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Introducción 

El Simplexvirus es un agente viral que causados tipos de 

Herpes, el tipo 1 (HSV-1) produce infecciones en boca, lengua, 

ojos, labios, etc. El herpes 2 (HSV-2) causa infecciones en los 

genitales. Actualmente no se cuenta con una vacuna para estos 

virus, solo se encuentran medicamentos que disminuyen las 

lesiones y acortan la frecuencia y severidad de las posibles 

reapariciones. En este trabajo se realizó una investigación para 

encontrar un posible epítopo in silico que sea efectivo contra este 

virus.  

 

Metodología 

 
Se obtuvo la secuencia de la glicoproteína J del HHV-1 del 

UniProt con el número de acceso: P06480 

Para la identificación de un epítopo candidato a vacuna en la 

glicoproteína J del HHV-1 se usaron los programas Bepipred 

linear epitope prediction analysis, Emini surface accessibility 

prediction, Kolaskar and Tongaonkar antigenicity scale y Parker 

hydrophilicity prediction. 

Para confirmar que el proteoma humano no tuviera una alta 

similitud con la secuencia que se utiliza para la realización de la 

vacuna in silico se procedió a compararlo con la herramientaBasic 

Local Alignment Search Tool (BLAST)3. 

 

Resultados y discusión 
 

El resultado obtenido por la herramienta BLAST demuestra que la 

secuencia del epítopo seleccionado de la glicoproteína de 

envoltura J no tiene alta similitud con el proteoma humano, por lo 

que es probable que el epítome seleccionado no genere una 

reacción cruzada si se usa como vacuna.  

En la figura 1 se puede observar como el epítopo seleccionado 

cuenta con las características que le permiten ser un candidato a 

vacuna al ser accesible, hidrofilico y antigénico.  

 

Figura 1. Región del epítopo (aminoácidos del 38 al 43) dada por los 

resultados obtenidos de la prueba de antigenicidad de célula B.  

 

Conclusiones 

El epítopo identificado de la glicoproteína J de envoltura del 

simplexvirus tipo I  muestra las características necesarias para ser 

empleado como vacuna contra dicho virus.  
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