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Perkinsus olseni es un protozoo parasito causante de mortalidad
elevada en moluscos marinos de Europa, Asia y Oceania, ocasionando
graves pérdidas econdmicas. El parasito esta incluido en la lista de
enfermedades de declaracién obligatoria de la Organizacion Mundial de
Sanidad Animal (OIE), lo que conlleva restricciones en el mercado
internacional de moluscos. Es importante determinar si existe variabilidad
en las poblaciones del parasito, en especial en su virulencia, bien para
modificar las restricciones comerciales bien para desarrollar estrategias de
lucha contra el parasito.

Se ha estudiado la expresion proteica de Perkinsus olseni en 4
poblaciones de la Peninsula Ibérica mediante electroforesis bidimensional y
secuenciacion por espectrometria de masas, con el fin de identificar
estirpes con diferencias en virulencia. Los pararasitos se aislaron a partir
de: cuatro almejas, Ruditapes decussatus, infectadas de la Ria de Arousa,
cuatro de la Ria de Pontevedra, cuatro del Rio Carreras (Huelva) y cuatro
almejas, Ruditapes philippinarum, del Delta del Ebro. Se desarrollé un
cultivo clonal in vitro a partir de los parasitos aislados de cada almeja
(cuatro cultivos por area geografica).

La expresion de las proteinas celulares del parasito y de las proteinas
excretadas al medio de cultivo se comparé entre las cuatro areas
geograficas, mediante separacion por 2D-PAGE e implementacion del
software PD Quest. Tras un primer analisis de las proteinas celulares, se
seleccionaron para su secuenciacidon 35 spots especificos de alguna
poblacion y 19 comunes a todas ellas. Con respecto a las proteinas
extracelulares, se seleccionaron 23 spots especificos de alguna poblacién y
11 comunes a todas.

De las 88 proteinas seleccioniadas se obtuvo secuencia de 38, de las
que se identificaron 27. La baja proporcién de secuencias de protozoos
depositadas en las bases de datos hace que la identificacion de las
proteinas sea dificil.
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