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Proteómica de Plasmodium Artículo de revisión

Los plasmodios, parásitos causantes de la malaria, se 
transmiten por la picadura de mosquitos Anopheles. 

Existen más de 100 especies de Plasmodium que infectan 
reptiles, aves y mamiferos.1,2 Plasmodium falciparum es 
la principal especie causante de malaria en el África 
tropical y de más de un tercio de las infecciones que se 
producen en el resto del mundo.3 
	 La malaria afecta a 21 países de América Latina, Ar-
gentina, Belice, Bolivia, Brasil, Guyana Francesa, Haití, 
Honduras, México, Nicaragua, Panamá, Paraguay, entre 
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Resumen
Los plasmodios son protozoarios cuyo complejo ciclo de 
vida se lleva a cabo en dos hospederos, el vertebrado y el 
mosquito. La infección de los seres humanos produce la enfer-
medad conocida como malaria. La secuenciación del genoma 
de Plasmodium falciparum y el desarrollo de la proteómica han 
permitido un gran avance en el conocimiento de la biología de 
este letal parásito. La presente revisión se centra en describir 
los logros recientes en el estudio del proteoma de Plasmodium 
falciparum y algunas de las implicaciones en la búsqueda de 
nuevos fármacos antimaláricos, así como en la generación de 
vacunas para el control de la enfermedad.
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Abstract
Plasmodia are protozoa whose complex life cycle takes place 
in two different hosts, the vertebrate and the mosquito. The 
human infection produces the malaria disease. The genome 
sequence of Plasmodium falciparum and the proteomic tools 
have enabled a huge advance in knowledge of the biology of 
this parasite. This review will focus on the recent advances 
in proteomic studies of Plasmodium falciparum and some 
implications for the search of new antimalarial drugs as well 
as vaccines for the control of the disease.

Key words: proteome; Plasmodium; malaria; Mexico

(1)	 Centro de Investigación Sobre Enfermedades Infecciosas, Instituto Nacional de Salud Pública. Cuernavaca, Morelos, México.

Fecha de recibido: 28 de julio de 2008 • Fecha de aceptado: 9 de diciembre de 2008
Solicitud de sobretiros: María del Carmen Rodríguez. Instituto Nacional de Salud Pública. Av. Universidad 655,

col. Santa María Ahuacatitlán. 62100, Cuernavaca, Morelos, México.
Correo electrónico: mrodri@correo.insp.mx

otros, (Organización Panamericana de la Salud, OPS). 
Del total de 835 millones de habitantes de esta región, 
293 millones viven en áreas con riesgo de transmisión 
de la enfermedad y 203 millones viven en zonas donde 
ésta es frecuente.3 En México, hasta la mitad del siglo 
pasado, con un promedio anual de 24 000 y 2.4 millones 
de casos, la malaria se hallaba entre las cinco primeras 
causas de muerte. 
	 El control de la malaria tiene como principio in-
terrumpir la transmisión mediante el abatimiento de 
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las poblaciones de mosquitos vectores por medio de 
insecticidas, eliminar los parásitos a través del trata-
miento de los individuos infectados y disminuir el 
contacto entre humanos y vectores con el recurso de 
mosquiteros o bien de mejoras en las condiciones de la 
vivienda. Para mala fortuna, estas estrategias de control 
conllevan marcadas limitaciones debido a la extensión 
de las áreas endémicas, la resistencia de los vectores a 
los insecticidas y de los parásitos a los antimaláricos. A 
pesar de los esfuerzos de producir vacunas contra la in-
fección en humanos, ninguno de los antígenos probados 
ha mostrado efectividad.4 

Ciclo de vida de Plasmodium

Los plasmodios pertenecen al filum Apicomplexa,5 que 
incluye parásitos que presentan formas invasivas de-
nominadas “zoítos”, que a su vez transcurren por tres 
fases invasivas: merozoítos, oocinetos y esporozoítos 
(figura 1). En su extremo apical cuentan con organelos 
(roptrias, micronemas y gránulos densos)6 de secre-
ción esenciales en los procesos de motilidad, invasión, 
biogénesis de la membrana parasitófora y remodela-
miento de la célula hospedera. Dada su participación 
en procesos esenciales del parásito, las proteínas de 
estos organelos se consideran como moléculas blanco 
principales para la producción de vacunas antima-
láricas. Como otros apicomplexa, Plasmodium tiene 
proteosoma7 y apicoplasto.8 El proteosoma consiste 
en proteasas multiméricas autocompartimentalizadas 
cuya actividad principal es el control de calidad de las 
proteínas, la traducción de señales y la regulación del 
ciclo celular. El apicoplasto es un organelo plastídico 
no fotosintético que participa en la síntesis de ácidos 
grasos, isoprenoides y el grupo hemo.9 
	 El ciclo de vida de Plasmodium incluye dos hospe-
deros, el vertebrado y el mosquito (figura 2). Durante 
su desarrollo, Plasmodium expresa proteínas específicas 
para sobrevivir y desarrollarse en dos ambientes distin-
tos, el intracelular y el extracelular, invadir varios tipos 
celulares y evadir la respuesta inmunitaria de ambos 
hospederos.
	 Cuando el mosquito se alimenta con la sangre del 
hospedero vertebrado, inyecta esporozoítos, los cuales 
alcanzan el hígado, invaden los hepatocitos y se convier-
ten en esquizontes y después en merozoítos, la siguiente 
fase invasiva, dotada de organelos secretores que les 
permiten invadir eritrocitos. Dentro del eritrocito, los 
parásitos se encuentran en una vacuola parasitófora 
donde pueden seguir dos vías de desarrollo: crecer y 
diferenciarse en esquizontes productores de nuevos 
merozoítos, que invaden a otros eritrocitos, o producir 
formas sexuales: gametocitos macho y hembra. Cuando 

un mosquito susceptible toma los gametocitos, tiene 
lugar otra etapa del ciclo evolutivo del parásito durante 
la cual se diferencian en gametos macho y hembra, que 
al fecundarse originan cigotos; estos últimos acaban 
por transformarse en oocinetos móviles. Los oocinetos 
invaden el epitelio intestinal del mosquito hasta alcanzar 
la lámina basal, donde se convierten en ooquistes y pro-
ducen miles de esporozoítos. Los esporozoítos se liberan 
a la hemolinfa, por medio de la cual se distribuyen en 
todo el cuerpo del mosquito e invaden las glándulas 
salivales; es desde estas glándulas que son inoculados 
en el hospedero cuando el mosquito se alimenta y de 
esa manera se reinicia el ciclo (figura 2).

Proteómica de Plasmodium

Uno de los mayores logros científicos en la investigación 
moderna del parásito de la malaria fue la secuenciación 

Figura 1.  Esquema de las fases invasivas de Plasmodium 
en el que se muestran los organelos apicales (roptrias, 
micronemas y gránulos densos), que constituyen el 
complejo apical representativo de los "zoítos" de pa-
rásitos del filum apicomplexa
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del genoma de Plasmodium falciparum,10,11 que al prac-
ticarse a gran escala proporcionó una gran cantidad 
de secuencias de ADN, no obstante las cuales aún se 
desconoce la función biológica de la mayoría de las pro-
teínas que codifican los genes identificados, por lo que el 
estudio funcional es forzoso en esta era posgenómica.
	 La proteómica (el análisis a gran escala de los pro-
ductos de un genoma mediante métodos bioquímicos) 
permite obtener una visión global e integrada de los 
procesos celulares. Esta herramienta ha contribuido en 
forma relevante al establecimiento de la conexión entre 
las secuencias genómicas y su función biológica. 
	 La falta de métodos de separación y análisis rá-
pidos y sensibles había limitado la efectividad en la 
identificación. En el decenio de los años noventa, la 
espectrometría de masas12 surgió como un método 
analítico muy poderoso, y eliminó la mayor parte de las 
limitaciones para ello. Sin embargo, no fue sino hasta 
la presente década que la combinación de la espectro-
metría de masas con la electroforesis bidimensional y el 
análisis bioinformático hicieron posible la identificación 
de proteínas a gran escala. 

	 Tres factores han resultado decisivos para el desa-
rrollo de la proteómica: a) la secuenciación de genomas 
a gran escala y el desarrollo de bases de datos de secuen-
cias de proteínas; b) el perfeccionamiento de las técnicas 
que permite una mejor resolución de los pesos molecu-
lares (PM) para análisis y discriminación de secuencias 
peptídicas; c) los avances realizados en la separación de 
proteínas mediante electroforesis bidimensional con la 
introducción de los gradientes de pH inmovilizados.13

	 El estudio de proteomas de parásitos intracelulares 
como Plasmodium requiere suficientes cantidades de 
material parasitario, con mínima contaminación de 
material del hospedero, lo que ha limitado el análisis 
proteómico de fases específicas de desarrollo, como 
las hepáticas, sexuales o fracciones subcelulares. Sin 
embargo, el uso de perlas magnéticas cubiertas con 
anticuerpos monoclonales permitió purificar esporozoí-
tos14 y el empleo de líneas transgénicas de Plasmodium 
que expresan la proteína verde fluorescente (GFP) bajo 
el control de promotores específicos de sexo permitió 
la purificación de gametocitos machos y hembras por 
medio de citometría de flujo.15

Figura 2.  Ciclo de vida de Plasmodium sp.  El parásito se desarrolla tanto en el hospedero vertebrado como en el 
mosquito. La fase asexual se lleva a cabo en el hígado y en los eritrocitos, con la consecuente producción de 
los gametocitos; éstos son tomados por el mosquito Anopheles, en cuyo interior se desarrollan en esporozoítos. 
Los esporozoítos son transportados hacia las glándulas salivales del mosquito, de donde son inoculados al 
hospedero vertebrado, para dar inicio a un nuevo ciclo
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	 Las dificultades para su purificación han obstacu-
lizado el estudio de componentes proteínicos subce-
lulares de roptrias, micronemas y gránulos densos de 
Plasmodium; sólo los componentes proteínicos de las 
roptrias de los merozoítos, proteínas que participan en 
la biogénesis de la membrana parasitófora, han sido 
identificados a través de estudios proteómicos y de la 
bioinformática.16

Proteómica de las fases asexuales
de Plasmodium

La vacuola parasitófora representa la interfaz entre el 
parásito y el ambiente de la célula hospedera. El aná-
lisis proteómico del eritrocito humano17 identificó 181 
proteínas específicas, de las cuales la mitad reside en la 
membrana plasmática y el resto en el citoplasma. Este 
estudio proporcionó las bases para entender los cambios 
metabólicos y estructurales inducidos por una infección 
malárica y contribuyó a entender las complejas relaciones 
que se presentan entre el hospedero y el parásito.
	 La proteómica ha permitido conocer los compo-
nentes moleculares y los cambios en la expresión de 
las proteínas durante las diferentes fases del desarrollo 
de Plasmodium.18 El análisis del contenido proteínico de 
la cepa NF-54 de P. falciparum concluyó que hay 1 289 
proteínas específicas correspondientes a 23% de la pre-
dicción del proteoma.10,11 De éstas, 714 correspondieron 
a las fases asexuales (trofozoítos y esquizontes), 931 a 
gametocitos y 645 a gametos. Estos resultados coinci-
dieron con los de otros estudios14 en la identificación de 
proteínas específicas de estas fases, entre ellas AMA-1 
(antígeno 1 de la membrana apical de merozoítos), una 
proteína del merozoíto que interviene en el proceso de 
invasión del eritrocito; CLAG-9 (proteína asexual de ad-
herencia celular), relacionada con la adherencia celular; 
MESA (antígeno de superficie del eritrocito infectado 
con merozoítos); MSP-1 (proteína 1 de la superficie del 
merozoíto), otra proteína del merozoíto que posibilita 
la invasión del eritrocito. También se identificaron 
proteínas específicas de fases sexuales como Actina II, 
Pf-16 (antígeno específico de gametocitos), Pfs-48/45 
(específicas de gametos en relación con el proceso de 
fertilización),19 Pf-230 (específica de gametos).20 Como 
hecho interesante, también se caracterizó un grupo de 
proteínas con dominios que indican su posible partici-
pación en interacciones intercelulares y que son blancos 
potenciales para la producción de vacunas. 
	 Otro estudio demostró que P. falciparum presenta 
un alto nivel de regulación de la expresión de sus ge-
nes en sus cuatro estadios de desarrollo.14 Este estudio 
identificó 2 415 proteínas, de las cuales 51% de las que 
se expresan es hipotético. 

	 En general, los análisis proteómicos de los diferen-
tes estadios parasitarios14 identificaron 439 proteínas 
predichas (18% del total de proteínas identificadas), 
que contienen al menos un dominio transmembranal o 
un tallo de glucosil-fosfatil-inositol (GPI) para anclar a 
la membrana plasmática. También se identificaron 304 
proteínas solubles con una señal para ser enviadas a 
la vía secretora o hacia algún organelo. Lo interesante 
de este grupo es que no presentó homología con otras 
proteínas del hospedero, lo cual las convierte en blancos 
potenciales para el desarrollo de vacunas o de nuevos 
antimaláricos. También se identificaron varias proteínas 
exclusivas de cada fase y sólo 6% que se observan en 
todas las fases de desarrollo. El perfil funcional de las 
proteínas identificadas en el esporozoíto indicó que casi 
todas se asocian con organelos apicales, mientras que 
en merozoítos, trofozoítos y gametocitos éstas guardan 
una relación más importante con la síntesis y el destino 
de las proteínas (ensamblaje, modificaciones, etc.) y 
con el metabolismo, mientras que en los gametocitos y 
trofozoítos, el mayor número de proteínas se relacionó 
con la transcripción y el transporte celular. 
	 El estudio de Florens y colaboradores14 reveló que 
la expresión de los genes var y rif (dos familias de genes 
que codifican para moléculas de superficie de eritrocitos 
infectados con Plasmodium y que permiten que éstos se 
adhieran al endotelio vascular y participen en la evasión 
a la respuesta inmunitaria del hospedero vertebrado), 
antes considerada específica de la fase eritrocítica, 
también se expresa en gran y variada cantidad en los 
esporozoítos, lo que indicaría que estas proteínas tal vez 
participan en los procesos generales de interacción con 
las células del hospedero vertebrado y/o en la evasión 
inmunitaria. Lo anterior no deja de llamar la atención 
en cuanto a que la regulación específica de estadio de 
Plasmodium no es tan exacta como se suponía. 
	 Un mecanismo de control de la expresión de pro-
teínas que contribuye a la especificidad de estadio en P. 
falciparum se deriva del agrupamiento (cluster) de genes 
codificantes en los cromosomas. Los agrupamientos de 
genes descritos en este estudio demuestran un amplio 
y variado orden de organización cromosómica, el cual 
probablemente corresponde a regiones abiertas de la 
cromatina que permiten la expresión de los genes co-
rregulados.14 

Proteómica de organelos subcelulares
de Plasmodium 

Las proteínas de las roptrias del merozoíto participan 
en la biogénesis de la vacuola parasitófora (PV).6,21 
Antes, lo único que se conocía era un número limita-
do de proteínas específicas de estos organelos. En la 
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actualidad, mediante modelos experimentales con P. 
berghei, P. yoelii y P. chabaudi que infectan a roedores y 
las herramientas de la proteómica junto con la Tecno-
logía Multidimensional de Identificación de Proteínas 
(MudPIT),22 tecnología que no incluye la utilización de 
geles electroforéticos, se han identificado más proteínas 
específicas de estos organelos.
	 Un estudio identificó 40 proteínas específicas 
de una fracción enriquecida de roptrias aisladas de 
los merozoítos de las tres especies de Plasmodium de 
roedores.16 Este estudio incluyó un análisis diferencial 
de las proteínas de las fracciones apicales aisladas 
comparadas con proteínas totales extraídas de otros 
organelos vesiculares de las fases asexuales y sexua-
les, pero encontró una significativa contaminación 
con componentes citoplásmicos (proteínas de choque 
térmico, proteínas ribosómicas, factores de elongación, 
etc), y con 27 unidades del proteosoma, de las cuales 
13 se encontraron enriquecidas en las fracciones de 
roptrias. También se encontró una alta contaminación 
con enzimas metabólicas citoplasmáticas, tres de 
ellas involucradas en la biosíntesis de coenzimas o el 
metabolismo de lípidos. Una de las enzimas, la bio
sintetasa de piridoxal, interviene en una vía alternativa 
de la forma 5-piridoxal fosfato, que es una coenzima 
esencial de numerosas enzimas con funciones diversas. 
Los humanos no sintetizan dicha coenzima, por lo que 
se considera un blanco potencial para el desarrollo de 
antimaláricos. Debido a que los parásitos de la malaria 
no sintetizan purinas de novo, la enzima transferasa de 
hipoxantina-guanina-xantina-fosforibosilo (HGXPRT), 
encargada de catalizar la fosforilación de la hipoxanti-
na, la guanina y la xantina, se considera un blanco para 
el desarrollo de medicamentos. 

Proteómica de las fases sexuales
de Plasmodium

El desarrollo sexual de Plasmodium juega un papel cen-
tral en la transmisión de la malaria. Los gametocitos, 
precursores de los gametos, se encuentran en la circu-
lación del hospedero vertebrado y son los responsables 
de la transmisión al mosquito vector, lo que ubica a las 
proteínas de estas fases como blancos atractivos para 
desarrollar estrategias que prevengan la transmisión 
de la enfermedad. 
	 La biología de los gametocitos machos y hembras 
difiere y estas diferencias se evidenciaron en las pro-
teínas identificadas en el análisis de sus proteomas.15 
Los gametocitos circulantes se encuentran en fase de 
detención del ciclo celular (G0). En el estómago del 
mosquito experimentan un proceso de activación que 

resulta en la salida del eritrocito y la diferenciación a 
gametos machos y hembras. El gameto macho replica 
su genoma y genera ocho gametos móviles, los cuales 
encuentran y fertilizan gametos hembra en menos de 
30 min. La fertilización produce un cigoto que se trans-
forma en oocineto y luego en ooquiste.23

	 La expresión de GFP bajo el control de promotores 
específicos de sexo facilitó el análisis de los proteomas 
de gametocitos machos y hembras purificados por 
citometría de flujo y analizados por espectrometría de 
masas.15 La distribución de las proteínas predichas a 
partir de los dos proteomas mostró una divergencia 
funcional entre machos y hembras. Estos proteomas 
compartieron sólo 69 proteínas, con una divergencia de 
236 proteínas del macho y 101 proteínas de la hembra. 
Uno de los hallazgos interesantes de este estudio fue la 
presencia de 29 proteína cinasas y fosfatasas, varias de 
ellas específicas de sexo, dos de las cuales participan 
en la diferenciación celular en gametocitos machos 
(MAP-2) y en la meiosis posfertilización (NEK-4). La 
presencia de proteína cinasas específicas por sexo indicó 
la existencia de refinamientos específicos en las vías de 
traducción de señales.
	 En el gameto macho se encontraron proteínas 
relacionadas con el axonema24 y con la replicación del 
genoma, mientras que en el proteoma del gametocito 
hembra se encontraron abundantes péptidos ribosó-
micos y mitocondriales, hallazgo que concuerda con 
abundantes ribosomas (y reticulo endoplásmico) en el 
gametocito hembra, así como también con las complejas 
y abundantes mitocondrias que éste posee.25

	 Como dato de interés, en ambos proteomas se 
encontraron abundantes proteínas del apicoplasto, lo 
que resulta muy sugestivo de la posible participación de 
este organelo en el desarrollo del gametocito macho, no 
obstante que la herencia del genoma del apicoplasto sólo 
tiene lugar por línea materna.26 El estudio proteómico de 
los gametocitos también coincidió con la identificación 
de proteínas específicas del proceso de fertilización (P-
48/45),19 la proteína específica de gametocitos hembra 
(P-27),25 y la proteína específica de gametocitos machos 
(P-230p).19 Este estudio proteómico fue el primero en 
proporcionar una lista de proteínas específicas de los 
gametocitos y la única lista de proteínas específicas de 
sexo de Plasmodium. La investigación futura de estas 
proteínas proveerá nueva información sobre la biología 
y diferenciación sexual de los gametocitos, junto con las 
estrategias que utiliza el parásito para sobrevivir en el 
intestino del mosquito vector, lo cual muy posiblemente 
resultará en la identificación de posibles blancos para 
la interrupción de la transmisión, ya sea por medio de 
fármacos o vacunas.
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La proteómica y la búsqueda
de antimaláricos

En los últimos años se registró un incremento impor-
tante en la resistencia de los parásitos a la acción de 
compuestos antimaláricos. Diversos grupos se han 
enfocado al estudio de los mecanismos que intervienen 
en esta resistencia, así como a la búsqueda de nuevos 
blancos potenciales para desarrollar nuevos productos 
medicinales. Una de las teorías más aceptadas para la 
acción de las quinolonas en el tratamiento de la malaria 
es su interferencia con la detoxificación del grupo hemo 
dentro del eritrocito.27 Mediante una herramienta de la 
proteómica conocida como “Proteome Mining”, Graves 
y col.28 identificaron dos proteínas con actividad enzi-
mática conocidas como QR-2 (reductasa de quinona) 
y ALDH-1 (deshidrogenasa de aldehído). Estas dos 
enzimas son blancos selectivos de unión a quinolonas 
(cloroquina, primaquina, mefloquina) e inhiben su fun-
ción. Las dos proteínas se expresan en células humanas 
y no en P. falciparum. La función principal de la QR-2 es 
catalizar la detoxificación metabólica de las quinonas, 
las cuales se encuentran en todas las plantas y células 
animales, por lo que se cuenta con la hipótesis de que 
la inhibición de QR-2 en los eritrocitos daría como re-
sultado la generación de estrés oxidativo en la célula y 
con ello un ambiente inviable para Plasmodium. 
	 Con el recurso de la electroforesis y la espectro-
metría de masas, Makanga y col.26 evaluaron el efecto 
de un nuevo antimalárico (Coartem), cuyos compo-
nentes activos son Artemeter (ARM) y Lumefantrina 
(LUM). Este fármaco ha mostrado ser uno de los agen-
tes terapéuticos más prometedores para combatir la 
multirresistencia de P. falciparum.29 No se conoce en su 
totalidad el mecanismo de acción de cada uno de los 
componentes de Coartem. El análisis del proteoma del 
parásito mostró un patrón de expresión de proteínas 
de acuerdo al tratamiento, con ARM o LUM, lo que 
demuestra de manera adicional la especificidad de cada 
tratamiento. Asimismo, se observó que ARM muestra 
un efecto reductor de la expresión de algunas enzimas 
glucolíticas (enolasa, cinasa de fosfoglicerato, aldolasa 
de fructosa difosfato, deshidrogenasa de gliceraldehí-
do-3-fosfato), en tanto que LUM inhibe su expresión y 
tiene la propiedad de regular el metabolismo de Plas-
modium. Estos estudios mostraron que la proteómica 
es una herramienta útil para evaluar compuestos con 
propiedades antimaláricas que en un futuro podrían 
sustituir a las que se han vuelto obsoletas debido a la 
resistencia de Plasmodium. 

La proteómica y el desarrollo de vacunas 
contra la malaria

El desarrollo de una vacuna contra la malaria es un reto 
importante en un mundo en el cual millones de personas 
se infectan cada año y otras más mueren a consecuencia 
de esta enfermedad.30 Empero, el desarrollo de una 
vacuna contra la malaria ha sido difícil por la comple-
jidad del ciclo de vida del parásito y la respuesta del 
hospedero ante la presencia de éste. 
	 Entre los problemas para el desarrollo de vacunas 
efectivas se incluyen la existencia de más de 5 300 
proteínas a partir del genoma (23 Mb), la expresión de 
proteínas específicas por sexo y estadio parasitario y el 
requerimiento de mecanismos de respuesta inmunoló-
gica para blancos específicos de cada estadio,31 de forma 
que identificar proteínas que intervienen en la interac-
ción hospedero-parásito es de suma importancia para 
la selección de antígenos útiles que induzcan respuestas 
inmunitarias eficientes que eliminen la infección.
	 Existen dos estrategias principales para el desarro-
llo de vacunas antimaláricas. Una propone maximizar 
la magnitud y la calidad de la respuesta inmunitaria 
contra uno o varios antígenos, tales como la proteína 
circunesporozoítica de los esporozoítos (CSP) o la MSP-1 
de los merozoítos, ambas por medio de la inmunización 
con péptidos sintéticos o proteínas recombinantes con 
adyuvantes.32 La inmunización con vacunas formuladas 
con la CSP y un fuerte adyuvante proporcionó protec-
ción a corto plazo a voluntarios retados de manera ex-
perimental e individuos semiinmunes contra infecciones 
transmitidas de forma natural. La segunda estrategia 
consiste en combinar antígenos blanco para inducir una 
buena respuesta inmunitaria contra ellos, por ejemplo, 
primero inmunizando con ADN plasmídico y después 
reforzando con ADN, virus o proteínas recombinantes. 
Otro tipo de vacunas que bloquean la transmisión es-
tán dirigidas a inducir anticuerpos contra los estadios 
sexuales de Plasmodium.
	 Un requerimiento para la inducción de diferentes 
tipos de respuesta inmunitaria por medio de la vacuna-
ción depende del estadio de vida de Plasmodium en el 
cual se exprese la proteína, por lo que la identificación 
de antígenos putativos específicos de estadio resulta de 
gran importancia. En este sentido, los análisis MudPIT 
de diferentes preparaciones de parásitos han aportado 
un listado muy grande de proteínas que se expresan 
de manera diferencial en las distintas fases del ciclo de 
vida del parásito, lo que servirá de base para identificar 
blancos potenciales. En fecha reciente se demostró que 
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16 de 27 proteínas putativas de P. falciparum identificadas 
por MudPIT fueron reconocidas por voluntarios inmu-
nizados con esporozoítos irradiados; nueve proteínas 
fueron muy antigénicas, tres presentaron reactividad 
intermedia y cuatro fueron algo antigénicas.31

Perspectivas y conclusiones

Los plasmodios son microorganismos complejos que 
han coevolucionado con sus hospederos mosquitos y 
vertebrados por millones de años. Diseñar antimaláricos 
y vacunas que interrumpan su ciclo de vida de manera 
sustancial y persistente es un reto que requiere entender 
su biología. Los avances recientes en la genómica y la 
proteómica ofrecen grandes oportunidades para vencer 
este reto en un futuro no muy lejano.14

	 La reciente secuenciación del genoma humano, de 
An. gambiae, P. falciparum y P. vivax es relevante para el 
estudio de la malaria humana ya que permite la apli-
cación de tecnologías modernas de proteómica para 
complementar las estrategias de control convencionales. 
El análisis proteómico ha permitido dilucidar los perfiles 
de expresión global de las proteínas, la localización sub-
celular de los productos génicos y las interacciones entre 
el hospedero y el agente patógeno que son centrales para 
la patogénesis y el tratamiento de la enfermedad. 
	 En conjunto, la proteómica ha aportado un material 
valioso para futuras investigaciones con proteínas que 
proporcionan alternativas en el desarrollo de medica-
mentos o vacunas capaces de bloquear el desarrollo 
del parásito, con lo cual se evitaría su desarrollo en el 
hospedero vertebrado y/o su transmisión al mosquito y 
como consecuencia a otros seres humanos. Sin embargo, 
el requisito más importante para definir su potencial 
es conocer la función específica de las proteínas iden-
tificadas.
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