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RESUMEN 

En el presente trabajo se descriJ;¡e el uso de procedimientos bioinformáticos e información genómica de acceso libre 
por Internet, para identificar y caracterizar proteínas que participan en la defensa de Mycobacterium tuberculosis 
(MT) frente al estrés oxidativo, (on el propósito de obt4lner nuevos blancos farmacológicos en este patógeno. Las 
secuencias de aminoácidos de las proteínas correspondientes a los genes katG, ahpC, ahpD, sodA, sodC y mgtC 
fueron comparadas con el genoma de Mycobacteríum tuberculosis H37Rv a través del servidor del National Center 
for Biotechnology Information, determinando su posible redundancia en el genoma. Paralelamente, se obtuvo 
información sobre sus residuos más conservados evolutivamente por alineamiento múltiple global usando el programa 
MAXHOM, así como modelos de sus estructuras tridimensionales usando los métodos de «modelaje molecular 
comparativo» a través del servidor SWISS-MODEL o modelaje por el método de «reconocimiento de plegamiento» 
(threading) a través del metaservidor GENESILICO. En base al análisis genómico se puede concluir que las proteínas 
codificadas por los genes katG, ahpD y mgtC son buenos candidatos como blancos farmacológicos debido a que no 
tienen similaridad significativa con alguna proteína codificada por genes presentes en el genoma humano y no 
presentan redundancia en el genoma del Mycobacterium tuberculosis. 
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SUMMARY 

This work uses bioinformatics tools and free online access to genomic information in order to identify and characterize 
proteins related to oxidative stress defense of Mycobacterium tuberculosis, in order to disco ver new appropriate 
pharmacological targets against this pathogen. Sequences of amino acids of proteins expressed with that function, 
products of the expression of the genes katG, sodA, sodC, ahpC, ahpD and mgtC were compared with the genome 
of Mycobacterium tuberculosis H37Rv through the NCBI server National for Center Biotechnology Information), 
determining their possible redundancy in the genome. Parallely, information was obtained above of their evolutive 
conserved sequences by global multiply alignment using MAXHOM program, as well models of their three­
dimensionalstructures by comparative modeling method through the Swiss-model server, or using «recognition of 
folding» method (threading) through the GENESILICO metaserver. By genomic analysis, proteins codified by katG, 
ahpD and mgtC genes would be very good candidates to be pharmacological targets due to absence of redundancy 
in the geno me of Mycobacterium tuberculosis as well as similarity with any codified protein by human genes. 
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INTRODUCCiÓN 

Para el diseño de nuevos fármacos, una de las 
nuevas estrategias es el llamado diseño racional, 
que comporta un conocimiento previo de la diana 
sobre la que se quiere actuar. La información so­
bre las dianas y blancos farmacológicos se encuen­
tra de modo primario residente en el genoma, por 
ello una de las claves en esta estrategia es traducir 
esta información genómica usando varias herra­
mientas, entre las que destaca la Bioinformática, 
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que permitan la identificación de dianas concre­
tas y el posterior desarrollo de candidatos a 
fármacos. En el caso de los patógenos, las enzimas 
que catalizan los pasos limitan tes de ciertas reac­
ciones exclusivas de procariotas, son dianas ade­
cuadas, fáciles de «extraer» una vez conocida la 
secuencia genómica. Seleccionar estas dianas re­
sulta todo un reto para las empresas a fin de llevar 
a cabo esta investigación de una forma rápida y 
sin necesidad de mucha inversión. 

Durante el proceso de infección por Mycobacterium 
tuberculosis (MT) en el huésped, los macrófagos 
generan especies químicas reactivas de oxígeno y 














