Non-histone chromosomal protein 6 OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=NHP6
PE=3 SV=1 - [NHP6 CANAL]

zpracovani genetické informace

jadro

Q59NQ2

orf19.4150

Glutaredoxin OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=0rf19.4150 PE=4 SV=1 -
[Q59NQ2 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

dalsi (Golgiho aparat,
vakuola)

Q59WWS

GPX2

Glutathione peroxidase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GPX2 PE=3 SV=1 -
[Q59WW8 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

neznamy

Q59VHY

OLAlI

Obg-like ATPase 1 OS=Candida albicans (strain SC5314
/ ATCC MYA-2876) GN=OLA1 PE=3 SV=1 -
[Q59VH9 CANAL]

dalsi

cytoplasma

QSAFB4

GST2

Potential glutathione S-transferase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GST2 PE=3
SV=I - [Q5AFB4 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

neznamy

Q59731

Ca019.2269

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.2269 PE=4
SV=1-[Q59Z31 CANAL]

neznamé

neznamy

Q5ANJ7

RPL19A

Likely cytosolic ribosomal protein L19 OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=RPL19A PE=4 SV=1 - [Q5ANJ7 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma, bunéény
povrch

QSAKW4

AGMI1

Phosphoacetylglucosamine mutase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=AGM1 PE=4
SV=1 -[Q5AKW4 CANAL]

dalsi

neznamy

042817

RPSO

408 ribosomal protein SO OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS0 PE=2 SV=2 -
[RSSA CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma

Q59WG3

CDC48

Cell division control protein 48 OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=CDC48 PE=3
SV=1 - [Q59WG3 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres,dalsi

cytoplasma, jadro,
mitochondrie, plasmaticka
membrana/membrany,
bunéény povrch, dalsi
(endoplasmatické
retikulum)
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Q5AJ93

RPS7A

408 ribosomal protein S7-A OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS7A PE=4 SV=1 -
[Q5AJ93 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma, bunécny

povrch

Q59266

RPL11

Likely cytosolic ribosomal protein L11 OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876)
GN=RPL11 PE=3 SV=1 - [Q59Z66 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma

Q5AB74

CCT8

Potential cytosolic chaperonin CCT ring complex subunit
Cct8 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=CCTS8 PE=3 SV=1 -

[Q5AB74 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

cytoplasma

Q5A0V7

Ca019.3139

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.3139 PE=4
SV=1-[Q5A0V7 CANAL]

neznamé

neznamy

Q5AAKS

ADE1

Phosphoribosylaminoimidazole-succinocarboxamide
synthase OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=ADEI PE=3 SV=1 -

[QSAAKS CANAL]

dalsi

neznamy

Q5AH31

SPXS5

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SPXS5 PE=4 SV=1 -
[Q5AH31 CANAL]

neznamé

neznamy

QSAPF2

GUA1

GMP synthase [glutamine-hydrolyzing] OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GUA1
PE=3 SV=1 - [GUAA CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

QSAMLA

RPL20B

60S ribosomal protein L20 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL20B PE=3 SV=1
-[Q5AML4 CANAL]

zpracovani gentické informace

cytoplasma, bunéény

povrch

Q59TUO

EGDI

Nascent polypeptide-associated complex subunit beta
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=EGD1 PE=3 SV=1 - [INACB CANAL]

zpracovani genetické informace

jadro, cytoplasma

Q59NLY

orf19.6596

S-formylglutathione hydrolase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.6596
PE=3 SV=1 - [Q59NL9 CANAL]

dalsi

cytoplasma

Q59QH2

CSH1

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CSH1 PE=4 SV=1 -
[Q59QH2 CANAL]

patogeneze, virulence

bunécna sténa,

cytoplasma, bunécny

povrch
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Q59MR4 HEM13 Coproporphyrinogen III oxidase OS=Candida albicans dalsi bunééna sténa,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HEM13 PE=4 cytoplasma, buné&ny
SV=1 - [Q59MR4 CANAL] povrch, biofilmova

matrice

Q5A3Ve6 RIB3 3,4-dihydroxy-2-butanone 4-phosphate synthase metabolismus kofaktord a vitamint cytoplasma, biofilmova
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA- matrice, mitochondrie
2876) GN=RIB3 PE=1 SV=2 - [RIB3 CANAL]

Q5A376 HSP104 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres bunéény povrch
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=HSP104 PE=3 SV=I -
[Q5A376 CANAL]

Q59M73 RPL23A 60S ribosomal protein L23 OS=Candida albicans (strain | zpracovani genetické informace bunééna sténa,
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL23A PE=3 SV=1 cytoplasma
- [Q59M73 CANAL]

Q59W1J7 orf19.2304 | Potential Golgi-vesicle protein OS=Candida albicans chaperony, odpovéd na stres neznamy
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=0rf19.2304
PE=4 SV=1 - [Q59WJ7 CANAL]

Q5AFAS ABP1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain dalsi dalsi
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ABP1 PE=4 SV=1 -
[QSAFA8 CANAL]

P82611 ACO1 Aconitate hydratase, mitochondrial OS=Candida albicans | dalsi mitochondrie
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=ACOI1 PE=1
SV=2 -[ACON CANAL]

Q5A2U3 ARA1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain dalsi neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ARA1 PE=4 SV=1 -
[Q5A2U3 CANAL]

Q5AA32 orf19.2452 | Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain neznamé neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=o0rf19.2452 PE=4
SV=1 - [Q5AA32 CANAL]

Q5AAG7 orf19.7522 | Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres neznamy
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.7522 PE=3
SV=1 - [QSAAG7 CANAL]

Q5A8J9 SBA1 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres cytoplasma, jadro

SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SBA1 PE=4 SV=1 -
[Q5A8J9 CANAL]
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QS59RI3

Ca019.9673

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.9673 PE=4
SV=1 - [Q59RJ3 CANAL]

neznamé

neznamy

Q59P52

SER1

Phosphoserine aminotransferase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SERI1 PE=3
SV=1 - [Q59P52 CANAL]

proteinovy metabolismus

neznamy

Q5A680

MTD1

Methylenetetrahydrofolate dehydrogenase (NAD+)
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=MTDI1 PE=4 SV=1 - [Q5A680 CANAL]

neznamé

neznamy

Q59LS1

RPL3

60S ribosomal protein L3 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL3 PE=3 SV=1 -
[Q59LS1 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma, bunéény
povrch

QSAIl4

TPS2

Trehalose-phosphatase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=TPS2 PE=4 SV=1 -
[Q5A114 CANAL]

patogeneze, virulence, chaperony,
odpoveéd’ na stres

cytoplasma, dalsi

Q5AAQS

RPS23A

408 ribosomal protein S23 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPS23A PE=3 SV=1
- [Q5AAQ8 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma

Q5A099

PRBI12

Cerevisin OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=PRBI12 PE=3 SV=1 -
[Q5A099 CANAL]

neznamé

neznamy

QSALXS

APT1

Adenine phosphoribosyltransferase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=APT1 PE=3
SV=1 - [APT CANAL]

dalsi

jédro, cytoplasma

POCH96

ADEI12

Adenylosuccinate synthetase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ADE12 PE=3
SV=1 - [PURA CANAL]

dalsi

cytoplasma

Q59XS3

Ca019.1785

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.1785 PE=4
SV=1 - [Q59XS3 CANAL]

neznameé

neznamy

Q5AC04

Ca019.12992

Fimbrin-like potential actin filament bundling protein
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=Ca019.12992 PE=4 SV=1 -

[Q5AC04 CANAL]

neznameé

neznamy
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POCB54

GET3

ATPase GET3 OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=GET3 PE=3 SV=1 -
[GET3 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma, dalsi
(endoplasmatické
retikulum)

QYHFQ7

RPP1A

608 acidic ribosomal protein P1-A OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPP1A PE=3
SV=1 - [RLA1 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma, ribosom

Q59755

orf19.2244

Potential aldo/keto reductase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=orf19.2244
PE=4 SV=1 - [Q59Z55 CANAL]

dalsi

neznamy

QSACIS

CPR6

Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase D OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CPR6
PE=3 SV=2 - [PPID _CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

QSAHF6

RPL21A

Likely cytosolic ribosomal protein L21 OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876)
GN=RPL21A PE=4 SV=1 - [QSAHF6 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma

Q59MV9

YHBI

Flavohemoprotein OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=YHBI PE=2 SV=1 -
[FHP CANAL]

patogeneze, virulence, chaperony,
bunécna odpoveéd na stres

cytoplasma

Q5AHH6

SDS22

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SDS22 PE=4 SV=1 -
[Q5SAHH6 CANAL]

zpracovani genetické informace

jédro, cytoplasma

QSAH67

AHP2

Alkyl hydroperoxide reductase 1 OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=AHP2 PE=4
SV=1 -[Q5AH67 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

mitochondrie, dalsi
(peroxizom), cytoplasma

QS59NZ8

orf19.6658

Stationary phase enriched protein OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.6658
PE=4 SV=1 - [Q59NZ8 CANAL]

neznameé

neznamy

Q5AS5V6

PDBI1

Pyruvate dehydrogenase E1 component subunit beta,
mitochondrial OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=PDB1 PE=4 SV=1 -
[Q5A5V6 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

mitochondrie

Q59VN5

RPN13

Potential 26S proteasome regulatory particle subunit
Rpn13p OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=RPN13 PE=4 SV=I -

[Q59VNS CANAL]

neznameé

neznamy
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Q59273

AIP1

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=AIP1 PE=4 SV=I -
[Q59ZZ3 CANAL]

neznamé

neznamy

Q59QT3

FURI1

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=FUR1 PE=4 SV=1 -
[Q59QT3_CANAL]

chaperony, odpovéd na stres

neznamy

Q59V92

SIS1

Potential HSP40 family chaperone OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SIS1 PE=4
SV=1-[Q59V92 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres,
zpracovani genetické informace

cytoplasma

QSAILS

URA4

Dihydroorotase, homodimeric type OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=URA4 PE=4
SV=1 - [Q5A1L8 CANAL]

dalsi

neznamy

P87219

SOU1

Sorbose reductase SOU1 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SOU1 PE=1 SV=1 -
[SOU1 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

neznamy

059931

RPL13

60S ribosomal protein L13 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL13 PE=3 SV=1 -
[RL13 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma, bunécny
povrch

QSAMNO

POL30

Proliferating cell nuclear antigen OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=POL30 PE=3
SV=1 -[Q5AMNO CANAL]

zpracovani genetické informace

jadro

Q5AS5V9

AXL2

Potential bud site selection protein OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=AXL2 PE=4
SV=1-[Q5A5V9 CANAL]

dalsi

plasmaticka
membrana/membrany

Q59V82

ADEI3

Adenylosuccinate lyase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ADE13 PE=3 SV=1 -
[Q59V82 CANAL]

dalsi

neznamy

Q59XQl

HAL22

3'(2"),5'-bisphosphate nucleotidase 2 OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=HAL22 PE=3 SV=2 - [HAL22 CANAL]

proteinovy metabolismus

neznamy

Q59IY1

VASI1

Probable valyl-tRNA synthetase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=VAS1 PE=3
SV=1 -[Q59JY1 CANAL]

dalsi

cytoplasma

Q59ZD6

YRB2

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=YRB2 PE=4 SV=1 -
[Q59ZD6 CANAL]

neznameé

neznamy
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Q5AKX1

GCV3

Glycine cleavage system H protein OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GCV3 PE=3
SV=1 - [QSAKX1 CANAL]

dalsi

mitochondrie

Q59QMS

GLN1

Glutamine synthetase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=GLN1 PE=3 SV=I -
[Q59QM8 CANAL]

proteinovy metabolismus

neznamy

Q59TD9

ERG20

Farnesyl pyrophosphate synthase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ERG20 PE=3
SV=1-[Q59TD9 CANAL]

dalsi

cytoplasma

Q5AKSS

orf19.3932

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.3932 PE=4
SV=1 - [Q5AK88 CANAL]

dalsi

neznamy

Q5A0X0

CCTé6

Potential cytosolic chaperonin CCT ring complex subunit
Cct6 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=CCT6 PE=3 SV=1 -

[Q5A0X0 CANAL]

chaperony, odpovéd na stres

cytoplasma

QSAD39

MXR1

Peptide-methionine (S)-S-oxide reductase OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=MXR1 PE=3 SV=1 - [Q5AD39 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

cytoplasma

QSAGB4

UAPI

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=UAP1 PE=4 SV=1 -
[Q5AGB4 CANAL]

neznamé

neznamy

Q59QY1

HBR2

Potential alanine glyoxylate aminotransferase
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=HBR2 PE=4 SV=1 - [Q59QY1 CANAL]

proteinovy metabolismus

biofilmova matrice,

mitochondrie

Q5AC25

Ca019.5525

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.5525 PE=4
SV=1 -[Q5AC25 CANAL]

neznameé

neznamy

Q5AOMI

IDH2

Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit, mitochondrial
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=IDH2 PE=3 SV=1 - [Q5A0M1 CANAL]

dalsi

mitochondrie

Q5A4Q1

ADK1

Adenylate kinase OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=ADK]1 PE=3 SV=2 -
[KAD2 CANAL]

dalsi

cytoplasma, mitochondrie
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Q59US3

SUB2

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SUB2 PE=4 SV=1 -
[Q59US3 CANAL]

neznamé

neznamy

Q5AC06

SAC6

Fimbrin-like potential actin filament bundling protein
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=SAC6 PE=4 SV=1 - [Q5AC06 CANAL]

patogeneze, virulence

cytoplasma, dalsi
(cytoskelet)

QSAAH2

CHT1

Chitinase 1 OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC
MYA-2876) GN=CHT1 PE=1 SV=1 - [CHI1 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

extracelularni oblast

Q5AGWS

NUP

Purine nucleoside permease OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=NUP PE=1 SV=1 -
[NUP_CANAL]

dalsi

neznamy

QS5ACS3

SIK1

Nucleolar protein 56 OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SIK1 PE=4 SV=I -
[QSACS3 CANAL]

zpracovani genetické informace

jédro, dalsi (small-subunit
processome)

Q5AGZ8

PFK2

ATP-dependent 6-phosphofructokinase OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=PFK2
PE=3 SV=1 - [Q5AGZ8 CANAL]

karbohydratovy metabolismus

cytoplasma

Q5A7P7

ATPS

ATP synthase F1, delta subunit OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=ATP5 PE=3
SV=1 - [Q5ATP7 CANAL]

dalsi

mitochondrie

QSAIC3

Ca019.10447

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.10447 PE=4
SV=1 - [Q5AIC3 CANAL]

neznamé

neznamy

Q5AK33

Ca019.11471

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=Ca019.11471 PE=4
SV=1-[Q5AK33 CANAL]

neznameé

neznamy

QSAAIT1

LEU1

3-isopropylmalate dehydratase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=LEU1 PE=3
SV=1-[Q5AAJ1 CANAL]

proteinovy metabolismus

cytoplasma

Q59PN2

CPY1

Carboxypeptidase OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=CPY1 PE=3 SV=1 -
[Q59PN2 CANAL]

dalsi

dalsi (vakuola)

Q5ADTO

SLK19

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=SLK19 PE=4 SV=I -
[QSADTO0 CANAL]

patogeneze, virulence,
biogeneze/degradace bunécné stény

plasmaticka
membrana/membrany
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Q5AG6K4

PDX3

Pyridoxamine 5'-phosphate oxidase OS=Candida albicans
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=PDX3 PE=4
SV=1 - [Q5A6K4 CANAL]

metabolismus kofaktord a vitamina

neznamy

Q5ABSO

APA2

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=APA2 PE=4 SV=I -
[QSABSO_CANAL]

zpracovani gentické informace

neznamy

Q5ADS2

Ca019.2015

cAMP-dependent protein kinase regulatory subunit
OS=Candida albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-
2876) GN=Ca019.2015 PE=3 SV=1 -

[Q5AD52 CANAL]

neznamé

neznamy

QSAPI7

DAK2

Dihydroxyacetone kinase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=DAK?2 PE=4 SV=1 -
[Q5API7 CANAL]

dalsi

neznamy

Q59WTS

CIP1

Possible oxidoreductase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=CIP1 PE=4 SV=1 -
[Q59WT8 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

biofilmova matrice

QS59UF7

DPS1-1

Aspartyl-tRNA synthetase, cytoplasmic OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=DPSI1-
1 PE=4 SV=1 - [Q59UF7 CANAL]

dalsi

cytoplasma

Q59ZM9

AATI

Aspartate aminotransferase, mitochondrial OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=AATI1
PE=4 SV=1 - [Q59ZM9 CANAL]

proteinovy metabolismus

mitochondrie

Q5ANC2

RPL18

Likely cytosolic ribosomal protein L18 OS=Candida
albicans (strain SC5314 / ATCC MYA-2876)
GN=RPL18 PE=4 SV=I1 - [Q5ANC2 CANAL]

zpracovani genetické informace

cytoplasma

Q5A403

orf19.7306

Pyridoxine 4-dehydrogenase OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=0rf19.7306 PE=4
SV=1 -[Q5A403 CANAL]

neznameé

neznamy

Q5A993

FRSI

Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=FRS1 PE=4 SV=1 -
[Q5A993 CANAL]

chaperony, odpovéd’ na stres

dalsi (fenylalanin-tRNA
ligazovy komplex)

Q5ABBI

TTRI1

Glutaredoxin OS=Candida albicans (strain SC5314 /
ATCC MYA-2876) GN=TTR1 PE=4 SV=1 -
[QS5ABB1 CANAL]

chaperony, odpovéd na stres,
patogeneze, virulence

biofilmova matrice, jadro
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Q5ADU2 KRS1 Lysine--tRNA ligase OS=Candida albicans (strain dalsi cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=KRS1 PE=3 SV=1 -
[Q5ADU2 CANAL]

Q59WKS | Ca019.2296 | Uncharacterized protein (Fragment) OS=Candida neznameé neznamy
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876)
GN=Ca019.2296 PE=4 SV=1 - [Q59WKS5 CANAL]

P53698 CYCl1 Cytochrome ¢ OS=Candida albicans (strain SC5314 / dalsi mitochondrie
ATCC MYA-2876) GN=CYC1 PE=3 SV=3 -
[CYC CANAL]

Q5AB87 RPL16A 60S ribosomal protein L16-A OS=Candida albicans zpracovani genetické informace, cytoplasma, dalsi,
(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=RPL16A PE=3 | chaperony, odpoveéd’ na stres plasmaticka
SV=1 -[Q5AB87 CANAL] membrana/membrany

Q59RJ4 FZD2 Potential zinc-binding dehydrogenase OS=Candida neznameé neznamy
albicans (strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=FZD2
PE=4 SV=1 - [Q59RJ4 CANAL]

Q5ABPS ROT1 Protein ROT1 OS=Candida albicans (strain SC5314 / biogeneze/degradace bunécné stény dalsi (endoplasmatické
ATCC MYA-2876) GN=ROT1 PE=3 SV=1 - retikulum)
[ROT1 CANAL]

Q92209 THRI Homoserine kinase OS=Candida albicans (strain SC5314 | proteinovy metabolismus neznamy
/ ATCC MYA-2876) GN=THR1 PE=3 SV=2 -
[KHSE CANAL]

Q5A6LS LAP3 Uncharacterized protein OS=Candida albicans (strain chaperony, odpovéd’ na stres cytoplasma
SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=LAP3 PE=4 SV=1 -
[QS5A6L5 CANAL]

Q59WF0 NIT3 Nitrilase superfamily protein OS=Candida albicans proteinovy metabolismus biofilmova matrice
(strain SC5314 / ATCC MY A-2876) GN=NIT3 PE=4
SV=1 - [Q59WF0 CANAL]

Q597T13 DDI1 DNA damage-inducible protein 1 OS=Candida albicans | dalsi neznamy

(strain SC5314 / ATCC MYA-2876) GN=DDI1 PE=4
SV=1 - [Q59ZT3 CANAL]

110







