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Introduccidn. Klebsiella pneumoniae es un patégeno
bacilar Gram negativo, extremadamente resistente a
diversos farmacos utilizados en la practica clinica,
considerado oportunista, ya que es capaz de colonizar
diversos sitios anatémicos de pacientes
inmunocomprometidos  y/o  hospitalizados. El
incremento de la aparicion de cepas
multidrogoresistentes (MDR) en nosocomios dervia la
importancia del estudio y con ello obtener informacién
de las caracteristicas adquiridas mediante mutaciones
en su cromosoma, tranferencia horizontal de genes del
gran repertorio de proteinas codificadas en el genoma
de K. pneumoniae y los mecanismos por los cuales es
capaz de adquirir MDR y asi evadir el sistema inmune
del hospedero. La inmunoproteémica representa una
herramienta de gran utlidad para caracterizar
proteinas y moleculas efectoras reactivas expresadas
diferencialmente que permitira el potencial desarrollo
de métodos de diagnostico o vacunas y finalmente un
ayor entendimiento en la fisiopatologia asociada a K.
pneumoniae.
Metodologia. Se emplearon 3 aislados clinicos de K.
pneumoniae pareados con los sueros de los pacientes
infectados, e incluimos a K. pneumoniae (ATCC 13883)
en la comparativa proteémica empleando IPGs con
rango de pH de 3-10. Se evidencio un perfil protedmico
de 158 proteinas, contabilizadas con el software
ImageLab, de Ilas cuales 66 (41.8%) fueron
inmunoreactivas a los sueros de los pacientes. Se logré
identificar un nuevo antigeno correspondiente al spot
de 19KDa y pl de 5.0 denominado p19, mediante
espectrometria de masas en tandem (MS/MS). El
espectro MS/MS proporcioné informacién parcial de la
secuencia de los péptidos, los cuales fueron
comparados con secuencias de proteinas en bases de
datos usando el algoritmo SEQuest. Finalmente el
modelado de la estructura de la proteina perteneciente
a un asilado clinico se llevo a cabo en la plataforma
virtual Protein Fold Reconigtion Server Phyre 2.
-Resultados..
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Figura 1. Se observan 36 spots pertenecientes al proteoma de la
cepa de K. pneumoniae ATCC 13883.
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Figura 2. Inmunoproteéma de los aislados clinicos Kp. En el
panel A, se observan los spots representativos de la expresion del
perfil proteémico del aislado clinico Kp54, por SDS-PAGE. En el
panel B se muestra que, de los 51 spots obtenidos, 16 de ellos son
presentan reactividad con sueros de pacientes que presentaron la
infeccion por K. pneumoniae

Figura 3. Prediccion de la estructura de proteina fimbrial tipo 1
presente en K. pneumoniae. el resultado fue visualizado en el
programa “UCSF Chimera” obteniendo la estructura tridimensional
de la proteina, en donde se destaca la seccion marcada con color
azul perteneciente al péptido DSAHPK obtenido por el
espectrometro de masas. Esta region que
podria estar implicada en el reconocimiento
inmunologico por parte del hospedero.

Conclusiones. Estos resultados
sugieren que los antigenos
identificados son potencialmente
inmunodominantes y que la
presencia de anticuerpos en suero
de pacientes que cursaron la
infeccion. Esto indica que la expresion de las proteinas
evidenciadas respectivamente in vivo evoca una
respuesta humoral, los anticuerpos de individuos
infectados por Kilebsiella son capaces de montar una
respuesta en contra la bacteria por estas proteinas
identificadas, caracteristicas necesarias para el disefio
de una vacuna exitosa.
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