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El científico no busca un resultado inmediato, no espera que sus ideas 

avanzadas sean fácilmente aceptadas. Su deber es sentar las bases 

para los que vendrán, es decir, señalar el camino. 
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RESUMEN 

 
La garrapata Rhipicephalus microplus es un artrópodo hematófago, considerado de 

los parásitos más dañinos en ganado bovino de zonas tropicales y subtropicales en 

México y el mundo. Se estima que parasita al 80% de bovinos a nivel mundial. La 

infestación por R. microplus afecta negativamente la productividad del ganado; 

transmite patógenos tales como Babesia bovis y B. bigemina, así como Anaplasma 

marginale. Las pérdidas económicas causadas, estimadas en billones de dólares 

en la industria ganadera, son resultado de la actividad directa en la alimentación de 

las garrapatas en su hospedero y del costo indirecto que ocasiona controlar tanto a 

las garrapatas como a las enfermedades producidas por los patógenos transmitidos. 

Actualmente el control está basado en el uso de acaricidas los cuales tienen eficacia 

limitada en la reducción de infestaciones debido a que las garrapatas han 

desarrollado resistencia a los acaricidas. Otros inconvenientes del uso de acaricidas 

incluyen la contaminación del medio ambiente, carne y leche. Esta problemática 

reafirma la necesidad de una estrategia alternativa para el control de la garrapata, 

tomando en cuenta la seguridad del medio ambiente, la salud humana y salud 

animal. En los años noventa aparecieron comercialmente las vacunas 

monoantigénicas Gavac y TickGARD, las cuales contenían el antígeno R. microplus 

Bm86. Sin embargo, los porcentajes de eficacia han sido muy variables en 

diferentes áreas geográficas, debido a variaciones alélicas en el gen Bm86. Por 

ejemplo, una diferencia del 3.4% en la secuencia de Bm86 entre las diferentes 

cepas puede ser suficiente para causar respuesta inmune ineficiente. El control 

inmunológico de las garrapatas utilizando vacunas puede mejorar sus resultados 

combinando dos o más antígenos. Es posible identificar antígenos conservados de 

intestino, glándula salival y ovario de garrapatas para desarrollar una vacuna que 

genere anticuerpos contra estos órganos e impida su función vital, causando su 

muerte. Derivado de lo anterior, el objetivo del presente trabajo fue identificar 

epítopos B conservados de antígenos de R. microplus de intestino, glándula salival 

y ovario para desarrollar una vacuna multiantigénica contra esta garrapata. 

 
(Palabras clave: Garrapatas, Rhipicephalus microplus, vacuna, epítopos B.) 
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                                                             ABSTRACT 

 

The Rhipicephalus microplus tick is a hematophagous arthropod, considered one of 

the most harmful parasites in cattle in tropical and subtropical areas in Mexico and 

the world. It is estimated that parasites 80% of cattle worldwide. R. microplus 

infestation negatively affects livestock productivity; It transmits pathogens such as 

Babesia bovis and B. bigemina, as well as Anaplasma marginale. The economic 

losses caused, estimated in billions of dollars in the livestock industry, an indirect 

cause of economics loss is due to diseases transmitted by ticks and tick control. 

Currently, control is based on the use of acaricides which have limited efficacy in 

reducing infestations because ticks have developed resistance to acaricides. Other 

drawbacks of the use of acaricides include pollution of the environment, meat and 

milk. This problem reaffirms the need for an alternative strategy for tick control, 

considering environmental safety, human health and animal health. The Gavac and 

TickGARD mono antigen vaccines appeared commercially in the 1990s, which 

contained the R. microplus Bm86 antigen. However, the efficacy percentages have 

been very variable in different geographical areas, due to allelic variations in the 

Bm86 gene. For example, a 3.4% difference in the sequence of Bm86 between 

different strains may be sufficient to cause an inefficient immune response. Immune 

control of ticks using vaccines can improve their results by combining two or more 

antigens. It is possible to identify conserved antigens of the intestine, salivary gland 

and ovary of ticks to develop a vaccine that generates antibodies against these 

organs and prevents their vital function, causing their death. Derived from the above, 

the objective of the present work was to identify conserved B epitopes of R. 

microplus intestine, salivary and ovarian antigens to develop a multi antigenic 

vaccine against this tick. 

(Keywords: Ticks, Rhipicephalus microplus, vaccine, B-cell epitopes
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CAPÍTULO I 

1.1 INTRODUCCIÓN 

Las garrapatas ocasionan grandes pérdidas económicas en el ganado en todo 

el mundo, parasitan a una amplia gama de huéspedes vertebrados y transmiten una 

gran variedad de agentes patógenos más que cualquier otro grupo de artrópodos 

(Manjunathachar et al., 2014) (de la Fuente et al., 2017)   

La garrapata Rhipicephalus microplus se alimenta de la sangre del ganado 

bovino, el cual es su hospedero y es considerada como uno de los parásitos más 

dañinos en  el ganado de zonas tropicales y subtropicales  (Walker, 2009a). 

La infestación por garrapata R. microplus afecta negativamente la productividad 

del ganado, transmite patógenos tales como Babesia spp. y Anaplasma marginale 

(Jonsson, 2006).  Las pérdidas económicas en la industria ganadera son resultado 

de la actividad directa en la alimentación de las garrapatas en su hospedero y del 

costo que ocasiona controlar tanto a las garrapatas como a las enfermedades 

producidas por los patógenos que ellas transmiten (Mulenga et al., 2000).  

El método tradicional para el control de garrapatas está basado en el uso de  

químicos acaricidas  a los cuales las garrapatas han desarrollado resistencia (A. 

Fernández-Salas et al., 2012)(Graf et al., 2004). Tomando en cuenta la creciente 

preocupación por la seguridad del medio ambiente y la salud humana, se han vuelto 

necesarias las medidas de control alternativas (Livestock in food security, 

2011)(Kumar et al., 2009). Actualmente una estrategia para el control de la 

garrapata es el desarrollo de la inmunidad en el hospedero al administrar antígenos 

de la garrapata por medio de vacunas, la cual es considerada como una alternativa 

rentable, amigable con el medio ambiente, es una tecnología económica y 
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potencialmente aplicable a una gran variedad de hospederos  (De La Fuente and 

Kocan, 2006). 

El control inmunológico de las garrapatas por medio de vacunas puede mejorar 

sus resultados utilizando la combinación de dos o más antígenos (Willadsen, 2008). 

Este enfoque  ha sido avalado por los resultados de estudios experimentales en los 

cuales se observa mayor eficacia en las vacunas con antígenos múltiples que las 

que utilizaron un solo antígeno, incluyendo Bm86 (Willadsen, 2004) (Parizi et al., 

2012) (Felix D. Guerrero et al., 2012). Existe un gran número de proteínas de 

garrapatas que han sido evaluadas como componentes para las vacunas, 

obteniendo diferentes porcentajes de protección (De La Fuente and Kocan, 

2006)(Parizi et al., 2012) (Felix D. Guerrero et al., 2012) (Hajdusek et al., 2010) 

(Taheri et al., 2014) (Parizi et al., 2009) (Tellam et al., 2002). Derivado de lo anterior, 

el objetivo del presente trabajo es identificar epítopos B conservados de antígenos 

de Rhipicephalus microplus de intestino, glándula salival y ovario para desarrollar y 

evaluar una vacuna multiantigénica y multiepitópica contra garrapatas.  
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CAPÍTULO II 

2.1 JUSTIFICACIÓN 

La garrapata R. microplus es responsable de pérdidas económicas estimadas 

en billones de dólares en la industria ganadera(Mulenga et al., 2000).  El principal 

método de control está basado en el uso de químicos acaricidas   los cuales están 

presentando eficacia limitada en la reducción de las infestaciones de garrapatas 

debido a que las garrapatas han desarrollado resistencia los acaricidas. Otros 

inconvenientes del uso de acaricidas incluyen la contaminación del medio ambiente, 

la contaminación de carne y leche  (Graf et al., 2004), Por lo que es necesario el 

diseño de alternativas de control como es el control inmunológico, por lo cual es 

necesario identificar antígenos de la garrapata que generen una protección 

inmunológica en el ganado adecuada para ser considerados como componentes 

vacunales.  
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CAPÍTULO III 

3.1 ANTECEDENTES 

La garrapata R. microplus es un artrópodo hematófago, considerado de los 

parásitos más dañinos en el ganado bovino de zonas tropicales y subtropicales del 

mundo. Se estima que parasita al 80% de  bovinos a nivel mundial (“Alan S. 

Bowman, Patricia A. Nuttall, 2000). 

La infestación por garrapata R. microplus afecta negativamente la productividad 

del ganado, transmite patógenos tales como Babesia spp. y Anaplasma marginale 

(Jonsson, 2006).  Las pérdidas económicas en la industria ganadera son resultado 

de la actividad directa en la alimentación de las garrapatas en su hospedero y del 

costo que ocasiona controlar tanto a las garrapatas como a las enfermedades 

producidas por los patógenos que ellas transmiten (Mulenga et al., 2000). 

Importancia económica 

En México la garrapata R. microplus ocasiona pérdidas económicas en la 

ganadería bovina las pérdidas ocasionadas por esta garrapata son de $ 573 

millones de dólares anuales (Rodríguez-Vivas et al., 2017). De acuerdo al reporte 

emitido por SENASICA referente a la situación actual de la campaña para control 

de la garrapata (Figura 1), la superficie del territorio mexicano considerado en 

erradicación es de 67, 472.7676 km2, es el 3.4% del territorio nacional, mientras que 

la superficie considerada como libre comprende 599,367.84 km2, correspondiente 

al 30.60% del territorio nacional y el 65.96% corresponde a la superficie en control 

que comprende 1, 292, 407. 02 76 km2 del territorio nacional (Servicio Nacional de 

Sanidad, Inocuidad y Calidad Agroalimentaria, 2016). 
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Figura 1 Situación actual de la campaña nacional para el control de la garrapata en 

México. 

La ganadería en México cuenta con un estimado de 33, 779, 290 cabezas de 

ganado de las cuales 31, 289, 554 corresponden al ganado de carne y 2, 489, 696 

al ganado lechero.  México exporta a los Estados Unidos 945, 964 .00 cabezas para 

engorda al año, lo que equivale a $ 281, 181, 258. 00 dólares anualmente, lo cual 

representa un ingreso importante para los productores nacionales (SAGARPA 

2016). Sin embargo, cuando algún animal proveniente de México es detectado con 

garrapatas, se toman medidas que impiden el paso de los animales hacia los 

Estados Unidos, por lo tanto, la infestación por garrapatas se convierte en una 

barrera no arancelaria. 

Por otro lado, el impacto económico indirecto proviene, por un lado, del costo del 

tratamiento para casos clínicos de las enfermedades que transmite la garrapata, los 

gastos en el control de las garrapatas y otros vectores, en especial acaricidas. Este 

impacto económico es debido además de limitaciones para emplear razas de mayor Dire
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productividad en zonas endémicas, restricciones comerciales de animales entre 

zonas y países, residuos de acaricidas en productos de origen animal (leche y 

carne), entre otros.(Garcıá-Garcıá et al., 2000) 

Estrategias de control de la garrapata R. microplus 

Durante el siglo diecinueve, el número de cabezas de ganado en el mundo 

empezó a incrementar para ser utilizados en la alimentación de la población  

humana de las naciones industrializadas, donde se dió un aumento en la conciencia 

de la relación entre la infestación del ganado por las garrapatas y el desastre 

epizotiológico de la enfermedad en los hato (Walker, 2009b). El beneficio económico 

de resolver la pregunta referente a la epidemiología y control de las enfermedades 

producidas por garrapatas en las zonas productoras de ganado como Sudáfrica, 

América Latina, Australia y sur de los Estados Unidos, ha motivado la investigación 

en los países afectados, sumando esfuerzos para la creación y comercialización de 

productos capaces de proporcionar protección al ganado (Vétérinaires Sans 

Frontières International, 2016). 

Existen diferentes métodos que han sido utilizados para controlar a las 

garrapatas, tales como, control biológico, genético, métodos naturales y químicos, 

siendo este último el método más utilizado en el mundo (Graf et al., 2004), La 

práctica más común es la aplicación de acaricidas directamente en el hospedero, 

las formas comunes para su aplicación son los baños de inmersión, baños por 

aspersión, pour-on, spot-on, tratamientos orales e inyecciones (Graf et al., 2004).             

La aplicación de los acaricidas en el ganado para el control de la garrapata es 

realizada utilizando diferentes métodos de acuerdo a la presentación del producto. 

Existen productos en polvo para ser diluidos en agua y aplicados al ganado con un 

aspersor o mediante baños de inmersión, productos para su aplicación inyectable, 

el bolo intraruminal, impregnar al bovino con acaricida más ferormonas, entre otros. 

La eficacia del acaricida depende del grado de toxicidad del químico, de la calidad, 
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de la dosis y del grado de dispersión del ingrediente activo depositado en el ganado 

interna o externamente, (Walker, 2009b).  

Los métodos de control se basan en el conocimiento del ciclo biológico del 

parásito para evitar que las formas parasitarias lleguen al estado de teleógina o 

hembra repleta, previniendo su caída al suelo y evitando la reinfección de la pastura 

por las larvas. La garrapata R. microplus desarrolla su ciclo de vida en solo un 

huésped, lo que hace que tenga más posibilidades de éxito para finalizar su 

desarrollo. El ciclo de vida está compuesto por los  estados evolutivos que son: 

huevo, larva, ninfa y adulto (Figura 1) (Sonenshine and Roe, 2013). En teoría, la 

garrapata permanece en el bovino alrededor de 21.5 días, durante este tiempo la 

larva inicia su alimentación hasta alcanzar la fase adulta, en donde se lleva a cabo 

la cópula, la garrapata hembra fecundada continua su alimentación hasta repletarse. 

Posteriormente la garrapata se desprende del hospedero para continuar con su ciclo 

biológico en el suelo, en donde se lleva a cabo la ovoposición (2,500 a 4,000 

huevos), al final de esta fase la garrapata muere, la incubación y el nacimiento de 

las larvas cierran el ciclo biológico, el cual se realiza en aproximadamente 30 días. 

Desde que eclosiona el huevo hasta que la larva alcanza las condiciones alcanzar 

óptimas o maduración transcurren alrededor de 4 a 7 días. Una vez transcurrido 

este tiempo, las larvas están listas fisiológicamente para trepar a los pastos en 

donde pueden permanecer hasta que encuentran un hopedero al cual adherirse, 

este tiempo puede ser de alrededor de 60 días. El desarrollo de la larva sin alimentar 

hasta convertirse en una hembra llena de sangre tarda alrededor de tres semanas. 

(Centers for Disease Control Parasites and Health, 2017). La garrapata se adhieren 

a la piel del hospedero por medio del hipostoma que al penetrar la piel del bovino 

para  alimentarse de la sangre y otros fluidos ocasiona una lesión en la piel del 

bovino (Sonenshine and Roe, 2013), inmediatamente del primer contacto segregan 

un fluido llamado cemento, el cual fija a la garrapata en el sitio de la herida, con la 

finalidad de que la garrapata pueda alimentarse lentamente de la sangre durante  Dire
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los días necesarios, dependiendo de la etapa de vida en que se encuentre. El cuerpo 

flexible y expandible crece hasta aproximadamente 100 a 120 veces de su tamaño 

original (Figura 2) por el alto consumo de sangre, que puede llegar a ser hasta de 

15 ml. durante todo el ciclo (Nuttall, 1998) (Anderson and Magnarelli, 2008). 

 

 

Figura 2. Ciclo biológico de la garrapata R. microplus (Modificado de Bayervet) 

 

Los acaricidas químicos matan a las garrapatas pero han provocado el 

desarrollo de resistencia  a estos en un gran número de especies de garrapatas 

(Manjunathachar et al., 2014). La resistencia a los acaricidas se ha generalizado en 

los países donde la garrapata R. microplus es un problema. La resistencia surge a 

través de los cambios genéticos en una población de garrapatas que produce 

modificaciones en el sitio de destino, el aumento del metabolismo, la disminución 
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de la capacidad del acaricida para penetrar las capas protectoras exteriores del 

cuerpo de la garrapata, (Felix David Guerrero et al., 2012). 

 La progresiva evolución de la resistencia de las garrapatas que afectan el 

ganado contra casi todos los acaricidas  disponibles ha frustrado los esfuerzos de 

los productores en el manejo de las garrapatas y de las enfermedades que 

transmiten al ganado, (Walker, 2009b) (Graf et al., 2004). A pesar de los 

inconvenientes que el uso de acaricidas conlleva, tales como el desarrollo de 

resistencia, la contaminación ambiental, la toxicidad natural y la presencia de 

residuos en la carne, leche, cuero y piel, los acaricidas continúan siendo la columna 

vertebral en el control de las garrapatas, (Lovis et al., 2013). 

 El uso excesivo de acaricidas ha ocasionado la aparición de resistencia a las 

diferentes familias de acaricidas que utilizan y debido a la velocidad con la que la 

resistencia aparece después de la liberación de una nueva molécula con actividad 

acaricida, por clase la creciente preocupación sobre la contaminación que los  

pesticidas producen en todas las formas de agricultura, su impacto ambiental y su 

presencia en los productos alimenticios y al costo elevado de las nuevas 

formulaciones de acaricidas (Sangster, 2001), ha llevado a buscar otras alternativas 

para el control de la garrapata de una forma más eficiente tanto para el media 

ambiente como para la salud animal y humana (Livestock in food security, 2011). 

Control inmunológico 

En los años noventa aparecieron comercialmente las vacunas monoantigénicas 

Gavac y TickGARD, las cuales contenían el antígeno R. microplus Bm86. Sin 

embargo, lo porcentajes de eficacia han sido muy variables en diferentes áreas 

geográficas, debido a variaciones alélicas en el gen Bm86. Por ejemplo, una 

diferencia del 3.4% (De La Fuente and Kocan, 2006) en la secuencia de Bm86 entre 

las diferentes cepas puede ser suficiente para causar respuesta inmune ineficiente 

(García-García et al., 1999). 
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En este contexto, la estrategia de desarrollar inmunidad en el hospedero al 

administrar antígenos de la garrapata por medio de la vacunación representa un 

enfoque muy prometedor ya que la aplicación de la vacuna no representa impacto 

para el medio ambiente y no genera contaminación residual en los productos de 

origen animal, las vacunas son fáciles de administrar, pueden ser producidas con 

costos menores a la producción de un químico,(Walker, 2009b) (Willadsen, 2004). 

Por otra parte, la vacunación puede dar lugar a mejoras en la calidad de vida y la 

productividad del animal, así como ventajas económicas (Felix D. Guerrero et al., 

2012)(De La Fuente and Kocan, 2006). Por lo tanto, el control inmunológico de las 

garrapatas, utilizando vacunas puede mejorar sus resultados utilizando la 

combinación de dos o más antígenos (Willadsen, 2008). Este enfoque ha sido 

avalado por los resultados de estudios experimentales en los cuales se observa 

mayor eficacia en las vacunas con antígenos múltiples que las que utilizaron un solo 

antígeno, incluyendo Bm86 (Willadsen, 2004)(Parizi et al., 2012). Los anticuerpos 

del bovino pueden atravesar la barrera intestinal de la garrapata y ser regresados a 

la sangre por la saliva de la garrapata durante la alimentación como estrategia de 

protección de la garrapata (Felix D. Guerrero et al., 2012. Se ha reportado la 

presencia de inmunoglobulinas funcionales en la hemolinfa de R. microplus y se ha 

demostrado el paso de las proteínas de suero bovino incluyendo las 

inmunoglobulinas al hemocele de la garrapata. Se han encontrado moléculas 

intactas de IgG en Ixodes ricinus y se encontró además que aproximadamente el 

2% de la concentración de las inmunoglobulinas presentes en el suero de bovino 

pasan al hemocele de la garrapata y que la actividad de los anticuerpos contra un 

antígeno de R. microplus en la hemolinfa de la garrapata completamente repleta, 

permanece durante al menos 48 horas después de completar el ciclo de vida 

parasitaria. La actividad de anticuerpos contra  antígenos de R. microplus en la 

hemolinfa, sugiere que se podrían utilizar anticuerpos contra órganos internos y 

tejidos de intestino de las  garrapatas, para controlar la infestación al inferir en las 

funciones fisiológicas.(da Silva Vaz et al., 1996). Para aumentar la eficacia del 
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control inmunológico se propone identificar antígenos conservados de intestino,  

glándula salival y ovario de las garrapatas para desarrollar una vacuna que genere 

anticuerpos contra todos estos órganos obstruyendo diversas funciones vitales, 

causando la muerte de la garrapata   (Felix D. Guerrero et al., 2012) 

Agbede y colaboradores, encontraron que cuando las garrapatas se alimentaron 

de bovinos inmunizados contra R. microplus, utilizando extractos derivados de las 

garrapatas hembras adultas; al realizar estudios histopatológicos de dichas 

garrapatas observó que el intestino era el sitio principal que presentaba daños. Las 

células digestivas fueron destruidas, dejando solo la lámina basal y la capa 

muscular. El daño ocasionado al intestino permitió a los leucocitos del hospedero 

entrar en la hemolinfa y destruir otros tejidos como células musculares, túbulos de 

Malpigi, las glándulas salivales no fueron afectadas. Las hembras que sobrevivieron 

también presentaron daños en células intestinales. En machos los resultados 

histopatológicos fueron similares, además se observaron daños en las glándulas 

accesorias del órgano reproductor. En las garrapatas del grupo control no se 

observaron estos efectos y no se han reportado en animales con resistencia 

adquirida de forma natural a la infestación por garrapatas. Lo que representa que la 

vacunación aparentemente estimuló un mecanismo diferente de la resistencia a las 

garrapatas. (Agbede and Kemp, 1986). 

Existen varios estudios que desde el punto de vista teórico y práctico que apoyan 

el uso de vacunas para el control de garrapatas. La resistencia adquirida por el 

hospedero se expresa en reducción de hembras repletas, aumenta el tiempo de 

alimentación, disminuye la producción y la viabilidad de los huevos, inhibición de la 

muda y muerte de las garrapatas al alimentarse. (Parizi et al., 2009). 

Diversas proteínas han sido identificadas con potencial para ser consideradas 

como candidatas para una vacuna anti garrapatas; de las cuales algunas han sido 

evaluadas en ensayos de vacunas, los resultados de estos estudios han 

demostrado la factibilidad de controlar las infestaciones por garrapatas, (de la 
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Fuente et al., 2007). Los resultados de estas investigaciones demostraron que las 

vacunas anti garrapatas pueden contribuir tanto al control de los patógenos 

transmitidos por las garrapatas por la disminución de la exposición del huésped 

susceptible a las garrapatas como a la reducción de la capacidad vectorial de la 

garrapata (Tellam et al., 2002) (Shahein et al., 2013) (Seixas et al., 2012) (Hajdusek 

et al., 2010) (Patarroyo et al., 2002) (Sugino et al., 2003) (Weiss and Kaufman, 2004) 

(Kumar et al., 2009), (Nijhof et al., 2007) (Mulenga et al., 1999) (Tsuda et al., 2001) 

(Imamura et al., 2006) (Aguirre et al., 2016) (Willadsen, 2004) (Radulović et al., 

2014) (Mulenga et al., 2013) (Trimnell et al., 2005) (Trimnell et al., 2002) (Barrett 

and Stanberry, 2009) (Tirloni et al., 2014),  

La alimentación de la garrapata implica tres diferentes regiones del tubo 

digestivo: (i) las partes de la boca, faringe y esófago para la adquisición del fluido, 

(ii) el intestino medio para la digestión de la sangre; y (iii) la parte saco rectal/canal 

anal para el almacenamiento y la eliminación de residuos (Sonenshine and Roe, 

2013). Las glándulas salivales también contribuyen en el proceso de la alimentación, 

pero son externos al canal alimentario (Anderson and Magnarelli, 2008). 

En la alimentación de la garrapata, la participación de las glándulas salivales, 

son vitales para la garrapata, debido a que sus secreciones son muy importantes 

en la lubricación de sus partes bucales, en la solubilización de la sangre para su 

alimentación, contienen potentes componentes que modulan la hemostasis del 

hospedero, la inflamación, la respuesta inmune, entre otras (Chmelař et al., 2016) 

Debido a que las moléculas que contiene la saliva pueden modificar en el 

huésped la hemostasis, la respuesta inflamatoria, la respuesta inmune, dichas 

moléculas son consideradas como buenos candidatos para el desarrollo de una 

vacuna. Las estrategias de la vacunación con proteínas salivares de la garrapata 

son, por un lado, aislar el inmunosupresor salival que afecta el establecimiento del 

parásito e inducir la generación de anticuerpos contra este componente para 

neutralizar su actividad. Por el otro lado, está el utilizar las proteínas salivales que 
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generen una respuesta inmune fuerte que pueda matar al patógeno indirectamente. 

Además la combinación de estas dos estrategias pueden dar resultados (Marquardt, 

2005). 

Como ejemplo de proteínas secretadas por las garrapatas tenemos a la 

Subolesina, que es una proteína conservada evolutivamente en la garrapata Ixodes 

scapularis, que actúa como un antígeno protector de la garrapata, juega un papel 

importante en la digestión sanguínea, la reproducción y el desarrollo. Existe la 

hipótesis de que Subolesina desempeña un papel en la expresión génica y por lo 

tanto afecta a múltiples procesos celulares (de la Fuente et al., 2008). La 

inmunización con subolesina recombinante para proteger contra la infestación de 

garrapatas, resultó en una reducción de la supervivencia de la garrapata, en una 

reducción en la alimentación y en la reproducción (Almazán et al., 2003). Además, 

se observó que disminuyo la capacidad de las garrapatas para infectarse con 

Anaplasma marginale. En ensayos de inmunización de bovinos que posteriormente 

fueron desafiados con garrapatas se observó una eficacia del 40 a 60% (de la 

Fuente et al., 2007), por lo que Subolesina es considerado como un candidato 

vacunal de importancia (Almazán et al., 2010). 

La digestión de casi todos los artrópodos hematófagos se produce en el lumen 

del intestino medio, es decir es extracelular, sin embargo, la digestión en las 

garrapatas es diferente. Excepto por la lisis de los eritrocitos y otras células de la 

sangre en el lumen del intestino medio, la digestión de las proteínas de la sangre, 

como la hemoglobina y otras moléculas es totalmente intracelular, se realiza dentro 

de las células epiteliales del intestino medio (Sonenshine and Roe, 2013) (Anderson 

and Magnarelli, 2008). La digestión intracelular es relativamente lenta, por lo que el 

proceso de la digestión de grandes volúmenes de sangre es gradual, lo que permite 

a la garrapata mantener grandes cantidades de la comida original que ingirió, como 

reserva o almacenamiento para muchas semanas, meses e incluso años en su 

tracto digestivo (Sonenshine and Roe, 2013) (Figura 3). 
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Las vacunas desarrolladas y comercializadas en los años noventa contra las 

infestaciones de garrapatas, son un ejemplo de proteínas secretadas en intestino, 

las cuales inducen protección inmunológica en el hospedero. Estas vacunas Gavac 

y TickGARD contienen el antígeno recombinante de R. microplus Bm86 de intestino 

(De La Fuente and Kocan, 2006). Estas vacunas diseñadas contra los antígenos 

intestinales (Bm86) de las garrapatas R. microplus inhiben su reproducción. Los 

anticuerpos producidos se unen al de la membrana de las células intestinales, 

inhiben la endocitosis e impiden que las garrapatas ingieran toda la sangre que sean 

capaces. En consecuencia, sus procesos digestivos se deterioran, los parásitos 

experimentan inanición, debilidad y pérdida de fecundidad, por lo que se 

desprenden finalmente del huésped. (Anderson and Magnarelli, 2008). 

 

Figura 3. Etapas de la alimentación de la garrapata. (Modificado de William 
Marquardt. 2004). 
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BmVDAC es una porina mitocondrial que intervienen en la regulación de la 

apoptosis en células infectadas. La función de BmVDAC es importante durante la 

invasión de B. bigemina. Los mecanismos moleculares implicados durante la 

infección de las células del intestino medio son de gran relevancia y actualmente 

desconocidos. La inmunización con BmVDAC mostró que había una importante 

expresión diferencial y una redistribución de la proteína BmVDAC entre las células 

del intestino medio de las garrapatas infectadas y no infectadas, lo que fue más 

evidente 24 horas después de la repleción de las garrapatas infectadas. La 

utilización de esta proteína como candidato vacunal contra la garrapata y  para el 

bloqueo de la transmisión del patógeno, podría resultar una buena estrategia 

(Rodríguez-Hernández et al., 2015). 

Experimentos dirigidos para la inmunización de bovinos con proteínas han sido 

apoyados con la demostración de que los anticuerpos funcionales son encontrados 

en la hemolinfa de la garrapata cuando la garrapata toma la sangre de un bovino 

inmunizado (da Silva Vaz et al., 1996). Este hallazgo abrió el camino para la 

utilización de proteínas de otros órganos de las garrapatas como blancos para 

vacunas y no solo de las proteínas del tracto digestivo (Parizi et al., 2009). 

Lewis B. y colaboradores, demostraron que la Vitelogenina de la garrapata es 

sintetizada tanto en intestino medio como en la grasa corporal para después ser 

liberada en la hemolinfa y transportada al ovario en donde se integra a los oocitos y 

durante la vitelogénesis se convierte en vitelina. (Coons et al., 1982). 

Estudios realizados respecto a la síntesis de la Vitelogenina sugieren un origen 

en el ovocito y un origen extra ovárico, en el cuerpo graso de la garrapata el cual 

consiste en ramificaciones  de  células unidas al sistema traqueal y órganos internos 

(Taheri et al., 2014). 

Las células digestivas absorben el contenido de la sangre, la velocidad de la 

digestión se reduce durante el periodo de succión sanguínea rápida y es en este 
Dire

cc
ión

 G
en

era
l d

e B
ibl

iot
ec

as
 U

AQ



16 

 

momento cuando se forman las células productoras de vitelogenina, aunque la 

mayoría de la Vitelogenina (Vg1 y Vg2) se produce en el cuerpo graso, el intestino 

medio es el sitio de síntesis secundario de la Vitelogenina y se expresa después del 

apareamiento. La Vitelogenina es la única proteína que pueden unirse y transportar 

hemo (Marquardt, 2005) 

En resultados obtenidos por Tellam y colaboradores, se observó la reducción de 

ovoposición de R. microplus al alimentarse de ovejas vacunadas con vitelina (Tellam 

et al., 2002), resultados similares se obtuvieron en ornithodoros moubata al 

alimentarse de la sangre de  conejos inmunizados con vitelina, por lo que es 

considerado como un potencial candidato para el desarrollo de una estrategia 

antigarrapatas (Taheri et al., 2014). 

Comercialmente las vacunas Gavac y TickGARD (Kaewmongkol et al., 2015), 

están basadas en la forma recombinante del antígeno oculto Bm86 de intestino en 

R. microplus (García-García et al., 1998). Sin embargo su eficacia varía de acuerdo 

a las cepas existentes en las diferentes zonas geográficas (de la Fuente et al., 

2007), lo cual puede ser debido a variaciones alélicas en el gen bm86 (De La Fuente 

and Kocan, 2006). Se considera que una diferencia del 3.4% en la secuencia de 

Bm86 entre las diferentes cepas es suficiente para causar una respuesta inmune 

ineficiente (García-García et al., 1999).  

La estrategia de desarrollar inmunidad en el hospedero al administrar antígenos 

de la garrapata por medio de la vacunación representa un enfoque muy prometedor 

ya que la aplicación de la vacuna no representa impacto para el medio ambiente y 

no genera contaminación residual en los productos de origen animal, las vacunas 

son fáciles de administrar y pueden ser producidas con costos menores a la 

producción de un químico, (Willadsen, 2004). Por otra parte, la vacunación puede 

dar lugar a mejoras en la calidad de vida y la productividad del animal, así como 

ventajas económicas (Felix D. Guerrero et al., 2012)(De La Fuente and Kocan, 

2006). 
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Aunque el número de candidatos vacunales ha aumentado rápidamente en los 

últimos años, existe poca información sobre su evaluación en los ensayos de 

vacunación. Existen antígenos que muestran efectos significativos, pero pocos son 

eficaces por sí mismos. Esto sugiere que las vacunas multiantígeno pueden ser una 

buena estrategia para el control de la garrapata (Schetters et al., 2016) 

Las estrategias para el control de la garrapata continúan implementándose, 

renovándose e innovándose con la aplicación de la tecnología disponible para 

moderar el impacto adverso de las garrapatas  y las enfermedades que transmiten 

en el ganado para carne y en el ganado lechero (Abbas et al., 2014). 

Todos los esfuerzos dirigidos a implementar, extender y consolidar alternativas 

agroecológicas para el manejo de las garrapatas, son una apuesta contundente 

para disminuir costos, no solo en la industria ganadera sino en la salud pública, para 

aumentar la calidad de la salud humana y ambiental, bajo el principio de una sola 

salud. (Marisela Suares et al. 2016). 
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CAPÍTULO IV 

4.1 HIPÓTESIS 

Una vacuna contra R. microplus debe incluir epítopos B conservados de antígenos 

presentes en el intestino, los ovarios y las glándulas salivales 

CAPÍTULO V 

5.1 OBJETIVOS 

   5.2 Objetivo General: 

 Desarrollar una vacuna multiantigénica y multiepitópica contra garrapatas 

Rhipicephalus microplus. 

5.3 Objetivos Específicos: 

1) Identificar y seleccionar antígenos presentes en el intestino, los 

ovarios y las glándulas salivales con potencial de protección. 

2) Identificar cuatro péptidos con epítopos conservados de cada 

antígeno.  

3) Determinar la variabilidad antigénica de las secuencias de los genes 

de los diferentes aislados. 

a) Diseñar una vacuna multiantigénica y multiepitópica a base de los 

epítopos B identificados. 
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CAPITULO VII 

 

7.1 Desarrollo de una vacuna multiantigénica, multiepitópica anti 

garrapatas R. microplus. 

 Diseño experimental 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Extracción de ARNm Y 

ADN. 

 

Amplificación de genes 

por RT-PCR y PCR punto 

final.  

Selección y recolección de 

aislados de R. microplus.  

 

Selección de 9 proteínas 

expresadas en diferentes 

órganos de la garrapata.  

Diseño de 

iniciadores. 

Secuenciación de genes 

seleccionados. 

Alineamiento múltiple de 

secuencias obtenidas y 

análisis filogenético. 

Identificación in silico de 

epítopos B conservados 

en las proteínas.  

 

Ensamble in silico de 

Péptidos para la generación 

de una vacuna contra R. 

microplus. 
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MATERIAL Y MÉTODOS 

Selección de proteínas de diferentes órganos de R. microplus 

La selección de las proteínas que se encuentran presentes en diferentes 

órganos de las garrapatas como son, las glándulas salivales, el intestino y los 

ovarios, se realizó con base en su eficiencia como antígenos protectores mediante 

el análisis de la información existente en la base de datos National Center of 

Biotechnology information (NCBI). 

Las proteínas seleccionadas fueron: Vitelogenina, Subolesina, Voraxina, 

BM86, BM95, BMVDAC, Serpina, Chitinasa y Glutation-S-Transferasa. Con 

números de acceso, EU086096.1, ABA62328.1, HQ014398.1, AF150891.2, 

GU994210.1, KC990110.1, GBBR01000100.1, AF077609.1.     

La selección de las secuencias de las proteínas fue obtenida mediante 

UniProt (protein data base) y NCBI (protein data bases). El formato fasta utilizado 

para el análisis de las secuencias fue el programa Fast adaptative 

Shrinkage/Thresholding Algorithm. 

Selección y Recolección de garrapatas R. microplus de México 

Las garrapatas fueron colectadas manualmente en once diferentes estados de 

México tales como, Sinaloa, Jalisco, Nayarit, Guerrero, Chiapas, Yucatán, Tabasco, 

Veracruz, Tamaulipas y Querétaro (Figura 4). La cepa utilizada como referencia fue 

Media Joya, la cual se encuentra en CENID-PAVET, en Cuernavaca, Morelos. Al 

menos 30 hembras adultas de garrapatas R. microplus fueron colectadas vivas de 

distintos ranchos de cada estado. En el laboratorio se lavaron y se desinfectaron 

con benzal al 10%, se secaron con toallas de papel y fueron congeladas a -70ºC 
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Figura 4. Estados de la República Mexicana de donde se realizó la recolección de 

garrapatas R. microplus. (Modificado de SENASICA 2016). 

 

Selección y diseño de iniciadores 

El diseño de los iniciadores específicos se realizó con base en las secuencias 

de referencia del GenBank correspondiente a cada gen, para lo cual se  utilizaron 

las siguientes herramientas bioinformáticas: programa oligoanalizer de la compañía 

IDT (www.idtdna.com/analizer/Aplications/OligoAnalizer/) programa Primer Blast de 

la base de datos del National Center of Biotechnology information (NCBI) 

(www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/) y el programa GENtle 

(http://gentle.magnusmanske.de/).  

 Extracción de ADN, ARNm y síntesis de ADNc  

El ADN y ARNm utilizado en el presente trabajo fue extraído de garrapatas 

adultas de R. microplus provenientes de los diferentes estados de México. Para la 
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extracción de ADN de la garrapata completa R. microplus se utilizó el kit DNeasy 

Blood & Tissue kit (Qiagen, Hiden, Alemania), de acuerdo a las indicaciones del 

proveedor. La extracción de ARNm de garrapata completa y de ovarios de R. 

microplus fue realizada utilizando el kit EZ-10 Spin Column Total RNA MIniprep (Bio 

Basic. Inc. Toronto, Canadá), de acuerdo a las instrucciones del proveedor. El ADNc 

se sintetizó del ARNm extraído utilizando el kit de (RT)-PCR superScript III First-

Strand Synthesis System (Invitrogen, carlsbad, California, USA) de acuerdo a las 

instrucciones del proveedor. 

Amplificación de los genes en los diferentes aislados. 

El ADN y el ADNc correspondiente a los once diferentes aislados de R. microplus 

fue utilizado para amplificar los diferentes genes seleccionados con los iniciadores 

específicos diseñados, esto fue realizado mediante la reacción de PCR punto final. 

Para la amplificación del gen vitelogenina fue utilizado ADNc de ovarios de R. 

microplus, y los iniciadores 5’ ACGTCAAGACCCTCACCAGG 3’ (sentido) y 5’ 

CACTTGTAAGGCAGCACGAC 3’ (antisentido), utilizando como referencia la secuencia 

mexicana reportada en GenBank (cepa Media Joya) con número de acceso EU086096.1. 

En el gen subolesina, la secuencia mexicana de referencia utilizada fue la cepa Munoz, con 

número de referencia ABA62328.1. Los iniciadores utilizados fueron: 5’ 

AAAGCGAACACATGACTGGG 3’ (sentido) y 5’ TCCCGTATCTTGCTCTCTCG 3’ 

(anti sentido) y se utilizó ADNc de garrapata completa. Los iniciadores utilizados 

para la amplificación de gen voraxina fueron: 5’ TCTTGCGTACTGTTCGGACT 3’ 

(sentido) y 5’ TGCTCAAGTTCACCACCAAC 3’ (antisentido) y se utilizó ADNc de 

ovarios de R. microplus. Como referencia se tomó la secuencia de la cepa 

IVRI/Bm/1998-1, de la India, con número de acceso JX502818.1. Además, se 

realizó la amplificación con la cepa “La Minita-Texas”, conservada en la Universidad 

de Washington, USA. En cuanto a la amplificación del gen bm86, los iniciadores 

utilizados fueron: 5’ AGCTATGGACGTTGCGTTGA 3’ (sentido) y 5’ 

GCTGCCCACTGCTTTGACA 3’ (antisentido) y se utilizó cADN de garrapata completa. La 
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secuencia obtenida del GenBank utilizada como referencia fue la cepa Zapata 11, de Texas, 

USA, con número de acceso HQ014398.1. Lo iniciadores utilizados para la amplificación 

del gen bm95 fueron: 5’ AGCTATGGACGTTGCGTTGA 3’ (sentido) y 5’ 

GGTCCGTATCGCTCCCAAAA 3’ (antisentido) y se utilizó cADN de garrapata completa. La 

cepa “A” de Argentina fue utilizada como referencia, la cual tiene número de acceso 

GenBank AF150891.2. Para la amplificación de gen bmvdac, los iniciadores utilizados 

fueron: 5’ ATGGCTCCTCCGTGCTACGC 3’ (sentido) y 5’ CTTGTGTCCTCCCTGGTTGAA 

3’ (antisentido) y se utilizó ADN de garrapata completa, utilizando como referencia la 

secuencia reportada en GenBank (cepa Media Joya) número de acceso GU994210.1, de 

México. Para el gen serpina, fueron utilizados los siguientes iniciadores: 5’ 

CATTCAGCATCTCGGCTGC 3’ (sentido) y 5’ ACGGCTCCGAATGACAAACA 3’ 

(antisentido) y se utilizó cADN de garrapata completa. La cepa “porto alegre” de Brasil, fue 

utilizada como referencia, con numero de acceso KC990110.1. Para el gen chitinasa, se 

utilizaron los siguientes iniciadores para su amplificación: 5’ CAGCTAACGCTACCACAGC 

3’ (sentido) y 5’TACGGGCACTTTCCTTCGTC 3’ (antisentido), se utilizó cADN de garrapata 

completa. La secuencia utilizada como referencia fue “transcribed RNA”, la cual fue 

transcrita en Brasil, con número de acceso GBBR01000100.1. Finalmente, para la 

amplificación del gen glutation-s-tranferasa se utilizaron los siguientes iniciadores: 

5 ’GTAGCAAGCGGTCGTGGTAC 3’ (sentido) y 5’ GGCCACTTAATGCACTTGTCC 

3’(antisentido), se utilizó cADN de garrapata completa. La cepa “Gonzalez” fue 

utilizada como referencia, es de Texas y su número de acceso es AF077609.1. 

 
Para la realización de la reacción de todas las PCR se utilizó el siguiente 

protocolo; en una reacción de 20 l volumen final:  1 l de ADN, 1 l de cada 

iniciador, 10 l de PCR Master Mix (Promega) y 7 l de agua libre de nucleasas. Se 

utilizó DNA de cada una de las once cepas con iniciadores de VDAC como control 

positivo y agua como control negativo. Bajo las condiciones de amplificación 

mostradas en el cuadro 1. 
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Tabla 1. Condiciones de amplificación para las secuencias de R. microplus 

utilizadas en el presente trabajo de investigación. 

 

 

Secuenciación 

 Los productos de PCR se utilizaron para la realización de electroforesis en 

gel de agarosa a una concentración de 1.5%. Los geles fueron observados en el 

fotodocumentador para verificar que las amplificaciones presentaran la medida 

correcta. 917 pb para vitelogenina, 484 pb para subolesina, 309pb para voraxina, Dire
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1503 pb para bm86, 879 pb para bm95, para serpina 958 pb, para chitinasa 975 pb, 

y para glutation-s-tranferasa 975 pb. Las bandas de los amplicones esperados 

fueron cortados del gel de agarosa para ser purificados con el kit Wizard SV Gel 

and PCR Clean-Up System (Promega, USA) siguiendo las indicaciones del 

fabricante. El ADN purificado fue enviado al Instituto de Biotecnología (IBT) de la 

Universidad Autónoma de México, para ser secuenciado por el método Sanger. Los 

resultados de la secuenciación fueron analizados y ensamblados utilizando el 

software Chromas 2.6.5 (www.technelysium.com.au), para obtener las secuencias 

de los genes. 

Secuencias consenso y alineamiento multiple 

           A las secuencias de nucleótidos obtenidas del análisis y ensamblaje del 

resultado de la secuenciación se les realizó un análisis de búsqueda de marco de 

lectura abierto u ORF (Open Reading Frame) mediante el algoritmo bioinformático 

ORF finder (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/gorf/) que busca en la secuencia 

de nucleótidos la presencia de codones de inicio y de paro necesarios para su 

traducción a aminoácidos. De esta forma se obtuvo la secuencia de aminoácidos 

predicha correspondiente a cada gen de los diferentes aislados. Los análisis 

siguientes fueron realizados con estas secuencias.  

Para la identificación de regiones conservadas y el análisis del grado de 

conservación de las proteínas en los diferentes aislados se realizaron alineamientos 

múltiples de los distintos aislados de cada proteína utilizando para ello el programa 

Clustal Omega (www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/) y el programa BLAS (Basic 

Logical Aligment Search Tool). 

Para el análisis de identidad y similitud entre las diferentes secuencias se 

utilizó el programa SIAS (Secuence Identites and Similarities) 

http://imed.med.ucm.es/Tools/sias. 
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Identificación, selección de péptidos y análisis bioinformáticos 

Una vez identificadas las regiones conservadas en los alineamientos 

múltiples de las diferentes secuencias, se prosiguió a la identificación y selección 

de cuatro péptidos por proteína que contengan los epítopos B conservados en 

garrapatas R. microplus utilizando la base de datos de Protein y Uniprot. La 

predicción de epítopos B conservados se realizó mediante herramientas 

bioinformáticas las cuales utilizan diferentes criterios de selección (Tabla2), así 

como diferentes algoritmos, tales como, BCEPred 

(http://www.imtech.res.in/raghava/bcepred/), ABCpred (B-cell epitope prediction 

server) (http://www.imtech.res.in/raghava/abcpred/), IEDB (Immune epitope 

database and analysis resource) (http://www.iedb.org/) y el EMBOSS antigenic 

(http://emboss.open-bio.org/wiki/Appdocs). Finalmente se realizó un análisis con el 

programa BLAS (Basic Logical Aligment Search Tool), en la página del NCBI 

(blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), para confirmar que la secuencia de aminoácidos 

de los péptidos que contengan los epítopos B conservados tengan 100% de 

identidad solo con la proteína correspondiente. 

Tabla 2. Criterios de selección para epítopos B. 
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Diseño y selección in silico de péptidos 
 

Se seleccionaron los péptidos encontrados en regiones conservadas 

correspondientes a cada uno de los alineamientos múltiples, los cuales 

reconocieron todas las cepas reportadas de garrapatas R. microplus y que fueron 

identificados por al menos cuatro programas bioinformáticos de predicción de 

epítopos B. La selección para dichos péptidos se realizó considerando que la 

longitud de cada uno de ellos tuviera como mínimo 16 aminoácidos, que fueran 

específicos de R. microplus, es decir, que no crucen con péptidos encontrados en 

bovinos, que se estuvieran localizados en mínimo tres diferentes aislados o cepas 

y que al menos una de ellas fuera de origen mexicano.  

 

Ensamble in silico de Péptidos para la generación de una vacuna contra R. 

microplus. 

Finalmente, los péptidos seleccionados utilizando los diferentes programas 

bioinformáticos fueron ensamblados y evaluados in silico para evitar que se formen 

epítopos yuxtapuestos que puedan generar anticuerpos que no sean relevantes 

para la garrapata, además se utilizó glicina como unión entre péptidos para evitar la 

producción y reconocimiento de nuevos péptidos. Finalmente se seleccionó la mejor 

versión con base en los resultados obtenidos para la construcción de una proteína 

quimérica con función de vacuna multiantigénica y multiepitópica contra R. 

microplus.  
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RESULTADOS  

Se seleccionaron nueve proteínas que se encuentran presentes en diferentes 

órganos de las garrapatas como son: Vitelogenina, Voraxina y Glutation-S-

Tranferasa de ovarios, de glándula salival se seleccionaron Subolesina, Serpina y 

Chitinasa, de Intestino se seleccionaron BmVDAC, Bm86 y Bm95. Los aislados que 

fueron seleccionados pertenecen a diez diferentes estados de México, como son: 

Sinaloa, Jalisco, Nayarit, Guerrero, Chiapas, Querétaro, Tabasco, Yucatán 

Veracruz, Tamaulipas, la cepa Media Joya conservada en el CENID-PAVET. 

Cuernavaca, Morelos y una cepa es de Estados Unidos, en algunos casos se utilizó 

el transcriptoma de R. microplus para la localización de algunos genes, como puede 

observarse en la tabla 3. 

Tabla 3. Zonas geográficas de México de los aislados de garrapatas R. microplus y 

los genes amplificados en el presente trabajo. 

 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



46 

 

 

         Se diseñaron un total de nueve pares de iniciadores específicos, tal como se 

describen en la tabla 4.  

Tabla 4. Iniciadores seleccionados para cada proteína. 

 

         La secuencia utilizada como referencia para amplificar el gen vitelogenina 

corresponde a un fragmento de 1807 pb y va de los nucleótidos 1 a 1807, de los 

cuales se logró la amplificación de 917 pb, para amplificar subolesina se utilizó el 

fragmento de 484 pb, que van de 1 al 484, de los cuales se amplificaron 484pb. 

Para voraxina la secuencia del fragmento utilizado fue de 419 pb, de los cuales 

fueron amplificados 346 pb. Para bm86 el fragmento utilizado fue de 2022 pb, que 

van del 1 al 2022, de los cuales se amplificaron 693 pb. Para bm95 el fragmento 
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utilizado fue de 2225 pb, que van de 1 al 2225, de los cuales fueron amplificados 

693 pb. Para bmvdac el fragmento corresponde a 819 pb y van del 1 al 819 pb, de 

los cuales se amplificaron 780 pb. Para serpina el fragmento utilizado corresponde 

a 1143 pb, van de 1 al 1143, de las cuales se amplificaron 789 pb. Para chitinasa, 

el fragmento utilizado fue de 1311 pb y van de 1 al 1311pb, de las cuales fueron 

amplificados 890 pb. Por último, para glutatión-s-tranferasa se utilizó un segmento 

correspondiente a 824 pb, que van de 1 al 824 pb, de las cuales se amplificaron 590 

pb. 

 Las características de interés de las secuencias de cada uno de los genes 

que fueron analizados con las diferentes herramientas bioinformáticas, se presentan 

a manera de resumen en cada una de ellas. Para vitelogenina podemos observar el 

mapa o resumen de la secuencia en la figura 5. 

 

Figura 5. Mapa de la secuencia de vitelogenina. En color amarillo indica el codón de 

inicio y el codón de paro. En color rojo se presenta los iniciadores. El color verde 

indica la presencia de un dominio. En negro remarcado representa los péptidos 

seleccionados. No presenta péptido señal ni hélice transmembranal. 

>ABS88989.1 vitellogenin, partial [Rhipicephalusmicroplus] 

 

        10         20         30         40         50         60 

ETPYERMHYK PATPGYETYE SEESYDYYPE YNQWNKTLVK HVLNVTLEGK HEGSLKKLTK  

 

        70         80         90        100        110        120 

LDFAYYHTLN KTLKHYYVDVKTLTRPLVSV FLNLTHPVPP SPFWYQPSFV GKDLVNATLY  

 

       130        140        150        160        170        180 

VTVGNEPEPF VLTYNATKTV QQLKGLHAYD ATPLLHWFVP QCLADQYAGN TVSYACRLAT  

 

       190        200        210        220        230        240 

VHDAHLNKQV VAFKVPTQVS PKVKSVALKF LSYLKFRMFP YATFYALPLT EQEEYYVVFK  

 

       250        260        270        280        290        300 

LNKTDVNPYV TVAHGELLLP GEKVVLTDLK LSKYLVPNLV LSGLDRLKHSVFEGHPHPPC 

 

       310        320        330        340        350        360 

SVGKNWVRTY DNVSYPLEVR PNCKYLVTSD CSAKHDFAVV AQPLDLTVGT KKLIVQLGPT 

 

       370        380        390        400        410        420 

VVELPPPDLY KAEVLLTVNG TYYVANTTQD VVLPYKWDRK LLVTVYPTSG PHDPPVVKLT 

 

       430        440        450        460        470        480 

NSLKTFKLLF DGVNFFVWVN PLYQGKTCGL CSNYDNEPYHEFVTPENWLV SNYSEFVASY  

 

       490        500        510        520        530        540 

GFGLPQCKEP LVYTLPVHYL EELKKPLGYE SSYPTHREYP THHEYPTHRE YPTHREYPTR  

 

       550        560        570        580        590        600 

HEYPTRHEYP THHKYPTHHE YPTRHEYPTH HEYPTRHEYP THHKYPPHHEPYPYTANLQREG 
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Para determinar que las secuencias obtenidas eran conservadas se realizó 

un alineamiento múltiple correspondiente a los diferentes genes, se analizaron los 

aislados que se amplificaron en conjunto con la cepa de referencia reportada en el 

GenBank y utilizada para cada caso en particular.  

Para vitelogenina se analizaron siete aislados de R. microplus, la cepa de 

referencia y la secuencia de la cepa Media Joya obtenida del transcriptoma de R. 

microplus (Figura 5). En las nueve secuencias que integran este alineamiento se 

observa un 100 % de identidad y de similitud, tabla 5. 
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Figura 6. Alineamiento múltiple de las secuencias del gen vitelogenina de los 

aislados de Nayarit, Querétaro, Sinaloa; Tamaulipas, Veracruz, Yucatán, Chiapas, 

la cepa Media y la cepa de referencia ABS88989.1. En amarillo se indican las 

regiones conservadas de las diferentes secuencias para este gen. Se utilizó el 

programa CLUSTAL O (1.2.4) multiple sequence alignment. 

 

ABS88989.1      SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

MEDIAJOYA       SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

NAYARIT         SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

QUERETARO       SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

SINALOA         SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

TAMAULIPAS      SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

VERACRUZ        SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

YUCATÁN         SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

CHIAPAS         SVFLNLTHPVPPSPFWYQPSFVGKDLVNATLYVTVGNEPEPFVLTYNATKTVQQLKGLHA  

                ************************************************************ 

 

ABS88989.1      YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

MEDIAJOYA       YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

NAYARIT         YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

QUERETARO       YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

SINALOA         YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

TAMAULIPAS      YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

VERACRUZ        YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

YUCATÁN         YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

CHIAPAS         YDATPLLHWFVPQCLADQYAGNTVSYACRLATVHDAHLNKQVVAFKVPTQVSPKVKSVAL  

                ************************************************************ 

 

ABS88989.1      KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

MEDIAJOYA       KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

NAYARIT         KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

QUERETARO       KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

SINALOA         KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

TAMAULIPAS      KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

VERACRUZ        KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

YUCATÁN         KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

CHIAPAS         KFLSYLKFRMFPYATFYALPLTEQEEYYVVFKLNKTDVNPYVTVAHGELLLPGEKVVLTD  

                ************************************************************ 

 

ABS88989.1      LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

MEDIAJOYA       LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

NAYARIT         LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

QUERETARO       LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

SINALOA         LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

TAMAULIPAS      LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

VERACRUZ        LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

YUCATÁN         LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

CHIAPAS         LKLSKYLVPNLVLSGLDRLKHSVFEGHPHPPCSVGKNWVRTYDNVSYPLEVRPNCKYLVT  

                ************************************************************ 

 

ABS88989.1      SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

MEDIAJOYA       SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

NAYARIT         SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

QUERETARO       SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

SINALOA         SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

TAMAULIPAS      SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

VERACRUZ        SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

YUCATÁN         SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

CHIAPAS         SDCSAKHDFAVVAQPLDLTVGTKKLIVQLGPTVVELPPPDLYKAEVLLTVNGTYYVANTT  

                ************************************************************ 
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Tabla 5. Porcentajes de identidad y similitud entre las secuencias de aminoácidos 

de los aislados provenientes de los diferentes estados de la República Mexicana 

para vitelogenina. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and Similarities. 

 

 Para subolesina el mapa bioinformático nos muestra el resumen de las 

características de interés con que cuenta esta secuencia, lo cual puede observarse 

en la figura 7. 

 

Figura 7. Mapa de la secuencia de subolesina. En color amarillo indica el codón de 

inicio y el codón de paro. En color rojo se presenta los iniciadores. El color verde 

indica la presencia de dos dominios. En negro remarcado representa los péptidos 

seleccionados. No presenta péptido señal ni hélice transmembranal. 

AISLADOS MEDIA JOYA ABS88989.1 NAYARIT QUERÉTARO SINALOA TAMAULIPAS VERACRUZ YUCATÁN CHIAPAS

MEDIA JOYA 100%

ABS88989.1 100% 100%

NAYARIT 100% 100% 100%

QUERÉTARO 100% 100% 100% 100%

SINALOA 100% 100% 100% 100% 100%

TAMAULIPAS 100% 100% 100% 100% 100% 100%

VERACRUZ 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100%

YUCATÁN 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100%

CHIAPAS 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100%

ABA62328.1 R. microplus 

 

        10         20         30         40         50         60  

MACATLKRTH DWDPLHSPSG RSPKRRRCMP LSPPPTRAHQ IDPSPFGDVP PKLTSEEIAA  

 

        70         80         90        100        110        120  

NIREEMRRLQ RRKQLCFQGA DPESQHTSGL SSPVHRDQPL FTFRQVGLIC ERMMKERESK  

 

       130        140  

IREEYDHVLS TKLAEQYDTF VKFTYDQ  
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En el alineamiento multiple de subolesina con siete diferentes aislados 

provenientes de Yucatán, Nayarit, Querétaro, Chiapas, Sinaloa, Veracruz y 

Tamaulipas y la cepa Munoz de referencia (Figura 8), se observan las zonas 

conservadas entre las diferentes secuencias, los aislados que presentan diferencias 

en este alineamiento son, Sinaloa, Nayarit y Yucatán. 

 

 

Figura 8. Alineamiento múltiple de las secuencias del gen subolesina y de los 
aislados de Yucatán, Nayarit, Querétaro, Sinaloa, Veracruz, Tamaulipas y la cepa 
de referencia ABA62328.1. En amarillo se encuentran marcadas las regiones 
conservadas de las diferentes secuencias para este gen. Se utilizó el programa 
CLUSTAL O (1.2.4) multiple sequence alignment. 
 

Además, se observó un porcentaje promedio de identidad del 99.87% y 

similitud del 100% entre las secuencias de aminoácidos. De las ocho secuencias, 

siete de ellas presentaron porcentaje de identidad del 99.91%, mientras que para la 

SINALOA         MACATLKRTHDWDPLHSPSGRSPKRRRCMPLSPPPTRAHQIDPSPFGDVPPKLTSEEIAA  

CHIAPAS         MACALTKRTHDWDPLHSPSGRSPKRRRCMPLSPPPTRAHQIDPSPFGDVPPKLTSEEIAA  

NAYARIT         MACATLKRTHDWDPLHSPTGRSPKRRRCMPLSPPPTRAHQIDPSPFGDVPPKLTSEEIAA  

ABA62328.1      MACATLKRTHDWDPLHSPSGRSPKRRRCMPLSPPPTRAHQIDPSPFGDVPPKLTSEEIAA  

QUERÉTARO       MACATLKRTHDWDPLHSPSGRSPKRRRCMPLSPPPTRAHQIDPSPFGDVPPKLTSEEIAA  

TAMAULIPAS      MACATLKRTHDWDPLHSPSGRSPKRRRCMPLSPPPTRAHQIDPSPFGDVPPKLTSEEIAA  

VERACRUZ        MACATLKRTHDWDPLHSPSGRSPKRRRCMPLSPPPTRAHQIDPSPFGDVPPKLTSEEIAA  

YACATÁN         MACATLKRTHDWDPLHSPSGRSPKRRRCMPLSPPPTRAHQIDPSPFGDVPPKLTSEEIAA  

                ******************:***************************************** 

 

SINALOA         NIREEMRRLQRRKQLCFQGADPESQHTSGLSSPVHRDQPLFTFRQVGLICERMMKERESK  

CHIAPAS         NIREEMRRLQRRKQLCFQGADPESQHTSGLSSPVHRDQPLFTFRQVGLICERMMKERESK  

NAYARIT         NIREEMRRLQRRKQLCFQGADPESQHTSGLSSPVHRDQPLFTFRQVGLICERMMKERESK  

ABA62328.1      NIREEMRRLQRRKQLCFQGADPESQHTSGLSSPVHRDQPLFTFRQVGLICERMMKERESK  

QUERÉTARO       NIREEMRRLQRRKQLCFQGADPESQHTSGLSSPVHRDQPLFTFRQVGLICERMMKERESK  

TAMAULIPAS      NIREEMRRLQRRKQLCFQGADPESQHTSGLSSPVHRDQPLFTFRQVGLICERMMKERESK  

VERACRUZ        NIREEMRRLQRRKQLCFQGADPESQHTSGLSSPVHRDQPLFTFRQVGLICERMMKERESK  

YACATÁN         NIREEMRRLQRRKQLCFQGADPESQHTSGLSSPVHRDQPLFTFRQVGLICERMMKERESK  

                ************************************************************ 

 

SINALOA         IREEYDHVLSTKLAEQYDTFVKF----  

CHIAPAS         IREEYDHVLSTKLAEQYDTFVKFTYDQ  

NAYARIT         IREEYDHVLSTKLAEQYDTFVKFTYDQ  

ABA62328.1      IREEYDHVLSTKLAEQYDTFVKFTYDQ  

QUERÉTARO       IREEYDHVLSTKLAEQYDTFVKFTYDQ  

TAMAULIPAS      IREEYDHVLSTKLAEQYDTFVKFTYDQ  

VERACRUZ        IREEYDHVLSTKLAEQYDTFVKFTYDQ  

YACATÁN         IREEYDHVLSTKLAEQYDTFVKF----  

 

                ***********************          
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secuencia de Nayarit el porcentaje fue de 99.39% (Tabla 6 y 7). La variabilidad 

promedio observada entre las secuencias de aminoácidos fue del 0.13%.  

Tabla 6. Porcentajes de identidad entre las secuencias de aminoácidos de los 

aislados provenientes de los diferentes estados de la República Mexicana para 

subolesina. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and Similarities. 

 

 

Tabla 7. Porcentajes de similitud entre las secuencias de aminoácidos de los 

aislados provenientes de los diferentes estados de la República Mexicana para 

subolesina. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and Similarities.  

 

Para voraxina el mapa bioinformático nos muestra el resumen de las 

características de interés con que cuenta esta secuencia, lo cual puede observarse 

en la figura 9. 

AISLADOS ABA62328.1 CHIAPAS NAYARIT QUERÉTARO TAMAULIPAS VERACRUZ SINALOA YUCATÁN

ABA62328.1 100%

CHIAPAS 100% 100%

NAYARIT 99.31% 99.31% 100%

QUERÉTARO 100% 100% 99.31% 100%

TAMAULIPAS 100% 100% 99.31% 100% 100%

VERACRUZ 100% 100% 99.31% 100% 100% 100%

SINALOA 100% 100% 99.30% 100% 100% 100% 100%

YUCATÁN 100% 100% 99.30% 100% 100% 100% 100% 100%

AISLADOS ABA62328.1 CHIAPAS NAYARIT QUERÉTARO TAMAULIPAS VERACRUZ SINALOA YUCATÁN

ABA62328.1 100%

CHIAPAS 100% 100%

NAYARIT 100% 100% 100%

QUERÉTARO 100% 100% 100% 100%

TAMAULIPAS 100% 100% 100% 100% 100%

VERACRUZ 100% 100% 100% 100% 100% 100%

SINALOA 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100%

YUCATÁN 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100%
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Figura 9. Mapa de la secuencia de voraxina. En color amarillo indica el codón de 

inicio y el codón de paro. En color rojo se presenta los iniciadores. En negro 

remarcado representa los péptidos seleccionados. No presenta péptido señal ni 

hélice transmembranal y no presenta dominios. 

 

El alineamiento múltiple de voraxina se realizó con cinco secuencias de 

diferente origen más la secuencia de referencia AFQ98381.1, las secuencias 

corresponden a los aislados provenientes de Nayarit, Querétaro, Sinaloa, la cepa 

Minitas-Texas de Estados Unidos y la cepa Media Joya, Figura 10. Se observó un 

porcentaje promedio de 98.69 para identidad y un 96.73% para similitud, entre las 

diferentes secuencias de aminoácidos. Las secuencias de los cuatro aislados 

mexicanos presentan una identidad y similitud del 100%, mientras que la cepa de 

Estados Unidos presenta identidad y similitud del 97.82% (Tabla 8). 

 

 AFQ98381.1 voraxin alpha-like protein, partial [Rhipicephalus microplus] 

 

        10         20         30         40         50         60  

MLIAKDLMQS GGGNKTYCIS INLAVLKFTT NAGSLSFANS SHCDSEDEVA YSELCQMSNA  

 

        70         80         90        100        110        120  

VHVYDMNWMT ASLKASRKLY TFEKAEMLLS KVLFLKAWFP SLCVAAFHAE LDTVDGEACP  

 

       130  

QSEQYARLLS VRKGLP  

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



54 

 

 

Figura 10. Alineamiento múltiple de las secuencias del gen voraxina de los aislados 
de Nayarit, Querétaro, Sinaloa, la cepa Minitas-Texas de Estados Unidos y la cepa 
Media Joya y la cepa de referencia AFQ98381.1. En amarillo se encuentran 
marcadas las regiones conservadas de las diferentes secuencias para este gen. Se 
utilizó el programa CLUSTAL O (1.2.4) multiple sequence alignment. 

Tabla 8. Porcentajes de identidad y similitud entre las secuencias de aminoácidos 

de los aislados provenientes de los diferentes México y de Estados Unidos para 

voraxina. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and Similarities.  

 

Para bm86 y bm95 el mapa bioinformático nos muestra el resumen de las 

características de interés con que cuenta esta secuencia, lo cual puede observarse 

en las figuras 11 y 12. 

TEXAS           GSLSFANSSHCDSEDEVAYSELCQISNAVHVYDMNWMTASLKTSRKLYTFEKAEMLLSKV  

AFQ98381.1      GSLSFANSSHCDSEDEVAYSELCQMSNAVHVYDMNWMTASLKASRKLYTFEKAEMLLSKV  

MEDIAJOYA       GSLSFANSSHCDSEDEVAYSELCQMNNAVHVYDMNWMTASLKASRKLYTFEKAEMLLSKV  

NAYARIT         GSLSFANSSHCDSEDEVAYSELCQMNNAVHVYDMNWMTASLKASRKLYTFEKAEMLLSKV  

QUERETARO       GSLSFANSSHCDSEDEVAYSELCQMNNAVHVYDMNWMTASLKASRKLYTFEKAEMLLSKV  

SINALOA         GSLSFANSSHCDSEDEVAYSELCQMNNAVHVYDMNWMTASLKASRKLYTFEKAEMLLSKV  

                ************************:.****************:***************** 

 

TEXAS           LFLKAWFPSLCVAAFHAELDTVDGEACPQSEQ  

AFQ98381.1      LFLKAWFPSLCVAAFHAELDTVDGEACPQSEQ  

MEDIAJOYA       LFLKAWFPSLCVAAFHAELDTVDGEACPQSEQ  

NAYARIT         LFLKAWFPSLCVAAFHAELDTVDGEACPQSEQ  

QUERETARO       LFLKAWFPSLCVAAFHAELDTVDGEACPQSEQ  

SINALOA         LFLKAWFPSLCVAAFHAELDTVDGEACPQSEQ  

                ******************************** 

AISLADOS AFQ98381.1 MEDIA JOYA NAYARIT QUERÉTARO SINALOA TEXAS

AFQ98381.1 100%

MEDIA JOYA 98.91% 100%

NAYARIT 98.91% 100% 100%

QUERÉTARO 98.91% 100% 100% 100%

SINALOA 98.91% 100% 100% 100% 100%

TEXAS 97.82% 96.73% 96.73% 96.73% 96.73% 100%
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Figura 11. Mapa de la secuencia bm86. En color amarillo indica el codón de inicio 

y el codón de paro. En color rojo se presenta los iniciadores. En color verde se 

presentan cuatro dominios. En negro remarcado representa los péptidos 

seleccionados. No presenta péptido señal ni hélice transmembranal. 

ADQ19690.1 Bm86 glycoprotein [Rhipicephalus microplus] 

        10         20         30         40         50         60  

MRGIALFVAA VSLIVECTAE SSICSDFGNE FCRNAECEVV PGAEDNFVCK CPRDNMYFNA  

 

        70         80         90        100        110        120  

AEKQCEYKDT CKTRECSYGR CVESNPSKGS CVCEASDDLT LQCKIKNDFA TDCRNRGGTA  

 

       130        140        150        160        170        180  

KLRTDGFIGA TCDCGEWGAM NKTTRNCVPT TCLRPDLTCK DLCEKNLLQR DSRCCQGWNT  

 

       190        200        210        220        230        240  

ANCSAAPPAD SYCSPGSPKG PDGQCKNACR TKEAGFVCKH GCRSTDKAYE CTCPSGSTVA  

 

       250        260        270        280        290        300  

EDGITCKSIS YTVSCTVEQK QTCRPTEDCR VQKGTVLCEC PWNQHLVGDT CISDCVDKKC  

 

       310        320        330        340        350        360  

HEEFMDCGVY MNRQSCYCPW KSRKPGPNVN INECLLNEYY YTVSFTPNIS FDSDHCKRYE  

 

       370        380        390        400        410        420  

DRVLEAIRTS IGKEVFKVEI LNCTQDIKAR LIAEKPLSKY VLRKLQACEH PIGEWCMMYP  

 

       430        440        450        460        470        480  

KLLVKKNSAT EIEEENLCDS LLKNQEAAYK GQNKCVKVDN LFWFQCADGY TTTYEMTRGR  

 

       490        500        510        520        530        540  

LRRSVCKAGV SCNENEQLEC ANKGQICVYE NGKANCQCPP DTKPGEIGCI ERTTCNPKEI  

 

       550        560        570        580        590        600  

QECQDKKLEC VYKNHKAECK CPDDHECSRE PAKDSCSEED NGKCQSSGQR CVMENGNAVC  

 

       610        620        630        640        650  

KEKSDATTAS TTTTKAKDKD PDPEKSSAAA VSATGLLLLL AATSVTAASL  
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Figura 12. Mapa de la secuencia de bm95. En color amarillo indica el codón de 

inicio y el codón de paro. El color azul representa el péptido señal. En color rojo se 

presenta los iniciadores. En negro remarcado representa los péptidos 

seleccionados. En verde se representan los cuatro dominios. No presenta hélice 

transmenbranal.  

La información utilizada para el alineamiento múltiple para bm86 y bm95 es 

la misma, debido a que el segmento secuenciado coincide para ambos. Para el 

alineamiento se utilizó el aislado proveniente de Tamaulipas, la secuencia de la 

cepa Media Joya obtenida del transcriptoma de R. microplus y la cepa de referencia 

ADQ19690.1, (Figura 13). El porcentaje promedio de identidad fue del 99.39%, 

AAD38381.2 Bm95 protein [Rhipicephalus microplus] 
 

                      

        10         20         30         40         50         60  

MRGIALFVAA VSLIVEGTAE SSICSDFGNE FCRNAECEVV PGAEDDFVCK CPRDNMYFNA  

 

        70         80         90        100        110        120  

AEKQCEYKDT CKTRECSYGR CVESNPSKGS CVCERSDDLT LQCKIKNDYA TDCRNRGGTA  

 

       130        140        150        160        170        180  

KLRTDGFIGA TCDCGEWGAM NKTTRNCVPT TCLRPDLTCK DLCEKNLLQR DSRCCQGWNT  

 

       190        200        210        220        230        240  

ANCSAAPPAD SYCSPGSPKG PDGQCKNACR TKEAGFVCKH GCRSTDKAYE CTCPSGSTVA  

 

       250        260        270        280        290        300  

EDGITCKSIS YTVSCTVEQK QTCRPTEDCR VQKGTVLCEC PWNQHLVGDT CISDCVDKKC  

 

       310        320        330        340        350        360  

HEEFMDCGVY MNRQSCYCPW KSRKPGPNVN INERLLNEYY YTVSFTPNIS FDSDHCKRYE  

 

       370        380        390        400        410        420  

DRVLGAIRTS IGKEVFKVEI LNCTQDIKAR LIAEKPLSKY VLRKLQACEH PIGEWCMMYP  

 

       430        440        450        460        470        480  

KLLIKKNSAT EIEEENLCDS LLKNQEAAYK GQNKCVKVDN LFWFQCADGY TTTYEMTRGR  

 

       490        500        510        520        530        540  

LRRSVCKAGV SCNENEQLEC ANKGQICVYE NGKANCQCPP DTKPGEIGCI ERTTCNPKEI  

 

       550        560  

QECQDKKLEC VYKNHKAECK CPDDHECSR  
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mientras que para la similitud el porcentaje fue del 99.59%, como se observa en la 

tabla 9. 

 

 

Figura 13. Alineamiento múltiple de las secuencias de los genes bm86 y bm95 de 
los aislados de Tamaulipas, Media Joya y la cepa de referencia ADQ19690.1. En 
amarillo se encuentran marcadas las regiones conservadas de las diferentes 
secuencias para estos genes. Se utilizó el programa CLUSTAL O (1.2.4) multiple 
sequence alignment. 

Tabla 9. Porcentajes de identidad y similitud entre las secuencias de aminoácidos 

de los aislados para bm86 y bm95. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites 

and Similarities.  

 

ADQ19690.1      MNKTTRNCVPTTCLRPDLTCKDLCEKNLLQRDSRCCQGWNTANCSAAPPADSYCSPGSPK 

TAMAULIPAS      MNKTTRNCVPTTCLRPDLTCKDLCEKNLLQRDSRCCQGWNTANCSAAPPADSYCSPGSPK  

MEDIAJOYA       MNKTTRNCVPTTCLRPDLTCKDLCEKNLLQRDSRCCQGWNTANCSAAPPADSYCSPGSPK  

                ************************************************************ 

 

ADQ19690.1      GPDGQCKNACRTKEAGFVCKHGCRSTDKAYECTCPSGSTVAEDGITCKSISYTVSCTVEQ  

TAMAULIPAS      GPDGQCKNACRTKEAGFVCKHGCRSTDKAYECTCPSGSTVAEDGITCKSISYTVSCTVEQ  

MEDIAJOYA       GPDGQCKNACRTKEAGFVCKHGCRSTGKAYECTCPSGFTVAEDGITCKSISYTVSCTVEQ  

                **************************.********** ********************** 

 

ADQ19690.1      KQTCRPTEDCRVQKGTVLCECPWNQHLVGDTCISDCVDKKCHEEFMDCGVYMNRQSCYCP  

TAMAULIPAS      KQTCRPTEDCRVQKGTVLCECPWNQHLVGDTCISDCVDKKCHEEFMDCGVYMNRQSCYCP  

MEDIAJOYA       KQTCRPTEDCRVQKGTVLCECPWNQHLVGDTCISDCVDKKCHEEFMDCGVYMNRQSCYCP  

                ************************************************************ 

 

ADQ19690.1      WKSRKPGPNVNINECLLNEYYYTVSFTPNISFDSDHCKRY  

TAMAULIPAS      WKSRKPGPNVNINECLLNEYYYTVSFTPNISFDSDHCKRY  

MEDIAJOYA       WKSRKPGPNVNINECLLNEYYYTVSFTPNISFDSDHCKRY  

                **************************************** 

 

AISLADOS TAMAULIPAS MEDIAJOYA ADQ19690.1

TAMAULIPAS 100%

MEDIA JOYA 99.09% 100%

ADQ19690.1 100% 99.09% 100%Dire
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Para bmvdac el mapa bioinformático nos muestra el resumen de las 

características de interés con que cuenta esta secuencia, lo cual puede observarse 

en la figura 14. 

 

Figura 14. Secuencia de aminoácidos que conforman la secuencia de bmvdac 

utilizada como cepa de referencia, en color amarillo se indica la ubicación del codón 

de inicio y de paro, el color rojo indica la ubicación de los iniciadores sentido y 

antisentido, en color verde está indicando el dominio E7CF11. En negro remarcado 

se presentan los péptidos seleccionados. No existe péptido señal y no hay hélice 

transmenbranal. 

 

Para el alineamiento multiple de bmvdac, se analizaron ocho aislados de R. 

microplus además de la secuencia de referencia reportada en GenBank (Figura 15). 

En donde se observan las zonas conservadas entre las diferentes secuencias, los 

aislados que presentan diferencias en este alineamiento son, Jalisco, Tabasco, 

Sinaloa, Nayarit y Chiapas, las cuales presentan solamente un aminoácido 

diferente. 

ADT82652.1mitochondrial voltage dependent anion-selective 

channel, partial [Rhipicephalus microplus]82652.1 
        10         20         30         40         50         60  

MAPPCYADLG KQARDLFNKN YHFGVVKLDC KSTTQTGVEF NVSGTSLNDT GKVNASLETK  

 

        70         80         90        100        110        120  

YKVPEYGLTL KEKWNTDNTL STEICSEEKL ARGLKVAFHA NFAPQTGKKS GALKAAYKFD  

 

       130        140        150        160        170        180  

NVHLNGDVDL GPPGPLVHGA AVLHYQGWLA GGQVSFDTTK NRLSKTNFAV GFQAGDFVLH  

 

       190        200        210        220        230        240  

TNVNDGQEFA GSVFQRVNPQ LQTGVQLAWT AGTNATRFGL GCVYDLDMET SVRAKVNNSG  

 

       250        260        270  

QIGLGFTHRL RPGISLTLST MLDGKNFNQG GHK  
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Figura 15. Alineamiento múltiple de las secuencias del gen bmvdac de los aislados 

de Jalisco, Tabasco, Chiapas, Nayarit, Querétaro, Tamaulipas, Guerrero, Sinaloa y 

la cepa de referencia GU994210.1. En amarillo están marcadas las regiones 

conservadas de las diferentes secuencias para este gen. Se utilizó el programa 

CLUSTAL O (1.2.4) multiple sequence alignment. 

 

En promedio de observa un porcentaje del 99.79% de identidad y similitud 

entre las nueve secuencias de bmvdac. En seis de las nueve secuencias utilizadas 

provenientes de las diferentes zonas geográficas de México, se observó un 

porcentaje tanto de identidad como de similitud del 99.87 % en las secuencias de 

aminoácidos de Chiapas, Nayarit, Media Joya, Querétaro, Tamaulipas y Guerrero. 

En las secuencias provenientes de Jalisco, Tabasco y Sinaloa presentaron el 

QUERETARO       MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVKLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

NAYARIT         MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVKLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

JALISCO         MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVGLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

GUERRERO        MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVKLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

TABASCO         MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVKLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

TAMAULIPAS      MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVKLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

CHIAPAS         MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVKLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

SINALOA         MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVKLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

GU994210.1      MAPPCYADLGKQARDLFNKNYHFGVVKLDCKSTTQTGVEFNVSGTSLNDTGKVNASLETK 

                ************************** ********************************* 

 

QUERETARO       YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

NAYARIT         YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

JALISCO         YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

GUERRERO        YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

TABASCO         YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

TAMAULIPAS      YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

CHIAPAS         YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

SINALOA         YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

GU994210.1      YKVPEYGLTLKEKWNTDNTLSTEICSEEKLARGLKVAFHANFAPQTGKKSGALKAAYKFD 

                ************************************************************ 

 

QUERETARO       NVHLNGDVDLGPPGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

NAYARIT         NVHLNGDVDLGPPGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

JALISCO         NVHLNGDVDLGPPGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

GUERRERO        NVHLNGDVDLGPPGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

TABASCO         NVHLNGDVDLGPLGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

TAMAULIPAS      NVHLNGDVDLGPPGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

CHIAPAS         NVHLNGDVDLGPPGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

SINALOA         NVHLNGDVDLGPPGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

GU994210.1      NVHLNGDVDLGPPGPLVHGAAVLHYQGWLAGGQVSFDTTKNRLSKTNFAVGFQAGDFVLH 

                ************ *********************************************** 

 

QUERETARO       TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNNSG 

NAYARIT         TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNNSG 

JALISCO         TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNNSG 

GUERRERO        TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNNSG 

TABASCO         TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNNSG 

TAMAULIPAS      TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNNSG 

CHIAPAS         TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNNSG 

SINALOA         TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNPSG 

GU994210.1      TNVNDGQEFAGSVFQRVNPQLQTGVQLAWTAGTNATRFGLGCVYDLDMETSVRAKVNNSG 

                ********************************************************* ** 

 

QUERETARO       QIGLGFTHRLRPGI 

NAYARIT         QIGLGFTHRLRPG- 

JALISCO         QIGLGFTHRLRPGI 

GUERRERO        QIGLGFTHRLRPGI 

TABASCO         QIGLGFTHRLRPGI 

TAMAULIPAS      QIGLGFTHRLRPGI 

CHIAPAS         QIGLGFTHRLRPG- 

SINALOA         QIGLGFTHRLRPGI 

GU994210.1      QIGLGFTHRLRPGI 

                ************* 
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99.56% en identidad y similitud. En promedio se observa un porcentaje de 

variabilidad de 0.21% entre las secuencias de bmvdac, como se indica en tabla 10. 

Tabla 10. Porcentajes de identidad y similitud entre las secuencias de aminoácidos 

de los aislados provenientes de los diferentes estados de la República Mexicana 

para bmvdac. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and Similarities. 

 

Para Serpina el mapa bioinformático nos muestra el resumen de las 

características de interés con que cuenta esta secuencia, lo cual puede observarse 

en la figura 16. 

 

 

AISLADOS QUERÉTARO NAYARIT JALISCO GUERRERO TABASCO TAMAULIPAS CHIAPAS SINALOA GU994210.1. 

QUERÉTARO 100%

NAYARIT 100% 100%

JALISCO 99.60% 99.60% 100%

GUERRERO 100% 100% 99.60% 100%

TABASCO 99.60% 99.60% 99.21% 99.60% 100%

TAMAULIPAS 100% 100% 99.60% 100% 99.60% 100%

CHIAPAS 100% 100% 99.60% 100% 99.60% 100% 100%

SINALOA 99.60% 99.60% 99.21% 99.60% 99.21% 99.60% 99.60% 100%

GU994210.1. 100% 100% 99.60% 100% 99.60% 100% 100% 99.60% 100%
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Figura 16. Secuencia de aminoácidos que conforman la secuencia de serpina 

utilizada como cepa de referencia, en color amarillo se indica la ubicación del codón 

de inicio y de paro, el color rojo indica la ubicación de los iniciadores sentido y 

antisentido, en color verde está indicando el dominio SERPIN. En negro remarcado 

se presentan los péptidos seleccionados. No existe péptido señal y no hay hélice 

transmenbranal. 

En el alineamiento múltiple del gen serpina se utilizaron tres secuencias, una 

proveniente de Chiapas, la Media Joya obtenida del transcriptoma de R. microplus, 

así como la cepa de referencia AHC98662 (Figura 17). El porcentaje promedio de 

identidad fue del 98.21 y de similitud fue del 98.81%, como se aprecia en la tabla 

11. 

 

AHC98662.1 serine protease inhibitor 11 RmS11 [Rhipicephalus microplus] 

        10         20         30         40         50         60  

MAVNQLRDSV LNFAVDLYGQ LKPEGRDKRN IFFSPFSISA ALSMALGGAR NKTAEELCTV  

 

        70         80         90        100        110        120  

LRVPDDVQIH RHFSDFFSKL KSYAADVKLH IANRMYCEQT FPVLASYLSL LRDSYGATIE  

 

       130        140        150        160        170        180  

SVDFKGDHEA VRLQANAWVE RETEYKIKDL LPGGSVNAGT TLILINAIYF KGLWASQFKP  

 

       190        200        210        220        230        240  

DATRPSDFHL DSKSKKKVEM MFHKDRYSTA RCQELDVEAL EITYQGNKTS MVILRPNDVE  

 

       250        260        270        280        290        300  

GLSKLEERLT ASKLASLLDN LCGFADVELY LPKFKLEQVI SLKEVLQEMG IKDFFSSDAD  

 

       310        320        330        340        350        360  

LSGISEKKKL AASEVVHKAF VEVNEEGTEA AAATAVMMVA CCMSSLPPRT YKFIVDRPFM  

 

       370        380  

FVIRSRDPDL VLFMGSVRDL  
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Figura 17. Alineamiento múltiple de las secuencias del gen serpina de los aislados 

de Media Joya, Chiapas y la cepa de referencia AHC98662. En amarillo están 

marcadas las regiones conservadas de las diferentes secuencias para este gen. Se 

utilizó el programa CLUSTAL O (1.2.4) multiple sequence alignment. 

Tabla 11. Porcentajes de identidad y similitud entre las secuencias de aminoácidos 

de los aislados provenientes de los diferentes estados de la República Mexicana 

para serpina. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and Similarities. 

 

Para chitinasa el mapa bioinformático nos muestra el resumen de las 

características de interés con que cuenta esta secuencia, lo cual puede observarse 

en la figura 17. 

MEDIAJOYA      YCEQTFPVLASYLSLLRDSYGATIESVDFKGDHEAVRLQANAWVERETEYKIKDLLPGGS  

AHC98662       YCEQTFPVLASYLSLLRDSYGATIESVDFKGDHEAVRLQANAWVERETEYKIKDLLPGGS  

CHIAPAS        YCEQTFPVLASYLSLLRDSYGATIESVDFKGDHEAVRLQANAWVERETGYKIKDLLPGGS  

               ************************************************ *********** 

 

MEDIAJOYA      VNAGTTLILINAIYFKGLWASQFKPDATRPSDFHLDSKSKKKVEMMFHKDRYRTARCQEL  

AHC98662       VNAGTTLILINAIYFKGLWASQFKPDATRPSDFHLDSKSKKKVEMMFHKDRYSTARCQEL  

CHIAPAS        VNAGTTLILINAIYFKGLWASQFKPDATRPSDFHLDSKSKKKVEMMFHKDRYSTARCQEL  

               **************************************************** ******* 

 

MEDIAJOYA      DVEALEITYQGNKTSMVILRPNDVEGLSKLEERLTASKLASLLDNLCGFADVELYLPKFK  

AHC98662       DVEALEITYQGNKTSMVILRPNDVEGLSKLEERLTASKLASLLDNLCGFADVELYLPKFK  

CHIAPAS        DVEALEITYQGNKTSMVILRPNDVEGLSKLEERLTASKLASLLDNLCGFADVELYLPKFK  

               ************************************************************ 

 

MEDIAJOYA      LEQAISLKEVLQEIGIKNFFSSDADLSGMSEKKKLAASEVVHKAFVEVNEEGTEAAAATA  

AHC98662       LEQVISLKEVLQEMGIKDFFSSDADLSGISEKKKLAASEVVHKAFVEVNEEGTEAAAATA  

CHIAPAS        LEQVISLKEVLQEMGIKDFFSSDADLSGISEKKKLAASEVVHKAFVEVNEEGTEAAAATA  

               ***.*********:***:**********:******************************* 

 

MEDIAJOYA      VMMVACCMSSLPPRTYKFIVDRP  

AHC98662       VMMVACCMSSLPPRTYKFIVDRP  

CHIAPAS        VMMVACCMSSLPPRTYKFIVDRC  

               **********************  

AISLADOS AHC98662_1 MEDIA JOYA CHIAPAS

AHC98662_1 100%

MEDIA JOYA 98.09% 100%

CHIAPAS 99.23% 97.33% 100%
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Figura 18. Secuencia de aminoácidos que conforman la secuencia de chitinasa 

utilizada como cepa de referencia, en color amarillo se indica la ubicación del codón 

de inicio y de paro, el color azul indica la presencia de péptido señal, el color rojo 

indica la ubicación de los iniciadores sentido y antisentido, en color verde está 

indicando el dominio Glyco 18. En negro remarcado se presentan los péptidos 

seleccionados. No hay hélice transmenbranal. 

En el alineamiento múltiple de chitinasa se utilizaron tres secuencias, una 

correspondiente al estado de Querétaro, la segunda fue la cepa Media Joya 

obtenida mediante el transcriptoma de R. microplus y la cepa de referencia 

JAC58962.1 (figura 19). Se observó un porcentaje promedio de identidad del 99.32 

y similitud del 99.84 %, (Tabla 12 y 13).      

 

 

JAC58962.1 chitinase_1 [Rhipicephalus microplus] 

 

        10         20         30         40         50         60  

MELIVLPLAL LLTCALGMPQ QNESGSTTST TSPAASSSAS ANATTARTGS GAHPGPAPVV  

 

        70         80         90        100        110        120  

CYYSAWANSR PHPANYGIKD VSGDLCTHVN FAYAGVNPQT WELKSEVPEF ERNRDLFKNF  

 

       130        140        150        160        170        180  

TAIKTQYPQL KTLLSVGGWQ HETGIFSQMV ASADRRALFI ESVLLWMKEY NLDGVDMAWR  

 

       190        200        210        220        230        240  

FPGVSYRGGS PRDKENYASL IRELAGAFQG KDLLLTVVVP VADEFLDPGY DVAEISKYVD  

 

       250        260        270        280        290        300  

WINAQAYDLR GTWNGVTDVH TPLFPRSIDL GSQATLNVKD GLARIVSLGA PKSKVVMGIA  

 

       310        320        330        340        350        360  

FFGRGFTLLD PQQHGLHALI NRDVPPHAGP FVRSSEIFAY YEICLNLKGN WKREFDDEGK  

 

       370        380        390        400        410        420  

CPYVYYRDQW IGYDDAVSIQ HKIDFLLQEG YRGVYVFNND LDDFRGFCGE PNILLKTIKN  

 

       430  

GLTEKNELDA RLNQKE 
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Figura 19. Alineamiento múltiple de las secuencias del gen chitinasa de los aislados 

de Media Joya, Chiapas y la cepa de referencia JAC58962.1. En amarillo están 

marcadas las regiones conservadas de las diferentes secuencias para este gen. Se 

utilizó el programa CLUSTAL O (1.2.4) multiple sequence alignment. 

 

Tabla 12. Porcentajes de identidad entre las secuencias de aminoácidos de los 

aislados provenientes de los diferentes estados de la República Mexicana para 

chitinasa. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and Similarities. 

 

 

MEDIAJOYA       PAPVVCYYSAWANSRPHPANYGIKDVSGDLCTHVNFAYAGVNPQTWELKSEVPEFERNRD  

JAC58962.1      PAPVVCYYSAWANSRPHPANYGIKDVSGDLCTHVNFAYAGVNPQTWELKSEVPEFERNRD  

QUERÉTARO       PAPVVCYYSAWANSRPHPANYGIKDVSGDLCTHVNFAYAGVNPQTWELKSEVPEFERNRD  

                ************************************************************ 

 

MEDIAJOYA       LFKNFTAIKTQYPQLKTLLSVGGWQHETGIFSQMVASADRRALFIESVLLWMKEYNLDGV 

JAC58962.1      LFKNFTAIKTQYPQLKTLLSVGGWQHETGIFSQMVASADRRALFIESVLLWMKEYNLDGV  

QUERÉTARO       LFKNFTAIKTQYPQLKTLLSVGGWQHETGIFSQMIASADRRALFIESVLLWMKEYNLDGV  

                **********************************:************************* 

 

MEDIAJOYA       DMAWRFPGVSYRGGSPRDKENYASLIRELAGAFQGKDLVLTVVVPVSDEFLDPGYDVAEI  

JAC58962.1      DMAWRFPGVSYRGGSPRDKENYASLIRELAGAFQGKDLLLTVVVPVADEFLDPGYDVAEI  

QUERÉTARO       DMAWRFPGVSYRGGSPRDKENYASLIRELAGAFQGKDLLLTVVVPVADEFLDPGYDVAEI  

                **************************************:*******:************* 

 

MEDIAJOYA       SKYVDWINAQAYDLRGTWNGVTDVHTPLFPRSIDLGSQATLNVKDGLARIVSLGAPKSKV  

JAC58962.1      SKYVDWINAQAYDLRGTWNGVTDVHTPLFPRSIDLGSQATLNVKDGLARIVSLGAPKSKV  

QUERÉTARO       SKYVDWINAQAYDLRGTWNGVTDVHTPLFPRSIDLGSQATLNVKDGLARIVSLGAPKSKV  

                ************************************************************ 

 

MEDIAJOYA       VMGIAFFGRGFTLLDPQQHGLHALINRDVPPHAGPFVRSSEIFAYYEICLNLKGN  

JAC58962.1      VMGIAFFGRGFTLLDPQQHGLHALINRDVPPHAGPFVRSSEIFAYYEICLNLKGN  

QUERÉTARO       VMGIAFFGRGFTLLDPQQHGLHALINRDVPPHAGPFVRSSEIFAYYEICLNLKGN  

                ******************************************************* 

AISLADOS JAC58962.1 MEDIA JOYA QUERÉTARO

JAC58962.1 100%

MEDIA JOYA 99.32% 100%

QUERÉTARO 99.66% 98.98% 100%Dire
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Tabla 13. Porcentajes de similitud entre las secuencias de aminoácidos de los 

aislados provenientes de los diferentes estados de la República Mexicana para 

chitinasa. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and Similarities. 

 

 

Para glutatión-s-transferasa el mapa bioinformático nos muestra el resumen 

de las características de interés con que cuenta esta secuencia, lo cual puede 

observarse en la figura 20. 

 

Figura 19. Secuencia de aminoácidos que conforman la secuencia de glutatión-s-

transferasa utilizada como cepa de referencia, en color amarillo se indica la 

ubicación del codón de inicio y de paro, el color rojo indica la ubicación de los 

iniciadores sentido y antisentido, en color verde está indicando la presencia de dos 

dominios. En negro remarcado se presentan los péptidos seleccionados. No hay 

hélice transmembranal ni péptido señal. 

En el alineamiento multiple de glutatión-s-transferasa con siete diferentes 

aislados provenientes de Tamaulipas, Chiapas, Querétaro, Nayarit, Sinaloa, 

Veracruz, Media Joya, más la cepa de referencia AAD15991.1 (Figura 21). El 

AISLADOS JAC58962.1 MEDIA JOYA QUERÉTARO

JAC58962.1 100%

MEDIA JOYA 99.66% 100%

QUERÉTARO 100.00% 99.66% 100%

AAD15991.1 glutathione S-transferase [Rhipicephalus 

microplus] 
 

        10         20         30         40         50         60  

MAPVLGYWDI RGLAQPIRLL LAHVDAKVDD KRYTCGPPPD FDRSSWLNEK TKLGLEFPNL  

 

        70         80         90        100        110        120  

PYYIDGDVKL TQSMAILRYL ARKHGLEGKT EAEKQRVDVS EQQFADFRMN WVRLCYNPDF  

 

       130        140        150        160        170        180  

EKLKGDYLKN LPASLKAFSD YLGTHKFFAG DNLTYVDFIA YEMLAQHLIF APDCLKDFAN  

 

       190        200        210        220  

LKAFVDRIEA LPHVAAYLKS DKCIKWPLNG DMASFGSRLQ KKP  

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



66 

 

porcentaje promedio observado en cuanto a similitud fue de 99.87, mientras que 

para la identidad el porcentaje promedio fue del 99.82, en ambos parámetros la 

única secuencia que presento variación fue la correspondiente a la cepa Media Joya 

con un 99.46%, el resto de las secuencias presentaron un 100% en identidad y 

similitud, (Tabla 14). 

 

 

Figura 20. Alineamiento múltiple de las secuencias del gen glutatión-s-transferasa 
de los aislados de Tamaulipas, Chiapas, Querétaro, Nayarit, Sinaloa, Veracruz, 
Media Joya y la cepa de referencia AAD15991.1. En amarillo están marcadas las 
regiones conservadas de las diferentes secuencias para este gen. Se utilizó el 
programa CLUSTAL O (1.2.4) multiple sequence alignment. 
 

AAD15991.1      MAPVLGYWDIRGLAQPIRLLLAHVDAKVDDKRYTCGPPPDFDRSSWLNEKTKLGLEFPNL  

TAMAULIPAS      MAPVLGYWDIRGLAQPIRLLLAHVDAKVDDKRYTCGPPPDFDRSSWLNEKTKLGLEFPNL  

CHIAPAS         MAPVLGYWDIRGLAQPIRLLLAHVDAKVDDKRYTCGPPPDFDRSSWLNEKTKLGLEFPNL  

QUERÉTARO       MAPVLGYWDIRGLAQPIRLLLAHVDAKVDDKRYTCGPPPDFDRSSWLNEKTKLGLEFPNL  

NAYARIT         MAPVLGYWDIRGLAQPIRLLLAHVDAKVDDKRYTCGPPPDFDRSSWLNEKTKLGLEFPNL  

SINALOA         MAPVLGYWDIRGLAQPIRLLLAHVDAKVDDKRYTCGPPPDFDRSSWLNEKTKLGLEFPNL  

VERACRUZ        MAPVLGYWDIRGLAQPIRLLLAHVDAKVDDKRYTCGPPPDFDRSSWLNEKTKLGLEFPNL  

MEDIAJOYA       MAPVLGYWDIRGLAQPIRLLLAHVDAKVDDKRYTCGPPPDFDRSSWLNEKTKLGLEFPNL  

                ************************************************************ 

 

AAD15991.1      PYYIDGDVKLTQSMAILRYLARKHGLEGKTEAEKQRVDVSEQQFADFRMNWVRLCYNPDF  

TAMAULIPAS      PYYIDGDVKLTQSMAILRYLARKHGLEGKTEAEKQRVDVSEQQFADFRMNWVRLCYNPDF  

CHIAPAS         PYYIDGDVKLTQSMAILRYLARKHGLEGKTEAEKQRVDVSEQQFADFRMNWVRLCYNPDF  

QUERÉTARO       PYYIDGDVKLTQSMAILRYLARKHGLEGKTEAEKQRVDVSEQQFADFRMNWVRLCYNPDF  

NAYARIT         PYYIDGDVKLTQSMAILRYLARKHGLEGKTEAEKQRVDVSEQQFADFRMNWVRLCYNPDF  

SINALOA         PYYIDGDVKLTQSMAILRYLARKHGLEGKTEAEKQRVDVSEQQFADFRMNWVRLCYNPDF  

VERACRUZ        PYYIDGDVKLTQSMAILRYLARKHGLEGKTEAEKQRVDVSEQQFADFRMNWVRLCYNPDF  

MEDIAJOYA       PYYIDGDVKLTQSMAILRYLARKHGLEGKTEAEKQRVDVSEQQFADFRMNWVRLCYNPDF  

                ************************************************************ 

 

AAD15991.1      EKLKGDYLKNLPASLKAFSDYLGTHKFFAGDNLTYVDFIAYEMLAQHLIFAPDCLKDFAN  

TAMAULIPAS      EKLKGDYLKNLPASLKAFSDYLGTHKFFAGDNLTYVDFIAYEMLAQHLIFAPDCLKDFAN  

CHIAPAS         EKLKGDYLKNLPASLKAFSDYLGTHKFFAGDNLTYVDFIAYEMLAQHLIFAPDCLKDFAN  

QUERÉTARO       EKLKGDYLKNLPASLKAFSDYLGTHKFFAGDNLTYVDFIAYEMLAQHLIFAPDCLKDFAN  

NAYARIT         EKLKGDYLKNLPASLKAFSDYLGTHKFFAGDNLTYVDFIAYEMLAQHLIFAPDCLKDFAN  

SINALOA         EKLKGDYLKNLPASLKAFSDYLGTHKFFAGDNLTYVDFIAYEMLAQHLIFAPDCLKDFAN  

VERACRUZ        EKLKGDYLKNLPASLKAFSDYLGTHKFFAGDNLTYVDFIAYEMLAQHLIFAPDCLKDFAN  

MEDIAJOYA       EKLKGDYLKNLPASLKAFSDYLGTHKFFAGDNLTYVDFIAYEMLAQHLIFAPDCLKDFTN  

                **********************************************************:* 

 

AAD15991.1      LKAFVDRIEALPHVAAY  

TAMAULIPAS      LKAFVDRIEALPHVAAY  

CHIAPAS         LKAFVDRIEALPHVAAY  

QUERÉTARO       LKAFVDRIEALPHVAAY  

NAYARIT         LKAFVDRIEALPHVAAY  

SINALOA         LKAFVDRIEALPHVAAY  

VERACRUZ        LKAFVDRIEALPHVAAY  

MEDIAJOYA       LKAFVDRIEALPHVAAY  

                ***************** 
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Tabla 14. Porcentajes de identidad y similitud entre las secuencias de aminoácidos 
de los aislados provenientes de los diferentes estados de la República Mexicana 
para glutatión-s-transferasa. Se utilizó el programa SIAS, Secuences Identites and 
Similarities. 
 

 

 

 En total se obtuvieron las secuencias de 41 aislados con los diferentes genes 

utilizados en el presente proyecto de investigación. los cuales, al representar 

información generada por primera vez en México, serán una importante aportación 

para la base de datos del GenBank. 

 Los péptidos seleccionados fueron cuatro por proteína, sin embargo, para 

Bm86 y Bm95 los péptidos son los mismos para ambos, debido a que la secuencia 

de donde se obtuvieron dichos péptidos comparten la misma identidad y similitud, 

razón por la cual se obtuvieron un total de 32 péptidos, los cuales pueden 

observarse en la tabla 15. 

 

 

 

 

 

 

AISLADOS AAD15991.1 MEDIA JOYA TAMAULIPAS CHIAPAS QUERÉTARO NAYARIT SINALOA VERACRUZ

AAD15991.1 100%

MEDIA JOYA 99.49% 100%

TAMAULIPAS 100% 99.49% 100%

CHIAPAS 100% 99.49% 100% 100%

QUERÉTARO 100% 99.49% 100% 100% 100%

NAYARIT 100% 99.49% 100% 100% 100% 100%

SINALOA 100% 99.49% 100% 100% 100% 100% 100%

VERACRUZ 100% 99.48% 100% 100% 100% 100% 100% 100%
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Tabla 15. Péptidos seleccionados 
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 La proteína quimérica resultante de los diferentes análisis bioinformáticos se 

muestra en la tabla 16. Está compuesta por 32 péptidos y un total de 652 

aminoácidos, la cual las características idóneas para ser utilizada como una vacuna 

multiantigénica y multiepitópica contra garrapatas R. microplus. 

 

Tabla 16. Diseño de proteína quimérica para ser utilizada como vacuna 

multiantigénica y multiepitópica contra R. microplus.  
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 DISCUSIÓN Y CONCLUSIONES 

Este trabajo representa la primera investigación respecto a la caracterización 

de la variabilidad alélica entre aislados de R. microplus de diferentes estados de 

México para los genes vitelogenina, subolesina, voraxina, bm86, bm95, bmvdac, 

serpina, chitinasa y glutatión-s-transferasa, considerados como antígenos 

vacunales contra la garrapata tropical del ganado. De acuerdo a lo reportado por 

Kaewmongkol et al. 2015, la variabilidad en la secuencia obtenida de la garrapata 

R. microplus para Bm86 es una posible explicación referente al rango de eficacia 

presentada en la vacuna contra este parásito, utilizando como antígeno la proteína 

recombinante Bm86. Debido a esto, para amplificar los nueve genes utilizados en 

la presente investigación, se seleccionaron aislados representativos de diferentes 

áreas geográficas de México, para de esta manera determinar la variabilidad entre 

las secuencias provenientes de diferentes estados del país. 

Las secuencias obtenidas de los 41 aislados con los diferentes genes 

utilizados en el presente proyecto de investigación, representan información 

generada por primera vez en México y en el mundo, lo cual significa una importante 

aportación tanto para la base de datos del GenBank como para la integración de 

nuevos candidatos vacunales contra R. microplus. 

De acuerdo a los datos publicados por García-García et al. 1999, la 

variabilidad superior al 3.4% entre las diferentes secuencias es suficiente para 

producir una respuesta inmune ineficiente, por lo que es importante destacar que la 

variabilidad entre las secuencias de aminoácidos de los aislados en el presente 

estudio fue el siguiente para los diferentes genes; para vitelogenina no se observó 

variabilidad, ya que las secuencias presentaron un 100% de identidad y similitud. 

Para subolesina se observa una variabilidad del 0.13%. Para voraxina se observa Dire
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el 1.31% de variabilidad en identidad y el 1.23% de variabilidad en similitud. Para 

bm86 y bm95 la variabilidad promedio fue de 0.67% respecto a la identidad y 0.41 

para similitud. Para bmvdac se obtuvo una variabilidad de 0.21%. Para serpina se 

obtuvieron porcentajes promedio de identidad del 1.79 y 1.2 para similitud. Para 

chitinasa se obtuvo un 0.68% de identidad y un 0.16% para similitud, por último, 

para glutatión-s-transferasa se obtuvo un promedio de 0.13% para identidad y un 

0.12% para similitud y, por consiguiente, con este análisis se considera que 

vitelogenina, subolesina, voraxina, bm86, bm95, bmvdac, serpina, chitinasa y 

glutatión-s-tranferasa son antígenos que se encuentran conservados en secuencias 

definidas de las poblaciones de R. microplus de las diferentes zonas geográficas 

del país.  

 

 

Considerando la baja variabilidad alélica presentada entre las secuencias de 

los aislados de R. microplus de los diferentes estados de México, se concluye que 

vitelogenina, subolesina, voraxina, bm86, bm95, bmvdac, serpina, chitinasa y 

glutatión-s-tranferasa utilizados en la presente investigación son antígenos que 

presentan secuencias altamente conservadas en aislados de México, por lo que 

pueden ser considerados como potenciales candidatos vacunales de acuerdo a lo 

reportado por Freeman et al. 2010, donde sugiere que existe una correlación inversa 

entre la eficacia de la vacuna y la variación del locus; por lo tanto, esta información 

es relevante para la selección de antígenos empleados en las vacunas contra 

garrapatas R. microplus. Se sugiere la realización de evaluaciones in vivo tanto de 

los péptidos en forma individual como en su conjunto como proteína quimérica 

integrada por los 32 péptidos, para determinar su efectividad como inmunógenos. 
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CAPITULO VIII 
 

7.1 CONCLUSIONES GENERALES 

Este reporte representa la primera investigación respecto al grado de conservación 

entre aislados de R. microplus de diferentes estados de México para cada uno de 

los genes utilizados, los cuales tienen la característica de ser antígenos vacunales 

contra garrapatas. 

Los resultados obtenidos en el presente proyecto de investigación demuestran que 

conocer la variabilidad alélica de las secuencias de los aislados de diferentes zonas 

geográficas es una excelente estrategia para ser utilizada al proyectar la inclusión 

de una vacuna para el control de la garrapata. El conocer el grado de conservación 

de las secuencias, es una herramienta de gran importancia para la toma de 

decisiones en el desarrollo de vacunas, y de esta manera lograr el desarrollo de 

antígenos vacunales que brinden una respuesta inmune óptima De   acuerdo a lo 

reportado por Kaewmonggkol et al. 2015. La posible explicación referente al rango 

de eficacia en las vacunas contra R. microplus elaboradas a partir de la proteína 

completa de Bm86 fue la variabilidad existente en la secuencia utilizada. De acuerdo 

a García-García et al. 1999, una variabilidad del 3.4% en la secuencia de Bm86 

entre las diferentes cepas puede ser suficiente para ocasionar una respuesta 

inmune ineficiente. Esto sugiere que un candidato vacunal debe ser conservado en 

su secuencia de aminoácidos entre las distintas cepas o aislados para poder ser 

eficaz. Por lo que la información presentada en este trabajo de investigación es de 

gran relevancia para su utilización en el desarrollo exitoso de vacunas contra R. 

microplus. Por lo que es de suma importancia continuar con las investigaciones para 

la evaluación de los péptidos y de la proteína quimérica in vivo, para determinar su 

efectividad como inmunógenos.  
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CAPITULO X 

10.1 ANEXOS 

 

 

Figura 9 Garrapata R. microplus para disección. 

      

 Disección de garrapata R. microplus para la extracción de intestino. 

 

 Extracción de ovarios de R. microplus. 
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 Gel de agarosa donde se observa el ADN obtenido de la extracción en R. microplus de las 10 

diferentes cepas de México. 

 

Amplificación de los diferentes genes. VT(vitelogenina), VX(voravina), VD(VDAC), SR(serpina), 

GL(glutation), SB(subolesina), QT(chitinasa), bm86 ybBm95. 
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 Estandarización de cada gen. 

 

 Amplificación de cada una de las 10 cepas con el gen bmvdac 

 

GLUTATION               SERPINA           VDAC            BM95 

675 pb 
958 pb 

58 59 60 61 62    M     57 58  59  60 61     M   57 58 59 60 61 

879pb 

10037pb 

1000pb 

200pb 

520 pb 

M         1       2       3        4       5       6       7        8       -         +    

1000 pb 
900 
800 
700 
600 
500 
400 
300 
200 
100 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



83 

 

 

 Purificación de ADNc para secuenciación. 

 

 Resultados de la secuenciación de bmvdac con aislado Querétaro. 
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PROTOCOLO DE EXTRACCIÓN DE ADN DE GARRAPATA 

1.-Colocar las garrapatas en un tubo de 1.5 ml 

2.-Congelar las garrapatas 

3.-Colocar nitrógeno líquido en un mortero, agregar las garrapatas y macerarlas 

4.-Pasar las garrapatas macerada a un tubo de 1.5 ml 

5.-Agragar 180 µ de buffer ATL  

6.-Agregar 20 µ de proteinasa K 

7.-Agregar 200 µ de RBC 

8.-Homogenizar en vortex 

9.-Incubar a 55°C durante al menos 3 horas o dejar toda la noche 

10.-Homogenizar en vortex 

11.-Centrifugar a 2500 rpm por 1 minuto 

12.-Tomar el sobrenadante y pasarlo a un nuevo tubo 

13.-Agregar 200 µ de buffer AL y homogenizar en vortex 

14.-Incubar a 70°C por 10 minutos 

15.-Agregar 200 µ ETOH grado biología molecular y mezclar por inversión 

16.-Pasar por la columna 

17.-Centrifugar a 8000 rpm por 1 minuto, repetir hasta que pase todo el líquido 

18.-Desechar tubo de colecta y colocar uno nuevo 

19.-Agregar 500 µ de buffer AW1 

20.-Centrifugar a 8000 rpm por 1 minuto 
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21.-Agregar 500 µ de buffer AW2 

22.-Centrifugar a 8000 rpm por 1 minuto 

23.-Centrifugar a 12000 rpm por 1 minuto para secar la columna 

24.-Poner tubo nuevo y agregar 100 µ de buffer AE 

25.-Centrifugar a 8000 rpm por 1 minuto 

26.-Antes de centrifugar, incubar a 38°C durante 5 minutos 

27.-Agregar 5 µ de RNAsa, homogenizar e incubar a 38°C durante 5 minutos. 
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