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Espafia

Introduccion

Las uniones gap (UG) son sistemas de comu-
nicacion de la membrana celular que une los cito-
plasmas de células adyacentes. Estan constituidas
por proteinas de membrana denominadas conexi-
nas (Cx), que en grupos de seis rodean un poro de
la membrana formando un hemicanal o conexon.
Las UG permiten actividades de coordinacion ra-
pida como la contraccion del musculo cardiaco o
la transmision de sefiales eléctricas neuronales. En
el corazén predomina la Cx43, localizada princi-
palmente a nivel de los discos intercalados (DlI)
del miocardio ventricular. El precondicionamien-
to isquémico (IP) (isquemia+reperfusion) retrasa
la muerte de los cardiomiocitos tras un periodo
prolongado de isquemia. La Cx 43 se expresa en
los cardiomiocitos (Schulz et al., 2004) y esta im-
plicada en este proceso; sin embargo el estudio de
la distribucion subcelular de esta proteina no esta
clara todavia. Por otra parte, se ha observado que
el precondicionamiento isquémico no tiene lugar
en ratones Cx43K132 (Garcia-Dorado et al., 1997).
El objetivo de este trabajo fue la identificacion de
Cx43 en membrana mitocondrial de cardiomiocitos
de rata y estudio de la distribucién mitocondrial de
la Cx32 en ratones transgénicos Cx43KI132 me-
diante espectrometria de masas.

Material y métodos

El flujo metodolégico se esquematiza en la Fi-
gura 1. Las proteinas extraidas de la mitocondria de
higado y corazén de raton y de ratones Cx43KI132
se separan por SDS-PAGE y se someten a digestion
triptica. Posteriormente, las muestras se analizan
mediante espectrometria de masas. En primer lugar,

se realiza una busqueda contra una base de datos de
raton para identificar los péptidos correspondientes
a Cx43y Cx32. Posteriormente, se utiliza la técnica
SMIM (selected MS/MS ion monitoring) (Jorge et
al., 2007), para concentrar la potencia de la trampa
idnica lineal sobre los péptidos derivados de estas
dos proteinas, llevando a cabo varias etapas de frag-
mentacion (MS/MS) y subfragmentacion (MS3).

Resultados

Se identificd, de forma completamente inequi-
voca, un péptido de la Cx43 en membrana mito-
condrial de cardiomiocitos de rata (TYIISILFK) y
dos péptidos de la Cx32 en mitocondria de higado
de ratéon: LEGHGDPLHLEEVKR y LLSEQDGS-
LKDILR. Estos péptidos no se identificaron en la
mitocondria de corazon de ratones Cx43KI32.

Conclusiones

A partir de este estudio podemos concluir que
mientras que la Cx43 se expresa en mitocondria de
corazon de rata, la Cx 32 no se expresa en mitocon-
dria de corazon de ratones Cx43KI32. El resultado
apoya el papel de la Cx43 en el proceso de precon-
dicionamiento isquémico.
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Figura 1. Esquema del proceso de identificacion de Cx43 en la membrana mitocondrial de cardiomiocitos de rata

Perfil de expresion proteica diferencial de la infeccién porcina con PCV2 por
SDS-PAGE, marcaje enzimatico mediante isétopos estables (**O/**Q) y trampa

ionica.
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Introduccion

El circovirus porcino tipo 2 (PVC2) es el agente
primario causante del llamado sindrome del deste-
te, enfermedad que afecta al sistema inmune y al
patron de expresion de muchas proteinas del cerdo.
Con vistas a caracterizar los mecanismos inmuno-
I6gicos implicados en la interaccion cerdo-PCV2,
hemos realizado estudios de expresion diferencial
en ganglios linfaticos mediante una combinacion

de SDS-PAGE, seguida de una digestion en gel de
las proteinas separadas, marcaje de los péptidos con
80/*80 e identificacion y cuantificacion con trampa
idnica lineal.

Material y métodos

Diez cerdos obtenidos por cesarea y privados
de calostro (4 controles y 6 inoculados con PCV2)
fueron sacrificados, comprobandose que habian de-





