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RESUMEN  

 
Las Glutatión Transferasas (GSTs) son una familia de enzimas multifuncionales que 

participan en la degradación de amino ácidos aromáticos, el transporte de moléculas y la 

formación de canales iónicos. Su principal función es la desintoxicación de una amplia 

diversidad de agentes tóxicos los cuales inactivan y los convierten en compuestos 

solubles en agua por medio del ataque nucleofílico  de GSH. En eucariontes se 

encuentran tres familias: citosólicas, mitocondriales y microsomales. Las GSTs 

citosólicas son las más estudiadas, en helmintos parásitos se han identificado las clases 

mu (M), alfa (A), pi (P), sigma (S), y omega (O). Las GSTs son el principal sistema de 

desintoxicación de xenobióticos en helmintos, debido a que carecen del citocromo P450. 

El parásito del hombre Taenia solium presenta tres GSTs citosólicas, una de clase A-P, 

una de clase M y otra de clase S, con pesos moleculares de 26, 25 y 24kDa, se sabe que 

las tres GST citosólicas presentes en T. solium participan en la desintoxicación y 

neutralización de agentes endógenos y exógenos tóxicos como especies reactivas de 

oxígeno (ERO), quimioterapéuticos y agentes químicos además que las de 25 y 26kDa 

tienen la particularidad de que no poseen reacciones cruzadas con las GSTs de humano 

(M, P y A) por lo que se han propuesto como blancos para el desarrollo de vacunas o 

fármacos contra T. solium. 

En este trabajo a partir de DNAg de T. solium se aisló y caracterizó la región estructural 

del gen que codifica para una GST de clase sigma, la región está compuesta por un total 

de 1861 pb, se conforma de tres intrones y cuatro exones. Los exones presentan un 

marco abierto de lectura de 639 pb que codifican para una proteína de 212 aminoácidos. 

Un alineamiento de esta secuencia con secuencias del GenBank (Blast) mostró que 

presenta una identidad del 100% con la GST Sigma de T. solium obtenida de un DNAc, 

un 37.3% y un 34.4% con las glutatión transferasas Sigma de los trematodos Opisthorchis 

viverrini y Clonorchis sinensis, respectivamente; en contraste presentó una identidad del 

26.8% y 26.4% con las secuencias del humano y del cerdo respectivamente. Este es el 

primer estudio que caracteriza un gen que codifica para una de las tres Glutatión 

transferasas presentes en T. solium. 
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CAPITULO I. 
INTRODUCCIÓN  

 
 
1.1 Historia y Clasificación de Taenia solium 
Desde los antiguos Griegos se tienen reportes de la cisticercosis parasitosis causada por 

T. solium, Aristóteles (322-384 a.C) describe a los cisticercos como vejigas o quistes en 

los músculos de los cerdos y los compara con el granizo. Rumler en 1558 reporta en la 

autopsia de una persona epiléptica vesículas llenas de líquido presentes en las meninges, 

y en 1697 Malpighi describe las vesículas (cisticerco) y el escólex de T. solium. Hasta el 

siglo XIX el patólogo Alemán Küchenmeister reconoce la similitud morfológica de la 

cabeza del parásito adulto y el escólex del cisticerco, demostrando que la ingestión del 

cisticerco del cerdo causa teniasis intestinal en el humano; y finalmente, Yoshino confirma 

el conocimiento del ciclo de vida de T. solium de manera experimental auto infectándose 

(Del Brutto et al., 2015). 

 

La clasificación taxonómica de T. solium (Becerril, 2014) es la siguiente:  

 
Reino: Animal 

Phylum: Platyhelminthes 

Clase: Cestoidea  

Subclase: Eucestoda 

Orden: Cyclophyllidea 

Familia: Taeniidae 

Género: Taenia 

Especie: solium 
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1.2 MORFOLOGÍA  
Los cestodos o taenias son parásitos que presentan una simetría bilateral, generalmente 

aplanados dorsoventralmente, carecen de una cavidad y tienen una pared corporal 

llamada tegumento. No poseen sistema digestivo ni circulatorio por lo que se nutren por 

absorción directa del tegumento, el sistema osmorregulador y excretor se lleva a cabo 

por células especializadas llamadas solenocitos o células llama (común en todos los 

plathelmintos). Poseen un sistema neuromuscular compuesto por varias capas 

musculares, ganglios y cordones nerviosos que permiten el movimiento de la taenia 

(Botero y Restrepo, 2012; Cheng, 1986). 

 

En su fase adulta el parásito mide 2-7m de longitud, y se comprende de tres partes 1) 

escólex u órgano de fijación, 2) el cuello o zona germinal y 3) el estróbilo (Fig.1).  

 

1) El escólex mide aproximadamente 1mm de diámetro, presenta cuatro ventosas y 

un róstelo armado con dos hileras de 22-32 ganchos, presenta ganchos largos (180μ) y 

cortos (130μ).  

2) El cuello se encuentra detrás del escólex, no está segmentado y tiene una gran 

actividad, en él se lleva a cabo el proceso de estrobilación es decir, se originan los 

proglótidos.  

3) La porción más grande del parásito es el estróbilo, el cual se compone de tres tipos 

de proglótidos (Fig. 1B): los inmaduros que se localizan después del cuello y presentan 

los sistemas reproductores indiferenciados, en seguida se encuentran los proglótidos 

maduros que reciben este nombre porque los aparatos reproductores están diferenciados 

y son sexualmente maduros y finalmente se encuentran los proglótidos grávidos en 

dónde se encuentran los huevos (Schantz, 1996).  

 

Este parásito es hermafrodita y los proglótidos albergan a los órganos genitales 

masculinos (testículos, canalículos, conducto deferente y bolsa del cirro) y femeninos 

(ovarios, oviductos, útero y vagina). Ambos se ponen en contacto en el seno genital el 

cual puede estar en el mismo lado de cada proglótido, la fecundación produce una gran 

cantidad de huevos (>50000).  
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Los huevos son esféricos y miden de  47-77µm  de  diámetro poseen una capa vitelina 

externa y un embrióforo constituido de bloques de queratina que protegen a un embrión 

hexacanto (seis ganchos) conocido como oncosfera. El estadio de larva se denomina 

cisticercos o metacestodos, miden de 0.5 a 1.5cm, son de color blanco o amarillento de 

forma ovalada, la pared es translúcida y a través de la cual se puede ver el escólex 

(Pumarola et al.,1994). En el hospedero intermediario los cisticercos se presentan de dos 

formas: los celulosos, que son los más comunes son pequeños de forma esférica u 

ovalada; y los cisticercos racemosos que se observan en la NCC y se encuentran en la 

subaracnoides o en los ventrículos del cerebro humano, se observan como una vesícula 

grande, multilobulada, redondeada con una pared delicada. Ambos presentan tres 

compartimentos uno interior que contiene al escólex, líquido vesicular y al canal espiral 

(Deply et al., 2004; Flisser y Pérez, 2006). 

 

La familia Taeniidae incluye tres parásitos que afectan al ser humano T. solium (taenia 

de cerdo), T. saginata (taenia bovina) y T. asiatica. Las principales diferencias 

morfológicas entre éstas se muestran en la tabla 1. T. solium es la más relevante como 

patógeno humano debido a que causa dos enfermedades la teniasis (forma adulta del 

Fig. 1 Morfología del adulto de Taenia solium. A) muestra el escólex con su rostelo con ganchos, cuatro 
ventosas, el cuello y parte del estróbilo. B) muestra los proglótidos inmaduros (I), maduros (M) y grávidos 
(G) que componen al estróbilo (Tomado de https://medicinaunal.wordpress.com). 
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parásito) y NCC (forma larval) la cual es una de las principales causas de convulsiones y 

discapacidad neurológica en todo el mundo. 

 

Tabla 1. Diferencias morfológicas de taenias que parasitan al humano. 

CARACTERÍSTICA T. solium T. saginata T. asiatica 

Hospedero intermediario Cerdo Bovino Cerdo 

Alojamiento del metacestodo Cerebro, piel y 

músculos 

Músculo y 

vísceras 

Hígado 

Número de ventosas 4 4 4 

Rostelo Presente Ausente Presente 

Número de ganchos 22-32 Ausentes Ausentes 

Número de testículos 375-575 800-1200 868-904 

Ovario Trilobulado Bilobulado Bilobulado 

Ramas uterinas 7-12 18-32 16-21 

             (Singh y Prabhakar 2002) 

 
1.3  Ciclo de vida 
El parásito tiene dos tipos de hospederos: el intermediario (cerdo) y el definitivo (humano). 

El adulto se aloja en el intestino delgado del humano, en dónde los proglótidos grávidos 

y los huevos se eliminan por la materia fecal, permaneciendo viables y contaminando el 

medio ambiente. Cuando el humano o el cerdo consumen alimentos o agua contaminada 

con los huevos del parásito o el cerdo ingiere heces humanas con huevos, las oncosferas 

se liberan y se activan en el estómago e intestino por la acción del ácido clorhídrico, 

enzimas digestivas y bilis; las oncosferas migran por medio del torrente sanguíneo a 

diferentes órganos y después de 8 semanas alcanzan la segunda fase de desarrollo 

“cisticerco”. La viabilidad de los cisticercos es por largos períodos por lo que al ingerir 

carne de cerdo cruda o mal cocida, el escólex evagina y en el tercio superior del duodeno 

se fija con sus ventosas y ganchos hasta alcanzar la fase adulta y después de tres o 

cuatro meses empieza a liberar los proglótidos grávidos de esta forma se completa el 

ciclo biológico de T. solium. Otro mecanismo es la autoinfección endógena, que es 

cuando el gusano adulto sin salir del cuerpo del individuo, regresa los proglótidos por 
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reflejo del vómito y se liberan las oncosferas de los huevos y al estar en contacto con el 

jugo gástrico produce cisticercosis (Becerril M, 2014). El parásito T. solium  en el humano 

causa dos enfermedades 1) Teniasis cuando el parásito adulto se establece en el 

intestino delgado y 2) Cisticercosis cuando las oncosferas penetran al sistema circulatorio 

y migran a órganos como cerebro, corazón, ojo, músculo estriado y tejido subcutáneo. 
 

 
Fig. 2 Ciclo de vida de Taenia solium. 1) El humano desarrolla al adulto al ingerir carne de cerdo con 
cisticercos, este se aloja en el intestino delgado, 2) Los huevos son liberados por la defecación del humano, 
3) El cerdo ingiere materia fecal contaminada con huevos y desarrolla la cisticercosis, 4) El hombre 
desarrolla NCC por consumir huevos o por autoinfección. 
 

1.4  Binomio de enfermedades teniasis y cisticercosis 
La teniasis y cisticercosis se consideran un complejo de enfermedades zoonóticas 

endémicas de países en vías de desarrollo las cuales se encuentran desatendidas. En 

los países desarrollados en donde se consideraba que habían sido erradicadas se han 

reportado recientemente casos de NCC debido a la migración de personas de áreas 

endémicas (Gabriël et al., 2015). 
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Se considera que la teniasis es endémica en lugares dónde el consumo de carne de 

cerdo es elevado, aunque el hombre es el único hospedero definitivo es el causante de 

la cisticercosis en humanos y cerdos. La teniasis regularmente es asintomática, aunque 

la presencia del adulto en el intestino puede provocar algunos síntomas como una ligera 

irritación en la zona donde se fija, también se puede presentar dolor abdominal con 

diarrea o estreñimiento, sensación de hambre, pérdida de peso, náuseas, prurito anal y 

eosinofilia. Los síntomas son muy inespecíficos y se pueden confundir con otro cuadro 

patológico (Del Brutto, 2013; Becerril, 2014). 

 

La NCC es la enfermedad más grave que produce T. solium, presentando 

manifestaciones clínicas que dependen del número de cisticercos, la localización, estadio 

del parásito, grado de reacción inflamatoria y las condiciones del hospedero. La 

manifestación de los síntomas puede presentarse después de 4 años de la infección. Se 

pueden identificar fases en la NCC, la primera es una etapa vesicular en la que el 

desarrollo del quiste es exitoso evadiendo los mecanismos de defensa del hospedero, 

por ejemplo liberando paramiosina que inhibe la activación del complemento a nivel de 

C1, otro producto es el factor de metacestodo que inhibe la respuesta celular de citosinas 

como IL-2, IL-4, e IFN- γ y la reacción inflamatoria y por último una cisteín proteasa que 

es secretada por el parásito limita la cantidad de linfocitos CD4. Posteriormente hay una 

degradación y se comienza la etapa coloidal cuando el cisticerco se muere y se rompe la 

cubierta, liberándose todo el contenido. Este proceso involucra cursa una moderada 

respuesta inflamatoria en la que participan células mononucleares, linfocitos, células 

plasmáticas y eosinófilos. Cuando el cisticerco se degrada más o envejece, el hospedero 

desarrolla una reacción granulomatosa que mata al metacestodo y se inicia el proceso 

de calcificación (Romero, 2007; Dhesi et al., 2015). 

En el 70% de los casos con NCC los pacientes presentan crisis convulsivas, otras de las 

complicaciones frecuentes son la hipertensión endocraneal y la hidrocefalea. Los 

síntomas van a estar relacionados con el lugar en dónde se encuentre el  parásito, ya 

sea en el parénquima o en los espacios extraparenquimatosos. Generalmente cuando se 

encuentran en el parénquima va a ocasionar convulsiones que pueden ser focalizadas o 

generalizadas y los quistes viables pueden sobrevivir años o décadas ocasionando 
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síntomas como parestesia, anestesia localizada, síntomas visuales y auditivos, cefaleas 

constantes, afasia y amnesia. La NCC extraparenquimatosa es más agresiva, pues los 

cisticercos localizados en el espacio subaracnoideo crecen y se convierten en una masa 

que bloquea la circulación del líquido cefalorraquídeo causando posteriormente una 

hidrocefalia. A diferencia de la NCC intraparenquimatosa la subaracnoidea es progresiva 

y está asociada a una mortalidad significativa ya que presenta una tasa de mortalidad de 

alrededor del 20% (Flisser y Pérez 2006; García et al., 2014).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Fig. 3 Imagen de resonancia magnética (IRM) axial que muestra dos fases de la NCC la vesicular (flecha 
negra) y la calcificación (flecha blanca) (Dhesi et al., 2015). 
 

1.5  Diagnóstico  
Teniasis 

Para la teniasis se realizan exámenes coproparasitoscópicos, para buscar en muestras 

de heces los huevos. Esta técnica no es específica ni sensible ya, que los huevos de T. 

solium, T. saginata  y T. asiatica son morfológicamente muy similares y es necesario 

colectar al adulto completo o los proglótidos mediante un tamizado de heces. Por el 

escólex (ganchos) y número de ramas uterinas de los proglótidos se puede saber la 

especie. Después del tratamiento se observan las heces para saber si el paciente arrojó 

el cestodo completo. La identificación de la especie de Taenia morfológicamente a través 

de los proglótidos y el rostelo (tabla1), consta de recolectar las heces 24 y 48 horas 
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después del tratamiento para esto se colocan las heces en tamices de diferentes tamaños 

de poro, se lava bajo el chorro de agua y se analizan al microscópico. La ventaja que 

tienen estos métodos es que no son costosos y se pueden realizar varias veces, el rango 

de especificidad y sensibilidad es del 22.5 al 56%, ya que esto depende de la habilidad y 

experiencia de la persona que lo realiza. 

De las muestras de heces se pueden extraer moléculas del parásito y realizar la técnica 

de ELISA utilizando anticuerpos de conejo inmunizado contra los antígenos del parásito 

adulto, este copro-antígeno sólo detecta el género Taenia por lo que es imposible 

diferenciar la especie, para T. solium tiene 95% de sensibilidad y 99% de especificidad 

(Molyneux, 2007).  

Los coproensayos usando la PCR con DNA extraído de las heces detectan la especie 

por medio oligonucleótidos específicos para cada especie de Taenia, secuencias de DNA 

mitocondrial se conocen de las tres especies para T. saginata hay una amplificación 

específica de 827pb, T. asiatica amplifica 227pb y T. solium amplifica de 720 a 984pb. 

Las técnicas moleculares están bien desarrolladas ya que presentan alta sensibilidad y 

especificidad para la identificación de las especies de Taenia usando DNA y 

oligonucleótidos específicos de especie y técnicas de inmunoelectrotransferencia  y la 

PCR. La desventaja de estos métodos diagnósticos es que son muy costosos y en los 

países endémicos que se encuentran en vías de desarrollo, no se cuenta con el equipo 

necesario para realizarlos (Dongyou, 2013; Chandra et al., 2013).  

 

Cisticercosis 
La NCC se diagnostica por la historia clínica del paciente, estudios de neuroimagen como 

son la TAC  que detecta a los cisticercos que se localizan en el parénquima cerebral o 

bien por Ia RMN (simple o de contraste), estas técnicas son útiles para detectar 

cisticercos que se encuentran a nivel intraventricular y el espacio subaracnoideo ya que 

muestran el número de cisticercos infectantes, su morfología y localización así como la 

presencia de inflamación circundante (García et al., 2014; Molyneux, 2007). 

 

La detección de casos de NCC por la serología muestra la presencia de anticuerpos 

específicos con la reacción de fijación del complemento en líquido cefalorraquídeo con 
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antígenos para cisticercos. El antígeno de secreción y excreción es el más utilizado en 

inmunoelectrotransferencia (EITB) y ELISA y presenta una especificidad del 100% y una 

sensibilidad del 98%, cuando da positivo indica que el cisticerco está vivo y los antígenos 

que libera son producto de su metabolismo (Romero R, 2007; Deckers N y Dorny P, 

2010). La técnica de Tsang se basa en una EITB, en la cual se busca el reconocimiento 

de 8 proteínas de excreción secreción del estadio larvario del  parásito, de las cuales 3 

son consideradas como diagnosticas GP42, GP39 y GP24. Como ventaja presenta 100% 

de especificidad y 98% de sensibilidad. Actualmente se cuenta con tres proteínas 

recombinantes purificadas del mismo método de Tsang, las cuales se definen como 

antígenos recombinantes (rGP50, rT24H y TsRS1); sin embargo este método tiene como 

desventaja la obtención del material biológico con el cual se debe trabajar ya que se 

emplean cisticercos de cerdos infectados naturalmente (Scheel et al.,  2005). 

 

A diferencia de la detección de anticuerpos, los antígenos circundantes refieren la etapa 

viable de los cisticercos además que se puede hacer una predicción de la localización de 

los mismos ya que en la NCC extraparenquimatosa los niveles de antígenos son diez 

veces más que en la intraparenquimatosa. También se puede evaluar la eficacia de los 

antihelmínticos por que los niveles de antígenos caen rápidamente ante un tratamiento. 

Un método diagnóstico con antígenos es el HP10, que es un antígeno que se detecta con 

un anticuerpo monoclonal biotilinado, el cual se empleó para la identificación de T. 

saginata, actualmente Fleury y colaboradores lo emplean como diagnóstico de NCC en 

el Instituto Nacional de Neurología y Neurocirugía empleando la técnica de ELISA. Este 

método ayuda a la identificación del cisticerco cuando se localiza en el espacio 

subaracnoideo, cabe mencionar que esta localización causa una severa hipertensión 

intracraneal (Deckers N y Dorny P, 2010; Fleury et al., 2007). Los métodos como la TC e 

IRM son de alto costo y en los países endémicos estos no son de fácil acceso por lo que 

no se utilizan de forma rutinaria. 
1.6 Tratamiento 

El tratamiento para la teniasis en un adulto es una administración única de prazicuantel 

de 10 mg/Kg, este medicamento induce cambios en el tegumento del parásito aumenta 

la permeabilidad de los iones de calcio, los cuales se acumulan en el citosol de las células 
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del parásito, le ocasiona una parálisis y el escólex se desprende, por los movimientos 

peristálticos del hospedero (Botero y Restrepo 2012). 

Para la cisticercosis el albendazol tiene una eficacia del 80% en casos parenquimatosos, 

la dosis es 15mg/kg una dosis al día por 8 días, en forma conjunta se administra 

dexametasona de 10 a 20mg durante 4 días para evitar reacciones inflamatorias agudas 

inducidas por la muerte súbita el parásito. El tratamiento sintomático incluye 

corticoesteroides, antiepilépticos y analgésicos (Romo et al., 2014). 

La intervención quirúrgica se indica para la extirpación de cisticercos que se encuentran 

en zonas importantes que comprometen las funciones del cerebro o donde no llega el 

medicamento, así como en las formas racemosas, cisticercos oculares y subcutáneos 

(Becerril, 2014). 

 
1.7 Cisticercosis porcina 
La detección de cerdos infectados en granjas lleva a una pérdida económica ya que se 

sacrifican y al no haber una indemnización orilla a los criaderos a realizar una venta ilegal 

lo que aumente el riesgo de que más personas sean infectadas, por ello la importancia 

de dar un tratamiento efectivo a los cerdos que se encuentren infectos (Mkupasi E; 

Sikasunge C et al., 2013). El diagnóstico de cisticercosis en cerdos se lleva a cabo de 

manera manual, revisando la parte ventral de su lengua (Molyneux, 2007). El tratamiento 

es una dosis única de 30 mg/kg de Oxfendazol, el cual se ha demostrado que causa la 

calcificación de los cisticercos de corazón, músculo y lengua (fig.4) (Mkupasi E; Nogowi 

H et al., 2013). Se puede prevenir la infección de los cerdos para bloquear la transmisión 

a los humanos y bloquear el ciclo de vida del parásito, varios enfoques se están 

evaluando para la creación de una vacuna como la aplicación de antígenos 

recombinantes y péptidos de la oncosfera, dos de estos antígenenos recombinantes 

designados como TSOL18 y TSOL45 han sido evaluados en América Latina y África los 

cuales muestras una protección para los cerdos de 00.5-99.9% y 97-98.6% 

respectivamente (Molyneux, 2007). 
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Fig. 4 Muestra la imagen de un corazón porcino con los cisticercos calcificados después de un tratamiento 
con Oxfendazole (Mkupasi E; Nogowi H et al., 2013). 
 
1.8 Epidemiología  
En los países en vías de desarrollo de África, Asia y América Latina, la cisticercosis es 

una enfermedad a la que no se le ha presentado una importancia adecuada y causa una 

morbilidad significativa. La OMS indica que hay de 2.5 a 5 millones de personas 

infectadas por teniasis y 50 millones de personas presentan cisticercosis. Para que se 

cumpla el ciclo de vida de T. solium se necesita que los cerdos tengan acceso a las heces 

humanas por lo que estas condiciones de falta de higiene son comunes en los países en 

vías de desarrollo y en especial en sus zonas rurales. En los países desarrollados se 

tienen reportes del binomio de estas enfermedades a causa de la migración, pero se tiene 

un control de los animales y casi han sido erradicadas. En América Latina varios países 

son endémicos y la prevalencia de NCC que se tiene es: Colombia 1.8-2.2 %, Brasil 3-

5,6 %, México 1.3-10%, Perú 7.1-26.9%, Honduras 16.6-17%, Ecuador 2.6-14.3%, 

Guatemala 10-17%, Bolivia 22% y Venezuela 4- 36.5% (Boutellie, 2014).  
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La migración de personas con NCC no representa ningún riesgo para otras personas o 

para los cerdos, sin embargo las personas que presentan teniasis y no han sido 

diagnosticadas son el foco de infección para las personas que viven a su alrededor. Hay 

muy poca información en las zonas endémicas sobre la prevalencia de la teniasis la cual 

oscilan del 1% al 60%. Sin embargo para la cisticercosis la OMS en 2012 presenta un 

mapa a nivel mundial (fig. 4) de los países endémicos y de los casos que se presentan 

por migración a países no endémicos como es el caso de E.U. que la cifra estimada de 

inmigrantes ilegales es de 3 a 6 millones de personas las cuales provienen de países con 

endemismo del binomio de estas enfermedades (Gabriël et al., 2015). 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Fig. 5 Prevalencia geográfica de la cisticercosis en el mundo el rojo más intenso hace referencia a los 
países endémicos, mientras que los países en color gris no se tiene datos reportes de la infección (Gabriël 
et al., 2015).  
 
 
En los últimos años en México se han reportado 500 casos de NCC, aunque estos datos 

no representan la realidad de esta enfermedad, debido a que falta realizar estudios de 

prevalencia para conocer la cifra real. Se considera que hay una prevalencia del 32% 

para la cisticercosis, razón por la cual ésta sigue siendo un problema de salud pública en 

México. Las condiciones rurales del país permiten que el ciclo de vida de este parásito 

se complete y se mantenga el binomio de las enfermedades que produce T. solium 
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(Fleury et al., 2012). Estos casos de teniasis (12 casos en 2014 y 11 casos en 2015) y 

cisticercosis (18 casos en 2014 y 21 en 2015) provienen de los estados de 

Aguascalientes, Chiapas, Guanajuato, Nuevo León, Querétaro, Veracruz, Chihuahua, 

Guerrero, Hidalgo, Jalisco, México, Morelos, San Luis Potosí y Sinaloa, reportándose 

para (fig. 6) (Boletín  epidemiológico, 2015). Esto demuestra que el parásito está presente 

en México. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
Fig. 6 Estados de la República Mexicana en los que se han reportado (marcados con un triángulo) casos 
de teniasis o cisticercosis entre los años de 2014 y 2015. 
 
                                                      CAPITULO II.
                                             GLUTATIÓN  TRANSFERASAS  
Las GST son una súper familia de proteínas multifuncionales que trasportan moléculas 

como la bilirrubina, esteroides y hormonas, participan en el catabolismo de amino ácidos 

aromáticos y forman canales iónicos. Su principal función es que son agentes 

desintoxicantes ya que inactivan una amplia diversidad de agentes tóxicos conjugando 

mediante un ataque nucleófilico el GSH a sustratos electrófilos (Armstrong, 1997).  



 
23 

 

Actualmente por estudios de filogenia sabemos que surgieron en cuatro tiempos 

diferentes por lo que hay cuatro diferentes familias las citosólicas, las microsomales, las 

mitocondriales y las bacterianas. Las citosólicas se encuentran las clases mu (M), alfa 

(A), pi (P), theta (T), sigma (S), zeta (Z) y omega (O) (Pearson W. 2005). En general las 

GST citosólicas son dímeros de 23 a 30 kDa (de 200 a 250 aminoácidos). Son 

homodímeros que poseen dos dominios el primero (G) presenta una estructura 

característica compuesta de láminas β y hélices α (βαβαββα) y el segundo dominio (H) 

se compone sólo de α hélices con un número variable dependiendo de la clase. El 

dominio N-Terminal o G que corresponde a los primeros 80 residuos de amino ácidos de 

la proteína, con el motivo estructural βαβαββα, donde βαβ realiza la activación del grupo 

tiol del GSH y el motivo ββα reconoce la porción γ-Glutamil del GSH y une al motivo βαβ 

por un bucle de α hélice donde reside la cis-Prolina que es importante para mantener a 

la proteína en una estructura catalíticamente competente. Este dominio está altamente 

conservado ya que contiene residuos específicos para unión a GSH utilizando el grupo 

hidroxilo de la Ser (clase theta y zeta) y la Tyr (clases mu, pi y sigma). El segundo dominio 

es el C-Terminal o H y está formado de α hélices (4 a 7) que interactúan con los sustratos 

hidrófobos. Los dominios G y H se unen por una secuencia corta de ~10amino ácidos y 

ambos constituyen el sitio catalítico de la enzima (Frova 2006). En la fig. 7 se muestra la 

conformación general de los dominios N-Terminal y C-terminal ya mencionados de las 

GSTs citosólicas, estos cristales son de las GST de clase M y clase A-P de T. solium. 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Fig. 7 Muestra los monómeros de las Glutatión transferasas de 25 y 26kDa, donde se observa el dominio 
N-Terminal (naranja y azul) compuesto de tres α hélices y cuatro β (α 1-3 y β 1-4) y el dominio C-terminal 
compuesto por cinco alfas (α 4-8) verde y morado, respectivamente (Landa, 2014). 
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Los organismos vivos están continuamente expuestos a xenobióticos, que interactúan en 

el organismo causando toxicidad y algunas veces hasta efectos cancerígenos. Estos 

compuestos han aumentado en los últimos dos siglos por los productos químicos 

artificiales introducidos al medio ambiente, aunque de forma natural también existen 

como son las toxinas de hongos, fenoles de plantas, las especies reactivas de oxígeno 

como el ión superóxido (O2•) y el peróxido de Hidrógeno (H2O2). La capacidad de 

sobrevivir a estos xenobióticos endógenos y exógenos representa una adaptabilidad 

biológica fundamental (Sheehan., et al. 2001).  

Como se ha mencionado la principal función de las GSTs es inactivar una amplia gama 

de moléculas tóxicas exógenas y endógenas y convertirlas en compuestos solubles en 

agua, por ejemplo haluros de arilo, lactonas, epóxidos, quinonas, ésteres de sulfato y 

fosfato y alquenos activados, todas ellas moléculas electrofilias (Wilce y Parker 1994). Su 

reacción general (fig. 8) consiste en conjugar GSH reduciendo a las moléculas con 

centros electrofílicos estabilizándolo con el grupo tiol de GSH (Armstrong R, 1998), ya 

que el GSH es un tripéptido que se conforma de γ-glutamil-cistein-glicina, es una 

molécula estable debido a que forma un enlace peptídico entre el amino terminal del 

glutamato y la cisteína. Otra característica importante es que posee un grupo sulfhidrilo 

o tiol (-SH) que le permite donar átomos de hidrógeno tanto para reducir moléculas 

oxidadas como para neutralizarlas, de esta forma puede participar en la regulación de 

enlaces disulfuro y sirve para deshacerse de moléculas oxidantes o electrófilos (Laguna 

et al., 2013; Bladeren P, 2000). 

 

RX+GSH                GSR + HX 

 

 

 

 

Fig. 8 Reacción de conjugación del GSH (Armstrong R, 1998). 
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2.1 La GST en helmintos parásitos  
Las GSTs son el principal sistema de desintoxicación de agentes xenobióticos en 

helmintos parásitos debido a que estos organismos carecen del citocromo P450. Hasta 

la fecha se han identificado en parásitos familias para las clase M, P, S, A y O. En general 

se muestra una homología anta entre las GSTs de parásitos y mamíferos con ciertos 

cambios, uno de ellos es la secuencia consenso SNAIL/TRAIL característica de las GSTs  

de mamífero, la cual está  ubicada en el dominio N-Terminal en los residuos 77/68, en 

los parásitos existe una secuencia sinónima “SMAIA” por lo que este motivo puede 

identificar si es GST de mamífero o de algún parásito. Se han caracterizado algunas GST 

de parásitos, lo cual abre un panorama para el desarrollo de inhibidores específicos para 

éstos (Torres y Landa, 2008); en el caso de Schistosoma japonicum se caracterizó la 

GST de 26kDa de la clase M que codifica 218 amino ácidos, su dominio N-terminal se 

conforma de residuo 1 al 76 y mantiene la estructura conservada de tres α hélices y cuatro 

laminas β (βαβαββα), el dominio N-terminal se une al C-terminal por 7 residuos (77-84), 

el dominio C-terminal presenta cinco α hélices. Al comparar con la clase M de rata, el sitio 

de unión a GSH es idéntico pero el sitio de unión a xenobióticos presenta dos residuos 

aromáticos diferentes (Trp206-Tyr104) lo cual hace más estrecha la entrada de los 

xenobioticos, lo que proporciona una base estructural para el diseño de fármacos 

(McTingue et al., 1995).  

 

En el parasito Fasciola hepatica se han caracterizado las GST de la clase M y la clase S, 

con respecto a la clase M presenta cuatro isoformas con las características ya 

mencionadas en sus dominios N-terminal y C-terminal. El dominio N-terminal está 

formado de tres α hélices y cuatro laminas β (βαβαββα), en la primera α hélice se lleva la 

unión del grupo tiol del GSH por medio de una Tyr (T) en la posición 6 la cual juega un 

papel importante en la catálisis y el dominio C-Terminal presenta cinco α hélices; la GSTS 

se expresa durante la embriogénesis y la reproducción, además juega un papel muy 

importante en el sistema inmune del hospedero, ya que se expresa en gran medida en el 

parénquima y tegumento donde lleva a cabo la desintoxicación de moléculas del 

hospedero (Rossojohn J et al., 1997; Lacourse E et al., 2012). 
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Al igual que en otros parásitos helmintos T. solium es capaz de vivir durante largos 

períodos dentro de sus hospederos, este establecimiento exitoso está relacionado con 

sus mecanismos de defensa que inactivan la respuesta inmune del hospedero y su alta 

tolerancia al estrés oxidativo. Se sabe que en la familia Taeniidae presenta un sistema 

antioxidante enzimático compuesto por una Cu/Zn superóxido dismutasa, tres Glutatión 

transferasas de tipo M, A-P y S, una torredoxina, una tiorredoxina glutatión reductasa y 
una 2Cys peroxirredoxina; enzimas antioxidantes que reducen el ión superóxido (O2•), 

peróxido de hidrogeno (H2O2) en agua, en el caso de los helmintos aunque se encuentran 

en un espacio pobre de oxígeno, se enfrentan al estrés oxidativo de los mecanismos de 

defensa del hospedero (Vaca et al., 2009). Además se sabe que las tres GST citosólicas 

presentes en T. solium participan en la desintoxicación y neutralización de agentes 

endógenos y exógenos tóxicos como especies reactivas de oxígeno (ERO), 

quimioterapéuticos y agentes químicos (Torres y Landa, 2008). 

 

La GSTS es una proteína intracelular que se expresa principalmente en el citosol de las 

células del parenquima y el escólex de T. solium, su DNAc presenta el ORF de 639 pb 

que codifica para una proteína de 212 aminoácidos que codifican para una proteína de 

24.5 kDa. Su forma recombinante presenta actividad enzimática en presencia de 1,2-

Dicloro-4-Nitrobenceno (DCNB) y puede ser inhibida por bromosultaleína (BSP). Las GST 

de 25 y 26kDa en su forma recombinante presentan actividad con DCNB y a varios 

xenobióticos. Estas últimas GSTs tienen la particularidad de que no poseen reacciones 

cruzadas con las GSTs de humano (M, P y A) por lo que se han propuesto como blancos 

para el desarrollo de vacunas o fármacos contra T. solium. Cabe mencionar que la 

inmunización con GST26.5 kDa en un modelo de cisticercosis murino reduce la carga 

parasitaria en un 90% (Nguyen et al., 2010; Torres y Landa 2008; Vibanco et al., 2002; 

Landa, 2014).  
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CAPITULO III. 
JUSTIFICACIÓN 

 
Se conocen tres GST citosólicas en T. solium, las cuales son el principal sistema de 

desintoxicación en cestodos. Se han clonado los DNAc y generado sus productos 

recombinantes de cada una de ellas y se sabe que son buenos antígenos vacúnales. 

Hasta la fecha, no existe ningún reporte sobre la caracterización de los genes que las 

codifican. Es de importancia estudiar la estructura de los genes, cómo se regulan, y su 

sus productos recombinantes. El conocer lo antes mencionado para la GST Sigma 

permitirá comparar con las GSTs de los hospederos de este parásito e identificar blancos 

para desarrollar fármacos que inhiban su regulación y función, además de contribuir en 

el conocimiento de la genómica y de la biología de T. solium. 

 

Es importante reiterar que en los países en vías de desarrollo incluido México, este 

parásito es endémico, y causa problemas de salud y pérdidas económicas por las 

enfermedades que produce principalmente la NCC. Las enfermedades causadas por este 

parásito podrían reducirse, si los gobiernos dotaran de una buena infraestructura sanitaria 

pública, educación, decomiso de carne de cerdo infectada y tratamiento para los 

humanos con teniasis. Desafortunadamente los gobiernos no invierten en lo antes 

mencionados por lo que las universidades han abordado estudios para encontrar blancos 

esenciales para el parasito y desarrollar vacunas o fármacos en su contra.  
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CAPITULO IV. 

HIPÓTESIS 
 

Si el principal sistema desintoxicante de T. solium son las GSTs citosólicas, entre las que 

está incluida una GST sigma, entonces deberá tener un gen que la codifique. 

 

 
CAPITULO V. 

 
 
OBJETIVO GENERAL  
Caracterizar de la región estructural del gen que codifica para la GST Sigma  de T. solium 

(TsGSTS) 
 
OBJETIVOS PARTICULARES 
1.- Preparar DNA genómico a partir cisticercos de T. solium. 

2.- Obtener la región estructural del gen para la TsGSTS. 

3.- Secuenciar y analizar in silico la región estructural del gen. 
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CAPITULO VI. 

MATERIALES Y MÉTODOS 

 
5.1 Purificación de DNA genómico (gDNA) de T. solium. 

Se obtuvieron larvas de T. solium de cerdos infectados naturalmente, las cuales fueron 

pulverizadas en un mortero con ayuda de nitrógeno líquido. Se adicionaron 15 volúmenes 

de amortiguador de lisis. Posteriormente se agregaron 50 µL de Proteinasa K y NaCl 2M 

se agitó lentamente durante dos minutos y se centrifugó a 3000 rpm por 10 min en una 

centrifuga Thermo Legend Micro 21R. Se adicionó fenol y cloroformo se agitó y se 

centrifugó a 3000 rpm por 10 min, el sobrenadante se pasó a un tubo limpio con 

isopropanol frío a -20°C y se agitó suavemente a temperatura ambiente. Posteriormente 

se centrifugó a 10000 rpm por 3 min para recuperar el DNA (pastilla), se lavó 2 veces con 

etanol frío al 70% y se colocó en el secador de vacío durante 10 min. Terminado el ciclo 

se re suspendió en 500 µL de amortiguador TE. Se cuantificó el DNA en un 

espectrofotómetro (260/280 nm) y finalmente se corrió en un gel de agarosa al 2% para 

verificar la pureza del mismo. 

 

5.2 Reacción Cadena Polimerasa (PCR)  
Se realizó una PCR con el estuche (Bio TecMol Amplificasa), utilizando un programa de 

30 ciclos (95oC-1 min, 50oC-1 min, 72oC-1 min) para la amplificación de fragmentos 

específicos de la GST 24. Se utilizaron los oligonucleótidos diseñados a partir del DNAc 

previamente reportado: GSTS-X1: ATGGATTTACAACTTAAACAGGCC, GSTS-RA1: 

ATGCCCTTCAACCAGCTGCCCGTC, GSTS-F2: GTAAGTGAAACTGAGTGGCCC, 

GSTS-F1R: GAAATCTATGCCTTGGGCTTGAAGAAG, GSTS-F1: 

CTCTTGGAGGAAATCTATGCCTTGGGCTTGAAGAAG, GSTS-X2: 

CGCCCAGCTACCGATTC (Nguyen et al., 2010). Como templado se utilizó gDNA (2 ug) 

de T. solium. Asimismo para verificar los fragmentos clonados en el vector pCRII se 

utilizaron oligonucleótidos de M13 contenidos en el estuche de TOPO® TA Cloning®, 

usando el mismo programa de amplificación antes mencionado. 
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5.3 Purificación de los fragmentos obtenidos de PCR 
Los fragmentos obtenidas de la PCR se purificaron del gel de agarosa, a los cuales se 

les agregó 200 µL de solución de unión del estuche (QI Aquick gel extraction Kit 250) y 

se incubaron a 60°C para su solubilizaron, después se colocaron en un tubo de 

membrana y se dejó 1 min a temperatura ambiente, transcurrido el minuto se centrifugó 

a 13000 rpm por 3 min en una Thermo Legend Micro 21R y se decantó el sobrenadante, 

se adicionaron 700 µL de la solución dos del estuche (solución de lavado) y se centrifugó 

a 13000 rpm por 3 min y se decantó el sobrenadante, el paso anterior se repitió pero con 

500 µL, se centrifugó por última vez 13000 rpm por 3 min para retirar el etanol residual. 

La última centrifugación se realizó con 50 µL de agua bidestilada previamente calentada 

a 100°C. El sobrenadante se colectó en un tubo y la integridad de los fragmentos y pureza 

se verificaron por electroforesis en un gel de agarosa al 2%.  

 

5.4 Clonación del gen  
Los fragmentos puros se re amplificación por medio de una PCR y se clonaron en el 

vector pCRII utilizando el estuche TOPO® TA Cloning® Kit. Primero se realizó la ligación, 

se tomaron 4 μL de PCR fresco y se adicionó 1 μL de solución salina y 1 μL del vector, 

se dejó una hora a temperatura ambiente y se guardó a 4oC; al día siguiente se realizó la 

transformación en la cepa de Eschericha coli TG1 competentes del estuche poniendo 2 

μL de la ligación y 30 μL de bacterias, posteriormente se realizó un choque térmico a 

42ºC por dos minutos, se agregó 200 μL de medio LB y se incubo por 45min a 37ºC y 

200 rpm. Finalmente se pasó a una caja con medio de cultivo LB y se dejó incubar toda 

la noche a 37ºC.  

 
5.5 PREPARACIÓN PEQUEÑA DE PLÁSMIDO 
Se tomó 1.5 ml de un cultivo de 5 ml crecido toda la noche en medio LB líquido a 37ºC 

con agitación a 150 rpm, Los 1.5 ml contenidos en un tubo eppendorf se centrifugó a 

10000 rpm por 1 min en una centrífuga Thermo Legend Micro 21R se decantó el 

sobrenadante y se le adicionaron 200 μL de la solución 1 (SET), el precipitado se re 

suspendió en un agitador vórtex y se dejó a temperatura ambiente durante 5 min, 

posteriormente se adicionaron 400 μL de la solución 2 de lisis y se mantuvieron en hielo 
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durante 5 min, transcurrido el tiempo se adicionaron 300 μL de la solución neutralizante 

3, los tubos se agitaron en el vórtex y se mantuvieron en hielo durante 5 min y se 

centrifugaron a 10000 rpm por 10 min a 4ºC, el sobrenadante se puso en un tubo nuevo 

y se le adicionaron 600 μl de isopropanol frío y se mantuvo en hielo durante 5 min, 

después se centrifugó a 10000 rpm por 5 min y se desechó el sobrenadante, se 

adicionaron 100 μL de etanol al 70% y se centrifugo rápidamente, se desechó el 

sobrenadante y el precipitado se secó en un desecador durante 10 min, finalmente el 

botón se disolvió en 50 μL en TE.  
 
5.6 PREPARACION GRANDE DE PLÁSMIDO 
Un cultivo de 50 mL se creció toda la noche en medio de cultivo LB líquido con ampicilina 

a una temperatura de 37ºC y a 150 rpm. El volumen se repartió en dos tubos falcon de 

50 ml y se centrifugó a 3 000 rpm por 10 min en una centrífuga Thermo Legend Micro 

21R se decantó el sobrenadante y el botón se resuspendió 500uL en la solución 1 se 

agito en vortex y se incubo 10 min a temperatura ambiente. Después se adicionaron 10 

mL de la solución 2 la suspensión se mezcló vertiendo los tubos dos veces y se 

mantuvieron en hielo 10 min, se adicionaron 7.5 mL de la solución 3 se agito en vortex y 

se mantuvieron 10 min en hielo. La suspensión se centrifugó 3000 rpm por 10 min a 4ºC 

y el sobrenadante se vació en un tubo nuevo, se agregaron 15 ml de isopropanol frío y 

mantuvieron en hielo durante 10 min se prosiguió a centrifugar a 3000 rpm por 10 min el 

sobrenadante se desechó y el botón se re suspendió en 200 μl de TE. A los tubos se les 

agrego 2 μL de RNAasa (1 mg/mL) se dejaron incubando durante 30 min a 37ºC. 

Posteriormente a la muestra se le realizó un fenol y cloroformo (1:1) y se centrifugo y el 

sobrenadante se pasó por una columna de sefarosa CL4B, previamente equilibrada con 

TE. Se colectaron fracciones de 500 μL y 10 μl de cada fracción se observaron en un gel 

de agarosa al 1% con BrEt. Las fracciones con plásmido se les realizó una precipitación 

con etanol absoluto y acetato de sodio 3M pH 5.2 y se mantuvieron toda la noche a -

70ºC. Las fracciones se centrifugaron a 13000 rpm por 15 min, se desechó el 

sobrenadante y el precipitado en el tubo se dejó secar, las fracciones conteniendo el 

plásmido se re suspendieron en 50 μL de TE. Finalmente se checó la concentración en 
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un espectrofotómetro con una celda de cuarzo a 260 y 280 nm y se verificó la integridad 

en un gel de agarosa al 1% con BrEt. 
 
5.7 Secuenciación y Análisis del gen  
La secuenciación de los plásmidos se llevó a cabo con el estuche Thermo Sequence Cy 

5.5 Dye terminator Sequencing Kit, en el cual se necesita un mínimo de 500 ng de DNA 

en un volumen de 12 μL de agua desionizada. A la dilución anterior se le agrega 1 μL de 

cebadores (M13 R y F) marcados fluorescentemente (2-5 μM) y se agita suavemente, 

esta mezcla (“master mix”). Para las reacciones de terminación se necesitan 3 μL de 

didesoxinucleótidos del estuche repartidos en sus respectivos tubos, uno para A, para C, 

para G y para T, a cada una de estas reacciones se les agrega 3 μL de “master mix”, se 

agitan perfectamente los cuatro tubos y se someten a 20 ciclos de 95ºC por 30seg, 55ºC 

por 30 seg y 72ºC por un minuto. Terminados los ciclos las mezclas se enfrían a 4ºC y 

entonces se les agrega 6 μL de amortiguador TE. Todos los elementos anteriores se 

agitan en un vortex y se someten a 72ºC por 3 min y 1 min en hielo. Para mejorar las 

señales de eliminación por el exceso de flourocromos, las mezclas antes de ser cargadas 

en el gel se pasan a través de una microcolumna de sefarosa G50 para eliminar todos 

los dideoxi nucleótidos y cebadores que no se incorporaron durante la extensión, 

inmediatamente las muestras se secan al vacío y se resuspenden en 6 μL de 

amortiguador de cargador con formamida y colorante. La secuenciación se llevó a cabo 

con en el secuenciador SEQ4x4 de la marca Amersham Pharmacia Biotech. Los análisis 

de las secuencias nucleotídicas obtenidas, así como la traducción de la secuencia a 

aminoácidos y los alineamientos tipo Clustal se realizaron con el programa PCGENE. Las 

secuencias utilizadas fueron las siguientes Opistorchis viverrini (GenBank:AAL23713.1), 

Clonorchis sinensis (GenBank: GAA33791.2), Sus scrofa (GenBank:XP_003357127.1) y 

Homo sapiens (GenBanK: NP_055300.1). 
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CAPITULO VII. 
RESULTADOS 

Mediante la PCR y utilizando como templado el DNAg obtenido de cisticercos de T. solium 

y oligonucleótidos diseñados a partir de la secuencia de DNAc (Fig. 10), previamente 

reportada (Nguyen et al., 2010). En la Figura 9 se muestran los geles de  agarosa al 2% 

de la amplificación de cuatro fragmentos con los tamaños de: A) ~480pb (carril 1) con los 

oligonucleótidos GSTS-X1 + GSTS-RA1, ~760pb (carril2) con GSTS-F2 + GSTSF-1R y 

~608pb (carril 3) con los oligonucleótidos GSTS-F1 + GSTS-X2. B) ~1.8 kb (carril 3) con 

los oligonucleótidos GSTS-X1 + GSTS-X2. Ningún fragmento se amplifico en los carriles 

1 y 2, donde solamente se utilizó un sólo oligonucleótido del par utilizados en la 

amplificación del carril 3. 

                                        

 

 

 

 

 

 

 

Figura 9. Geles de agarosa al 2% teñidos con BrEt que muestran las amplificaciones por PCR de la región 
estructural del gen para la Glutatión transferasa sigma de Taenia solium, utilizando DNA genómico como 
templado con los oligonucleótidos A) GSTS-X1 + GSTS-RA1 (carril 1), GSTS-F2 + GSTSF-1R (carril 2) y 
GSTS-F1 + GSTS-X2 (carril 3).B). GSTS-X1 (carril 1), GSTS-X2 (carril 2), y GSTS-X1+ GSTS-X2 (carril 3). 
M marcador de tamaño molecular (200, 300, 500 y 700 pb). 

En la figura 10 se muestra la secuencia de la región estructural del gen para la GST 

Sigma de T. solium obtenida de los tres primeros fragmentos amplificados de la Fig. 9A 

La cual presenta un total de 1870pb, con una composición de bases nitrogenadas de 562 

Adeninas (30.19%), 426 Citosinas (22.89%), 364 Guaninas (19.55%) y 509 Timinas 

(27.35%). La secuencia se compone de tres intrones y cuatro exones. Los intrones 

a) b) 
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corresponden al grupo III denominados empalmosoma que generalmente tienen los 

dinucleótidos GT en el extremo 5’ y AG en el extremo 3’ los cuales marcan el sitio de 

corte y empalme. Cabe mencionar que el fragmento de ~1.8 kb amplificado con los 

oligonucleótidos (Fig. 9B) que flanquean la región estructural del gen (GSTS-X1 y GSTS-

X2) para la GSTS de T. solium, al ser secuenciado mostro una secuencia de nucleótidos 

y aminoácidos idéntica a la de los 3 fragmentos antes mencionados.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 10 Secuencia de nucleótidos y amino ácidos de la región estructural del gen para la Glutatión 
transferasa sigma de T. solium. Los números del lado izquierdo corresponden a los nucleótidos (1821 pb) 
y los números del lado derecho corresponden a los aminoácidos (212 aa). Los codones de inicio (ATG) y 
de término (TAA) se observan subrayados de color gris, los cuatro exones y los tres intrones se delimitan 
por los sitios de corte y empalme (GT y AG en rojo). Las regiones encerradas en una caja con el mismo 
color indican los pares de oligonucleótidos y la posición utilizados para amplificar los fragmentos, en rosa 
GSTS-X1 y GSTS-RA1, en verde GSTS-F2 y GSTS-RA2, y en azul GSTS-F1 y GSTS-R. 
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En la figura 11 se muestra una comparación de los exones de la región estructural 

obtenida del gen de T. solium con los genes homólogos de sus dos hospederos el cerdo 

(GenBank NC_010450.3) y el humano (GenBank:NC_000004.12). Los mamíferos 

mantienen el mismo número de exones (5) y estos codifican para la misma cantidad de 

amino ácidos, expresando una GSTS de 199 residuos, mientras que T. solium presenta 

4 exones que expresan una GSTS de 212 residuos. Por otro lado T. solium presenta 3 

intrones el primero es de 290pb, el segundo de 616pb y el tercero de 316pb, en contraste 

las GSTS de ambos hospederos presentan 4 intrones que codifican diferentes tamaños, 

el primer intrón es de 6,498pb y de 16,531pb para cerdo y humano respectivamente. El 

segundo intrón es de 5,586pb en el cerdo y 9,129pb en el humano y el tercer intrón 

presentan 5,264pb y 6,389pb respectivamente, estos tres intrones y coinciden en 

posición con los intrones de T. solium. El último intrón es el más pequeño y sólo está 

presente en los mamíferos u hospederos y presenta un tamaño de 4,801pb en el cerdo y 

de 2,501pb en el humano. 

 

Fig. 11 Comparación de la región estructural del gen que codifica para GST Sigma de T. solium y sus 
hospederos el humano y el cerdo (mamíferos). El primer exón codifica para 44 residuos en los hospederos 
y 11 residuos en T. solium (azul), el segundo exón de T. solium codifica  para 94 residuos, y en los 
hospederos para 31 residuos (verde), el tercer exón de T. solium codifica para 33 residuos mientras que 
en los hospederos codifica 37 residuos (amarillo), el cuarto exón de T. solium codifica para 74 residuos, en 
contraste con el de los hospederos que codifica para 33 (naranja). Se observa que los mamíferos poseen 
un quinto exón que codifican para 54 residuos (gris).  
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Con la secuencia de amino ácidos obtenida de la región estructural del gen para la GSTS 

de T. solium, se realizó un análisis tipo Blast y un Clustal con otras GSTS (fig.12). Se 

observó que la que la secuencia obtenida de la región estructural de T. solium es idéntica 

en 100% a la secuencia reportada por Nguyen et al (2010),  con respecto a las GSTS de 

helmintos parásitos tiene un 37.3% de identidad con Opisthorchis viverrini (OvGSTS) y 

34.4% con Clonorchis sinensis (CsGSTS). Las identidades con sus hospederos  Homo 

sapiens (HsGSTS) y Sus scrofa (SsGSTS) son 26.8% y 26.4% respectivamente. 

En esta misma figura encontramos el motivo (88-L/YMA/GD/CDNK-91) que divide los 

dominios G y H de la enzima y los residuos que participan en la activación del GSH (sitio 

G) como Tyr (Y) 14, Phe (F) 15, Arg (R) 20, Trp (W) 45, Lys (K) 49 , Lys (K) 56, Ile (I) 57, 

Pro (P) 53, Pro (P) 58 , Ser (S) 75 y Ser (S) 108. Así mismo, se muestran los residuos 

que interacciones con los sustratos hidrofóbicos (sitio H)  Ile (I) 17, Arg (R) 18, Gly (G) 

19, Arg (R) 20, Glu (E) 22, Leu 23, Ser (S) 107, Leu (L) 110, Glu (E) 111, Leu (L) 116, Val 

(V) 166, Thr (T) 170 y Phe (F) 212 (Jowsey I et al., 2001).  

También se encontró el motivo característico (75-S/GMAIA-79) que define a las GSTs de 

los helmintos (Torres y Landa 2008).  

Los residuos en el sitio H que no se conservan en T.solium son Ser (S) 107, Glu (E) 111 

y Leu (L) 167. 
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CSGSTS   ----MSGEKYKLYYFPFRARGEVIRMVLHAAGVPFDDERIPMDDWPKRKSEIPGG    51 

TSGSTS   MDLQLKQAKLRLLYFNIRGRAELIRLVLNAAEKDFEDVRVSETEWPSLKSKMPFN    55 

OVGSTS   ----MSGEKYKLYYFNFRARGEVIRMVLHAAGVPFDDERIPADDWAKRKSEVPGG    51 

HSGSTS   ------MPNYKLTYFNMRGRAEIIRYIFAYLDIQYEDHRIEQADWPEIKSTLPFG    49 

SSGSTS   ------MPNYKLTYFNMRGRAEIIRYIFAYLDIKYEDHRIEQADWPQIKPTLPFG    49 

 

            

CSGSTS   RMPVLQVIDPDKPDTPKNFVEGMAIARMLAKRFDLMDDTEEGYYNTERMIGECED   106 

TSGSTS   QLPVLEVTTPN--GQKVMLTESMAIARLLARTFGLYGDNAAEVYLIERMNSLTSS   108 

OVGSTS   RMPVLQVLEPDTPDKPKSYVESMAIARMLARRFDLMDCTEEGYYNIERMIGECED   106 

HSGSTS   KIPILEVDGLT-------LHQSLAIARYLTKNTDLAGNTEMEQCHVDAIVDTLDD    97 

SSGSTS   KIPILEVDGLN-------LHQSLAIARYLAKNTDLAGKTDLEQCQVDAIVDTLDD    97 

 

CSGSTS   VFKEFRSVFLSPADKKEELLKEAMETSIPKQLDLISKSLSESAGKFVAGCKVTLG   161 

TSGSTS   LLEEIYALGLKKVDSFKKLFEAEHLH---EYMNAIEMALKERKSTFIAGPRVTLA   160 

OVGSTS   VFKEFRSVFLSPADAKEQVLKEAMETSVPKLLNLISQSLSESAGKFVAGCKVTLG   161 

HSGSTS   FMSCFP-WAEKKQDVKEQMFNELLTYNAPHLMQDLDTYLGGRE--WLIGNSVTWA   149 

SSGSTS   FMSCFP-WAEKKQDVKDQIFNELLTCEAPHLLQDLDTYLGEKE--WFIGNSVTWA   149 

 

CSGSTS   DLCLLACLDHVDKSDPEFLKDKYPKLLEWREEVLKEKPKLADYIKSRPDTPF      213       

TSGSTS   DLQVIVLIDTMNKFLPNTKHECKDKLDEIKEGVIRTKPGVARYLRSRPATDF      212 

OVGSTS   DLCLLACLDHVDKADPEFLKEKYPKLLEWREAVLKEEPKLADYIKSRPDTPF      213 

HSGSTS   DFYWEICSTTLLVFKP-DLLDNHPRLVTLRKKVQA-IPAVANWIKRRPQTKL      199 

SSGSTS   DFYWEICSTTLLVFKP-DLLDIHPRLVTLRKKVQS-IPAIANWIQQRPQTKL      199 

 

 

Fig. 12 Alineamiento múltiple de la Glutatión transferasa Sigma de Taenia solium (TsGSTS) con otras 
glutationes homologas como la de Opisthorchis viverrini (OvGSTS), Clonorchis sinensis (CsGSTS), Homo 
sapiens (HsGSTS) y Sus scrofa (SsGSTS). Los amino ácidos importantes para la unión a GSH se 
encuentran marcados de amarillo, la R 20 que interacciona con el GSH y los sustratos hidrofóbicos está en 
verde. Se muestra el motivo consenso para  GSTS de helmintos (75-S/GMAIA-79, caja punteada en rojo). 
Los residuos que unen a los dominios G y H están marcados con una caja azul. Los residuos marcados de 
rosa son los que presentan las interacciones con los sustratos hidrofóbicos y los amino ácidos en verde 
son residuos que no se conservan para la interacción con los sustratos hidrofóbicos. Los amino ácidos con 
fondo negro están conservados en la enzima y los de fondo gris presentan identidad con T. solium  
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CAPITULO VIII. 

DISCUSIÓN 

Se obtuvo una sola banda de DNA genómico íntegro con un tamaño por arriba de 23 kb 

observado en un gel de agarosa al 2% teñido con BrEt, este resultado coincide con lo 

descrito para T. solium (Aguilar et. al., 2006).  

Así mismo, se obtuvo la región estructural del gen que codifica para la GSTS del parásito 

mediante la PCR usando oligonucleótidos específicos diseñados a partir de una GSTS 

de T. solium, previamente reportada (Nguyen et al., 2010). La secuencia nucleotídica 

presentó un tamaño de 1870pb con 3 intrones y 4 exones, en contraste la región 

estructural del gen que codifica la GSTS en humanos y cerdo presentan un tamaño de 

35,017pb y 30,144 pb, así como la presencia de cinco exones y cuatro intrones. La 

comparación de esta región estructural del gen de T. solium con la de sus hospederos 

mostró diferencias en cuanto al tamaño como a la posición de los intrones y exones 

(Kanaoka Y et al., 2000, Groenen M et al., 2012; GenBank NC_010450.3). Los sitios de 

corte y empalme que eliminan los intrones dejan los dinucleótidos GT en el extremo 5’ y 

AG en el 3’, los intrones pertenecen al grupo tres denominados empalmosoma, este es 

un complejo proteíco formado por pequeñas ribonucleoproteinas nucleares (snRNP), en 

eucariontes hay 5 snRNA (U1, U2, U4, U5 Y U6); (Nguyen et al., 2010; Nelson D y Cox 

M, 2009). Estas diferencias en longitud y secuencia de los intrones podrían ser de gran 

utilidad para determinar polimorfismos, así como de gran utilidad para el desarrollo de un 

método diagnóstico del parásito. 

Por otro lado, los análisis del alineamiento múltiple de la secuencias proteicas mostraron 

que todas las especies tanto de helmintos como la de los mamíferos mantienen 

conservados muchos de los amino ácidos que se utilizan en la conjugación del GSH a 

los sustratos hidrofóbicos, como son la Tyr (Y) 14 que activa al grupo tiol del GSH, el Trp 

(W) 45 y la Lys (K) 49 que estabilizan al γ-glutamil del GSH y la Ser (S) 75 que une a la 

glicina de GSH. Por otro lado, también existen cambios en los amino ácidos que conjugan 

al GSH a los sustratos hidrofóbicos como el del Asp (D) 108 que es cambiado por una 

Ser (S) que forma el segundo enlace de hidrogeno con el glicil del GSH, con respecto a 
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los residuos que interaccionan en los sustratos hidrofóbicos en el dominio H hay varios 

cambios como son el de Asp (D) 107, la Ser (S) 111 y la Cys (C) 167 presentes en todas 

las GSTS analizadas pero que cambian por una Ser (S), un Glu (E) y una Leu (L) en T. 

solium, respectivamente. Por ahora no sabemos si estos cambios son relevantes para la 

unión a los sustratos hidrofóbicos que esta enzima conjuga (Nguyen 2010; Jowsey I et 

al., 2001). Finalmente la alta identidad que presenta la región codificante de la región 

estructural del gen para la GSTS de T. solium con la de las GSTS de T. solium reportada 

por Nguyen et al (2010) y su alta identidad con las GSTS de helmintos, así como la 

conservación de los residuos catalíticos, y su masa molecular de ~24 kDa muestra que 

la secuencia obtenida del DNAg de T. solium en este trabajo codifica para una Glutatión 

transferasa de la clase Sigma (Jowsey I et al., 2001; Nguyen et.al., 2010; Armstrong, 

1997; Torres y Landa 2008; Lacourse E et al., 2012; Wu Z et al.,2007; Bae Y et al.,2016; 

Eursitthichai et al., 2004). 

La importancia de la GSTS radica en que participa en varios procesos como son la 

desintoxicación de especies reactivas de oxígeno, la regulación de la respuesta inmune, 

la vasodilatación, la bronco constricción, la embriogénesis, el desarrollo de testículos y 

ovarios, la reproducción, la prevención de la agregación plaquetaria, la relajación del 

músculo liso, la regulación de la función de las células nerviosas y tiene un efecto anti 

proliferativo frente a células tumorales (Jowsey I et al., 2001; Lacourse E et al., 2012). 

Todos estos procesos antes mencionados ayudarían a T. solium a establecerse y 

desarrollarse por largo tiempo en el hospedero. Por otro lado, la GSTS se expresa 

abundantemente en el adulto de T. solium, una de las funciones vitales del adulto es la 

producción de huevos, puesto que este organismo es hermafrodita, depende de la 

formación adecuada de testículos y ovarios para la embriogénesis, por eso la inhibición 

de actividad podría ser utilizada como blanco para matar al parásito. 

Finalmente, este es el primer trabajo que publica la región estructural de un gen para una 

de las tres GSTs citosólicas que conforman el sistema de desintoxicación de T. solium. 
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CAPITULO IX. 
CONCLUSIÓN 

 

 Se obtuvo la secuencia de la región estructural del gen que codifica para la 

Glutatión transferasa Sigma de T. solium 

 

 Esta región presenta 4 exones que codifican para una GST Sigma con 212 amino 

ácidos. 

 

 La secuencia de amino ácidos de la GST Sigma de T. solium presenta una baja 

identidad (26.8%) con respecto a las de sus hospederos definitivo (humano) e 

intermediario (cerdo). 

 

 Estos estudios abren un panorama para seguir estudiando el gen y su producto, 

tal como el mecanismo de regulación de éste y el desarrollo de una vacuna o 

inhibidores de su actividad y función. 
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CAPITULO X. 

ANEXO  

 

Amortiguador de lisis:  
Solución Tris a 0.05M 
HCl  pH 8  
EDTA 0.5% 
 
Amortiguador TAE:  
Tris HCl-acético 0.04M 
 EDTA 0.002M pH8 
 
Amortiguador TE:  
Tris HCl 10mM 
EDTA 1mM pH8 

 
Gel de Agarosa 2%:  
Agarosa 4.8g de  
Amortiguador TAE 420mL  
Bromuro de etidio 30μL. 
 
Medio LB: 
Triptona 10gr 
Extracto de lavadura 5g 
NaCl 10gr 
Agar bacteriológico 10.5 g 
 
Solución 1 (SET): 
Glucosa 50 mM  
EDTA 10 mM 
Tris 25 mM pH 8.0. 
 
Solución 2 (lisis):  
NaOH 0.2 M 
SDS 1% (p/v). 
 
Solución 3 (neutralización):  
Acetato de amonio 7.5 M. 
SDS 1% (p/v) 
H2O 
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