
ESTUDIO DE LOS POLIMORFISMOS DEL GEN cyrpa EN 
LA ESPECIE Plasmodium vivax, CAUSANTE DE LA 

MALARIA. 
J. Cebrián-Carmona1, J.A Garrido-Cárdenas1, Concepción M. Mesa-Valle1, F. García-Maroto2.

Departamento de Biología y Geología1, Departamento de Química y Física2, Facultad de Ciencias Experimentales,  
Universidad de Almería,  

E04120 Almería (España); pepe_cebri@hotmail.com

Material y métodos
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La malaria es una enfermedad causada por diferentes especies del género 
Plasmodium, que afecta a millones de personas en todo el mundo, dejando 
más de 500.000 muertes cada año. Existen diferentes especies de 
Plasmodium causantes de la enfermedad, entre los que destacan P. 
falciparum, por su elevada tasa de mortalidad y P. vivax, por su amplia 
distribución geográfica, su aumento en el número de casos en los últimos 
años y la gravedad de estos.  

En P. Falciparum, existe el complejo PfRH5 / PfRIPR / CyRPA, fundamental 
para la invasión de los eritrocitos por parte del parásito. Este complejo es 
altamente inmunogénico, lo que convierte a estas proteínas en componentes 
prometedores de una posible vacuna. En P. vivax, el gen cyrpa se encuentra 
en el cromosoma 5 y va a codificar para una proteína de invasión de los 
eritrocitos.  

En este trabajo se exploraron los cambios de aminoácidos en regiones 
peptídicas que potencialmente actúan como epítopos. 
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Figura 1. Disposición de los cebadores diseñados en la secuencia del gen cyrpa.

Figura 2. Variación de aminoácidos de la proteína CyRPA en un 
conjunto de secuencias del Sur de México .

Figura 3. Árbol filogenético de máxima 
verosimilitud por el método Bootstrap del 
gen cyrpa de P. Vivax de 22 parásitos con 

tres secuencias de referencia (Sal-1, Belem 
y PvP01)

Tabla 1. Variación genética y de aminoácidos de la región 
codificante de P. vivax cyrpa entre parásitos del sur de México

• La proteína CyRPA de P. vivax tanto del sur de México como otros orígenes es polimórfica debido a mutaciones y recombinación y por estar bajo presión de selección. 

• El grado de diversidad de nucleótidos y haplotipos se asoció con la intensidad de transmisión. 

• Independientemente del origen geográfico del parásito y la magnitud de la diversidad, la variación de la diversidad de nucleótidos en la región de codificación fue muy 

similar, lo que indica que las propiedades estructurales y / o funcionales son consistentes. 

• Finalmente, en regiones polimórficas se detectaron epítopos o regiones de células B lineales que potencialmente participan en la unión de anticuerpos.
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