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Introducción. La rabia es una enfermedad mortal 
Cosmopolitan con excepción de algunas islas como 
Japón, Inglaterra y la Antártida, causada por el virus dela 
rabia. El genoma del virus de la rabia codifica para 5 
proteínas: Nucleoproteína, Fosfoproteína, Glicoproteína, 
Matrixproteína y la Polimerasa dependiente de RNA Viral. 
La fosfoproteína está formada por 297aa, en su 
estructura presenta los sitios de unión a la N-RNA, al 
complejo nucleoproteíco y a la polimerasa dependiente 
de RNA viral además de su sitio de dimerizacion

3
. La 

Fosfoprotéina es importante para la trascripción y 
replicación del virus, participando como cofactor en estos 
procesos donde ayuda a anclar a la polimerasa 
dependiente de RNA viral con la nucleoproteína; de igual 
forma la fosfoproteína juega un papel importante en la 
inhibición del sistema inmune del huésped siendo un 

antagonista del INFα/β2. En la actualidad no se cuenta 

con un modelo de la Fosfoprotéina que nos permita 
estudiar su interacción con el entorno biológico, se 
generó un modelo In Silico del monómero de la 
fosfoproteína del virus de la rabia. El modelo está 
completo, cuenta con sus sitios de unión al complejo 
nucleoproteíco, al N-RNA, a la polimerasa dependiente 
de RNA viral y su sitio de dimerización

1
; fue validado 

obteniendo un factor de calidad del 79.3 (ERRAT) y un 
97.6% de residuos en sitios favorables y permitidos 
(RAMACHANDRAN). 
 
Metodología. 

 
Resultados. La secuencia consenso se obtuvo al realizar 
un Blast, seleccionando la secuencia más conservada. 
Los templetes  utilizados fueron seleccionados según su 
identidad con la secuencia consenso así como su 
parentesco con el virus (Tabla 1).  

Tabla 1 Templetes utilizados para el modelo de la fosfoproteína del 
virus de la rabia 

PDB ID Description 

1VY1 Dominio del C-Terminal de la polimerasa del virus de la rabia 
3OA1 Cristal de la Fosfoproteína 
3L32 Dominio de Dimerización de la Fosfoproteína del virus de la rabia 
2WZL Dominio de unión de la N-RNA de la fosfoproteína del virus Mokola 

 

Para el modelado se utilizaron los templetes antes 
mencionados y el software Modeller. Se seleccionó el 
modelo que tuvo mayor semejanza en la estructura 
secundaria con respecto a una predicción obtenido por 
PsiPred y el que mejor empalmo con el templete; El 
modelo  cuenta con todos sus sitios estructurales (Fig.1). 
Fue validado por el servidor SAVES obteniendo un factor 
de calidad del 79.3 y un 97.6% de residuos en sitios 
favorables y permitidos (Fig.2).  

 

Fig. 1 Resultados. (A) modelo del monómero de la. (B) Alineamiento 
del modelo con el templete. (C) Estructuras de la fosfoproteína  

 

Fig. 2 Validación. Gráficos obtenidos por el servidor SAVES 

Conclusiones. 
- Se generó el modelo del monómero de la 

fosfoproteína del virus de la rabia. 
- Se obtuvo un modelo con los sitios de unión al 

complejo nucleoproteíco, a la N-RNA, Polimerasa 
dependiente de RNA viral y su dominio de 
dimerización. 

- Se obtuvieron valores aceptables en la validación 
del modelo. 
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