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Introduccion

N. fowleri es una ameba, se encuentra en suelo y agua dulce
templada, ingresa a las fosas nasales del ser humano, migra al
cerebro y produce la Meningoencefalitis Amebiana Primaria, la
cual posee una tasa de mortalidad de >97%. Actualmente, no
posee vacuna ni tratamiento eficaz, de ahi la importancia de
disefiar una vacuna contra N. fowleri’.

Gracias a la bioinformética, hoy es posible predecir, epitopes,
de microorganismos, que pueden estimular una respuesta
inmunitaria, permitiendo desarrollar vacunas, mas rapido, baratas
y con mayor probabilidad de éxito?. En este estudio se predijo
mediante bioinformatica, la localizacion de un epitope, con
potencial para estimular una respuestainmune contra N. fowleri.

Parte experimental

Primeramente, las proteinas de N. fowleri, fueron obtenidas
del GenBank y analizadas con los programas para predecir
epitopes de células B del sitio Immune Epitope DataBase (IEDB)
y detectar un epitope que fuera inmunogénico, antigénico
hidrofilico y accesible. Posteriormente, el epitope seleccionado
se compard con secuencias aminoacidicas, usando el programa
Blast para descartar una alta similitud entre el epitope
seleccionado y proteinas humanas. Finalmente, se predijo la
estructura 3D de la proteina con el programa SWISS-MODEL y
se visualizé con el programa Deep View.

Resultados y Discusién

Los andlisis de proteinas de N. fowleri con programas del
IEDB detectaron un epitope de la actina 1, localizada en la
membrana (Tabla 1), que mostrd ser inmunogénico, lo que
permite estimular la produccién de anticuerpos. Asi mismo,
presento accesibilidad, lo cual permite la unién del anticuerpo y
el epitope, desencadenando una respuesta inmunoldgica’®.
Ademés, el epitope seleccionado no mostrd ninguna similitud
con alguna proteina humana, descartando la posibilidad de que
los anticuerpos generados contra el epitope reconozcan alguna
proteinadel cuerpo humano.

Tablal. Epitopessugerido de laactina 1 de N. fowleri por el IEDB

La figura 1 muestra el modelo tedrico de la estructura de la
proteina actina 1 de N. fowleri, en formato de listén, la cual
mostré un 86.45 % de identidad con la actina de Bos taurus con
el cddigo PDB: 3ub5. Ademas, se muestra el epitope en formato
de esferas, el cual se encuentra en la superficie de la estructura de
la proteina.

Fig. 1. Modelotedrico de la proteina actina 1 de N. fowleri en formato de
listén. T ambién se muestra el epitopeseleccionado en formato de esferas.

La metodologia empleada en este estudio es similar a la
empleada por Sharmin y colaboradores, quienes en el 2014,
diseflaron una vacuna universal in silico basada en epitope
contra coronavirus “.

Conclusion

En este estudio se predijo mediante bioinformética, el epitope
SSSVEK, el cual posee potencial para estimular una respuesta
inmunoldgica contra N. fowleri.
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