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Introduccion

El virus causante de la fiebre de la garrapata de Colorado pertenece
al género Coltivirus y a la familia Reoviridae, tiene una forma
icosaédrica y no tiene envoltural. Tiene tropismo hacia los
glébulos rojos de los humanos, se replica en la médula dsea,
corazon, pulmones, ganglios linfaticos y bazo. Los sintomas son
fotofobia, dolor de piel, transpiracion excesiva, dolor de cabeza,
nauseas, vomito, somnolencia y dolores musculares?. Actualmente
no hay vacunas ni tratamientos especificos contra esta infeccion
viral. En este estudio de disefio in silico una vacuna contra el virus
causante de la fiebre de la garrapata de colorado.

Metodologia

Se obtuvo la secuencia de la proteina RNA polimerasa
dependiente del RNA (VP1) de Uniprot, posteriormente se
utilizaron los programas del immune epitope database (IEDB)
para identificar un epitope hidrofilico, antigénico, accesible e
inmunogénico. El epitope detectado se colocé en el programa
BLASTP para compararlo con proteinas humanas. Debido a que
no se encontro la estructura tridimensional de la proteina VP1 en
Protein Data Bank (PDB), se utiliz6 el programa Swiss Model para
modelarla.

Resultados y discusién

El epitope seleccionado, fue SVSNFPKRSVSADG, en el cual
resultdé poseer accesibilidad, inmunogenicidad, antigenicidad e
hidrofilia (Fig. 2), que son requisitos para la elaboracion de una
vacuna. Estas caracteristicas son importantes debido a que la
inmunogenicidad es la capacidad que tiene el epitope de
reaccionar frente a un antigeno, la accesibilidad permite la unién
del anticuerpo y el epitope, desencadenando una respuesta
inmunolégica. Asi mismo, no se encontré similitud entre el
epitope identificado y el proteoma humano. En la Figura 2 se
muestra la estructura 3D de la proteina VP1, asi como el epitope
identificado, el cual resulto estar accesible en la superficie de la
proteina.

La metodologia empleada en este estudio fue similar a la empleada
por Sharmin e Islam quienes en el 2014 disefiaron in silico una
vacuna universal contra Coronavirus®,

Fig. 1 Estructura 3D dela proteina.
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Fig. 2. Epitope obtenido en los analisis realizados en el IEDB.

Conclusiones

El epitope identificado en esta investigacion podria funcionar
como vacuna ante el virus causante de la fiebre de la garrapata de
Colorado. A pesar de la aparente eficiencia tedrica demostrada en
los programas bioinformaticos, es necesario realizar estudios
in vitro e in vivo de la vacuna para confirmar si puede utilizarse en
humanos.
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