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Resumen

El agente causal de  la tripanosomiasis o enfer-
medad de Chagas es el protozoo parásito Trypano-
soma cruzi. Dicho parásito es un organismo intra-
celular obligado que utiliza una enorme cantidad de 
tipos celulares para multiplicarse. Durante el proce-
so de entrada e invasión celular, T. cruzi secreta una 
serie de proteínas encargadas del reconocimiento 
de la célula hospedadora y la posterior entrada del 
protozoo en ella.

de dos proteínas pertenecientes a la familia MASP 
(Mucin Associated Surface Protein) secretadas tras dos 
horas de interacción célula-parásito. Las secuencias de 
estas proteínas poseen las características básicas de la 
familia MASP con dos regiones hidrofóbicas en los 
extremos N- y C- terminal y una región central en el 
cual existen sitios para la N-glicosilación. Tras mapear 
epítopos de tipo MHC-I en las secuencias encontramos 
varias regiones en las proteínas que podrían compor-
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tarse potencialmente como posibles lugares que esti-
mularan la generación de una respuesta inmune celular 
frente a T. cruzi. Como conclusión, consideramos que  

-
ciales antígenos inmunógenos y  posibles herramientas 
diagnósticas para evaluar una respuesta humoral frente 
a éstas durante el transcurso de la enfermedad.

Trypanosoma cruzi
perteneciente al Orden Kinetoplástida y agente etio-
lógico de la tripanosomiasis americana o enferme-
dad de Chagas, estimándose en unos 16-18 millones 
las personas infectadas principalmente en Centro y 
Sudamérica [1, 2]. La familia MASP (Mucin Asso-
ciated Surface Protein) descrita por primera vez tras 
el desarrollo y posterior publicación de los datos del 
genoma de T. cruzi, constituye una extensa familia 
génica que representa el 6% del genoma del parásito 
aproximadamente [3]. Las MASPs, pueden mos-

las de las mucinas, describiéndose como proteínas 
N-glicosiladas [4]. Las aproximaciones proteómi-
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cas realizadas, muestran como la expresión de las 
MASPs es pequeña en comparación con el número 
de genes encontrados. Si bien no se conocen los 
mecanismos que han permitido la expansión de la 
familia de las MASPs en T. cruzi, la presión in-
mune pudiera constituir la fuerza inductora que ha 
provocado la amplia presencia de genes masp  en el 
genoma del  trypanosomatidos.

Se estudió el medio de interacción célula-pará-
sito, incubándose durante dos horas la fase trypo-
mastigota metacíclica de T. cruzi con células Vero 

-
cionaron diferentes bandas en geles de SDS-PAGE 

mediante espectrometría de masas (MALDI-TOF 
y MALDI-TOF-TOF) y análisis mediante trampa 
iónica de los péptidos fragmentados.

los motores de búsqueda Mascot y proteome disco-
ver, estas se analizaron en busca de motivos estruc-
turales mediante el paquete de software bioinfor-
mático de ExPASy (http://www.expasy.ch/tools/). 
Además se realizó un mapeo de epítopos para éstas, 
utilizando los programas BIMAS y SYFPEITHI.

nuevas proteínas pertenecientes a la familia MASP 
de T. cruzi. Estas proteínas poseen pesos molecula-
res de 52 kDa y 5 kDa, siendo secretadas durante el 
proceso de invasión celular por parte del parásito. 
Tras la búsqueda de motivos estructurales encontra-
mos que existían dos regiones N- y C- terminal alta-
mente hidrofóbicas, un lugar para N-Glicosilación 
y en el caso de la proteína de 52 kDa un lugar de 
unión a ATP/GTP (P-loop).

Estas proteínas poseen potenciales epítopos de 
clase MHC-I principalmente en los extremos de 
las secuencias coincidiendo con las regiones más 
hidrofóbicas de éstas. Los epítopos se sitúan en las 

posiciones conservadas para esta familia, generán-
dose un panel de péptidos potencialmente positivos 
para ser expuestos por moléculas MHC-I.

La obtención en el medio de interacción célula-
parásito de dos miembros pertenecientes a la familia 
MASP indica que proteínas pertenecientes a esta fa-
milia son capaces de secretarse y de poseer una posi-
ble implicación en la entrada del parásito en la célula 
hospedadora. Además los epítopo encontrados de-
muestra como estas secuencias están potencialmente 
implicadas en la generación de una respuesta inmune 
celular frente al parásito. Por tanto, la familia MASP 
será en un futuro objeto de nuestros estudios tanto 
como posible diana terapéutica como herramientas 
diagnósticas debido a su clara exposición al sistema 
inmunitario durante una infección por T. cruzi.  
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