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VACUNACIÓN

BIOLOGÍA ESTRUCTURAL Y 
COMPUTACIONAL EN EL 
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DNA 
recombinante

Vacunología
estructural

Bioinformática
Vacunología 

reversa

BIOLOGÍA 

ESTRUCTUAL

• Bases

• Herramientas

• Situación actual

• Nuevos métodos

Revisión 
bibliográfica

• Aportaciones 

• Resultados 
obtenidos

Contexto del 
Cólera

OBJETIVOS MATERIAL Y MÉTODOS

• Obtiene información sobre las regiones 
exactas de un determinado antígeno que son 
reconocidas y con las que interaccionan los 
anticuerpos

“EPITOPE MAPPING”

•Focaliza la respuesta inmune

•Mejora la inmunidad

•Evita epítopos indeseables

•Reducción de costes

•Antígenos con alta variabilidad secuencial

•Homogeneidad y estabilidad

•Optimizar la presentación de epítopos

+

-

RMN

• Capaz de resolver estructuras 
3D en solución

• Análisis de producción y control 
de calidad

• RMNc

RMNc

• Cuantificar biomoléculas de elevada complejidad

• No requiere la destrucción o transformación de la muestra

• 1H, 13C, 15N, 31P y 19F

• Descomposición de la señal

• Separación de los componentes estudiados en el espectro final

CRISTALOGRAFÍA RAYOS-X vs. CRIOMICROSCOPÍA 

ELECTRÓNICA

Cristalografía de rayos-X CrioME
Cristalización de la muestra Congelación de la muestra

Grandes cantidades de muestra Pequeñas cantidades de muestra

Vitrificación

Daño por 
radiación 

Daño por 
elevado 

vacío

• Enfermedad diarreica aguda 
causada por el bacilo Vibrio 
cholerae

• Ingestión de agua y/o alimentos 
contaminados

• Transmisión persona a persona 
por mala higiene

• Cursa en forma de brotes (O1 y 
O139)

CÓLERA ESTRUCTURA HOLOTOXINA HETEROHEXAMÉRICA (AB5)

Ensamblaje

Secreción 

Lumen 
intestinal 

Citoplasma 
del enterocito

• Proteínas de secreción extracelular (Eps)

• Proteínas del sistema SEC (Gsp)

• Pentámero B reconoce al receptor GM-1

• Endocitosis de la subunidad A

• Disociación de la subunidad A 

• ADP-ribosilación de proteína Gs por el 
dominio A1

Intervenciones, tratamiento y profilaxis 
actual

• Suministro de agua potable y saneamiento

• Antibióticos

• Terapias de rehidratación 

• Vacunas orales:

RESULTADOS Y DISCUSIÓNVACUNOLOGÍA INVERSA
• Descubrimiento de nuevos inmunógenos a partir de 

bases de datos genómicas

• Ahorro de tiempo

• Resuelve las limitaciones de los métodos tradicionales

VACUNOLOGÍA ESTRUCTURAL

• Optimización y diseño racional de antígenos a partir 
de la información estructural disponible

• Caracterización de epítopos 

• Herramienta → Biología estructural

• Síntesis de las subunidades A y B en el 
citosol

• Translocación al espacio periplásmico →
ensamblaje

ANÁLOGOS

DIANAS 
TERAPÉUTICAS

Inhibición 
ensamblaje

MDT

Bloqueo 
unión con 

GM-1

Antagonistas

Análogos 

ANTAGONISTA

• El cólera es una de las enfermedades infecciosas con mayor repercusión en el tercer mundo

• El desarrollo de nuevas vacunas requiere de disciplinas avanzadas como la vacunología
inversa y estructural

• Es necesario realizar avances en el campo de la bioinformática
• La biología estructural usa herramientas como la RMN o la cristalografía de rayos-X
• Auge de la criomicroscopía electrónica
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BIOINFORMÁTICA

Rosario Bueno Uceda

• Gran cantidad de información biológica que debe ser procesada y almacenada

• Predicción de estructuras biológicas macromoleculares

Algunas de las citas más 

relevantes son…
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