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RESUMEN. El objetivo del trabajo fue analizar un polipéptido derivado de la
proteína RmS-17 en cepas y aislados de garrapatas Rhipicephalus microplus
de México. Se realizó un análisis in silico de la secuencia de aminoácidos
con el fin de seleccionar una región que constó de 145 aminoácidos. Pos-
teriormente, se diseñó un par de oligonucleótidos específicos para lograr la
amplificación del fragmento de interés en cada una de las cepas y aislados
de garrapatas en estudio, obteniendo un amplicón de 435 bp. Los productos
obtenidos fueron clonados en el vector comercial pCR R©4-TOPO R© y los
plásmidos transformados en células competente de E. coli TOP10 R©. Se
seleccionaron clonas positivas con fines de secuenciación. Los resultados
mostraron un 99.08% de identidad para la cepa de referencia “Media Joya”
con respecto a la cepa previamente reportada en Brasil (KC990116.1). En
relación a las secuencias de las cepas “Vargas”, “Híbrido”, “Huastecas” y de
los aislados de Campeche, Chiapas, Hidalgo, Morelos y Guerrero se observó
un 100% de identidad y similitud. Estos resultados demuestran un elevado
grado de conservación en la secuencia que codifica para el polipéptido
RmS-17 y sugiere ser una propuesta para llevar a cabo el desarrollo de un
antígeno vacunal que coadyuve en el control de infestaciones por garrapatas
R. microplus en distintas zonas geográficas de México.
Palabras clave: Garrapatas, inmunógeno, México, R. microplus, RmS-17.

ABSTRACT. The aim of this work was to analyze a RmS-17 polypep-
tide from Rhipicephalus microplus strains and isolates from different states
of Mexico. in silico analysis of the amino acid sequence was performed
in order to select a region of 145 amino acids. Subsequently, a pair of
specific oligonucleotides was designed to amplify the fragment of interest in
each strain and isolate, obtaining a 435 bp amplicon. The products were
cloned into the pCR R©4-TOPO R© vector and the plasmids transformed into
the competent E. coli TOP10 R© cells. Positive clones were selected for
sequencing purposes. The results showed an identity percentage of 99.08%
for the reference strain “Media Joya” with respect to the previously reported
strain in Brazil (KC990116.1). The strains “Vargas”, “Hybrid”, “Huastecas”
and the isolates from Campeche, Chiapas, Hidalgo, Morelos and Guerrero
an identity and similarity percentage of 100% was observed. These results
demonstrate a high degree of conservation in the sequence of the RmS-17
polypeptide and suggests that it is appropriate to carry out the development
of an immunogen that will be useful to control R. microplus infestations in
several geographical areas of Mexico.
Key words: Ticks, immunogen, Mexico, R. microplus, RmS-17.
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INTRODUCCIÓN

Las infestaciones por garrapatas en la
ganadería bovina mexicana, son un problema que
conlleva a múltiples situaciones de merma en la
producción. La especie más importante es Rhipi-
cephalus microplus, la cual genera pérdidas económi-
cas tangibles (Rodríguez-Vivas et al. 2017), tanto
por sus efectos asociados a depreciación de pieles,
pérdidas de peso, disminución en la producción
láctea, anemias, así como por la transmisión de
patógenos causantes de babesiosis y anaplasmo-
sis (de la Fuente y Kocan 2006). Actualmente, se
han implementado diversas estrategias de control;
siendo el control químico el más utilizado por su alto
porcentaje de letalidad y efectividad para reducir el
número de garrapatas sobre los animales (Ostfeld
et al. 2006). Sin embargo, la mayor desventaja de
este control radica en la generación de cepas multire-
sistentes a prácticamente todas las familias químicas
disponibles en el mercado (Rodríguez-Vivas et al.
2018), haciendo necesaria la búsqueda de nuevas
alternativas de control como pueden ser las vacu-
nas anti-garrapatas; las cuales han demostrado un
efecto protector cuando son aplicadas dentro de un
programa integrado de control (de la Fuente y Ko-
can 2003). En la actualidad existen vacunas comer-
ciales basadas en la proteína recombinante Bm86
para el control de la garrapata R. microplus. El
uso de estas vacunas representa una alternativa de-
bido a que disminuyen los parámetros reproductivos
de las garrapatas, afectando con ello la progenie;
además de bloquear la transmisión de patógenos a
sus hospedadores (Lagunes-Quintanilla y Bautista-
Garfias 2020). No obstante, presentan ciertas limita-
ciones al observarse una disminución en la eficacia
del antígeno Bm86 cuando es aplicado a bovinos in-
festados con cepas de garrapatas R. microplus de
distintas regiones geográficas, lo cual está asociado
a polimorfismos en la secuencia del gen codificador
(García-García et al. 1999).

En la búsqueda de nuevos candidatos a
vacunas se han caracterizado diversas proteínas
secretadas y/o localizadas en glándula salival, ce-
mento, intestino medio y ovarios de las garrapatas

(Mulenga et al. 2001, de la Fuente y Kocan 2003,
2006, Canales et al. 2009, Dai et al. 2009, Al-
mazan et al. 2010, Seixas et al. 2012, Tirloni et
al. 2016), dentro de las cuales se encuentran las
Serpinas; proteínas de entre 350 y 500 residuos
de aminoácidos con pesos moleculares que varían
de 40 a 60 kDa y con estructuras similares identifi-
cadas en un principio por su capacidad de inhibir la
proteasa serina (Gettins 2002). Cuentan con sitios
conservados y presentan funciones importantes en
el sistema inmune, respuesta inflamatoria, fibrinóli-
sis y coagulación sanguínea de las garrapatas (Ye
et al. 2001). En las garrapatas se han caracteri-
zado diversas Serpinas como la HLS1 de Haema-
physalis longicornis (Immamura et al. 2005), RaS-
1, RaS-2 y RaS4 en Rhipicephalus appendiculatus
(Immamura et al. 2006), AAS27 en Amblyomma
americanum, entre otras. En garrapatas R. mi-
croplus se han identificado 22 diferentes Serpinas
(Tirloni et al. 2014, Rodríguez-Valle et al. 2015), las
cuales cumplen con ciertas funciones dentro de la fi-
siología de la garrapata. Una de ellas, la Serpina 17
(RmS-17) presenta características que sugieren po-
dría ser un candidato vacunal debido a su localización
en órganos vitales como glándula salival, intestino
medio, ovarios y exoesqueleto; además de partici-
par en funciones importantes en la inhibición de la
coagulación sanguínea y la modulación de la inhibi-
ción de la respuesta inflamatoria del hospedador. Al
respecto Tirloni et al. (2016), realizaron un ensayo
en el cual aplicaron la proteína recombinante RmS-
17 en conejos con la finalidad de obtener suero poli-
clonal y posteriormente incubarlo con quimiotripsina
y la Serpina diana. El resultado fue la disminución
de la función inhibitoria de la Serpina, lo cual se tra-
duce en que los anticuerpos bloquean esta función
durante la alimentación de la garrapata, interfiriendo
en la modulación y el desarrollo.

Recientemente, las herramientas bioinformáti-
cas han sido de gran utilidad para analizar secuencias
de aminoácidos de proteínas de interés, identificando
regiones o péptidos conservados que puedan actuar
como posibles candidatos potenciales a antígenos
vacunales (Crompton et al. 2010). Por tal motivo, el
objetivo del presente trabajo es llevar a cabo un análi-
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sis molecular de un polipéptido de la proteína RmS-
17 en cepas y aislados nacionales de garrapatas R.
microplus, lo que permitirá el desarrollo de un an-
tígeno vacunal con mínima variabilidad.

MATERIALES Y MÉTODOS

Se utilizó la secuencia de aminoácidos de la
proteína RmS-17 reportada en la base de datos
del National Center for Biotechnology Information
(NCBI) (AHC98668.1) para llevar a cabo el análi-
sis in silico mediante diferentes algoritmos bioinfor-
máticos. Para realizar los análisis de la estructura
secundaria, se buscaron regiones hidrofóbicas uti-
lizando la herramienta Protscale, regiones transmem-
branales con TMHMM, presencia de péptido señal
mediante SignalP 4.1, sitios de glicosilación con Net-
NGlyc 1.0 y la búsqueda de dominios funcionales
haciendo uso de los programas Pfam y SMART.
La predicción de epítopos de células B se llevó a
cabo con diferentes algoritmos, buscando dentro de
la secuencia de aminoácidos características de un
epítopo B como: Hidrofilicidad (Antigenic Plot), Anti-
genicidad (EMBOSS Antigenic) y epítopos lineales
(Bepipred 2.0 y BCELL/IEDB Analysis Resource). La
predicción de la estructura terciaria de la secuencia
de aminoácidos se llevó a cabo utilizando los pro-
gramas I-Tasser, SWISS-MODEL y Phyre2 haciendo
modelaje por homología. Los modelos se obtuvieron
del RCSB: Protein Data Bank (RCSB PDB) y fueron
analizados con el programa Chimera para predecir
la mejor estructura. Una vez localizada la secuen-
cia de interés se diseñaron oligonucleótidos especí-
ficos mediante el programa OligoAnalyzer para su
síntesis. La representación del polipéptido derivado
de la proteína RmS-17 se llevó a cabo mediante el
programa Protter. Como material biológico se uti-
lizaron garrapatas R. microplus hembras repletas de
la cepa de referencia denominada “Media Joya”, cepa
“Híbrido” (cruzamiento de la cepa “Media Joya” y
“Canoas”); ambas provenientes de Tapalpa, Jalisco,
México y cepa “Huastecas” (cepa con antecedentes
de resistencia a ivermectina) proveniente de Aldama,
Tamaulipas; las cuales se encuentran establecidas en

el CENID-SAI, INIFAP y forman parte del germo-
plasma del Instituto. Además, se utilizó la cepa
“Vargas” proveniente de Aldama, Tamaulipas y
diferentes aislados colectados en los municipios
de La Candelaria, Campeche; Pijijiapan, Chiapas;
Xochicoatlán, Hidalgo; Lolotla, Hidalgo; Jonacate-
pec, Morelos; Tepalcingo, Morelos y Juan Ranulfo
Escudero, Guerrero.

Se llevó a cabo la disección de cinco
garrapatas hembras repletas por cepa o aislado
(glándula salival, intestino y ovarios), realizando un
corte de forma longitudinal dorsal con ayuda de un
bisturí y un microscopio estereoscópico. Posterior-
mente, se hicieron lavados con PBS 1X frio, con el
fin de eliminar la mayor cantidad de sangre presente.
La extracción de RNA total se realizó mediante el
método de Trizol R©. El RNA obtenido se utilizó para
la síntesis de DNA complementario (cDNA), mediante
la técnica denominada RT-PCR (Reacción en Ca-
dena de la Polimerasa-Transcriptasa Reversa), el
cual sirvió como plantilla en las reacciones de am-
plificación. La reacción de PCR punto final se llevó a
cabo en tubos de microcentrífuga de pared delgada
bajo el siguiente protocolo: 1X PCR buffer, 1.5 mM
de MgCl2, 0.6 mM de dNTPs, 2 U/µL de platinum Taq

polimerasa (Invitrogen
TM

Platinum
TM

Taq DNA Poly-
merase), 2 µM de oligonucleótidos y 100 ng de cDNA,
en un volumen final de 25 µL. Posteriormente, los am-
plicones obtenidos fueron separados por electrofore-
sis en un gel de agarosa al 1% en buffer TBE (Tris,
Borato, EDTA) para estimar el tamaño de los fragmen-
tos amplificados por comparación con un marcador
molecular de 1 Kb y visualizados por exposición UV
en un transiluminador Gel Logic 1500 (Imaging Sys-
tem). La clonación de los productos de PCR se llevó
a cabo utilizando el vector optimizado para secuen-
ciación pCR R©4-TOPO R© (Invitrogen

TM
, Carlsbad,

CA), realizando una reacción de ligación y la sub-
secuente transformación en células competentes
TOP10 R© de Escherichia coli. Se seleccionaron
cinco colonias recombinantes de cada muestra para
realizar los ensayos de PCR de colonia y confirmar
aquellas clonas que incorporaron el inserto. La ex-
tracción y purificación de plásmidos se llevó a cabo
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por el método de lisis alcalina y fueron secuencia-
dos en la Unidad de Secuenciación del Instituto de
Biotecnología de la Universidad Nacional Autónoma
de México (IBT-UNAM), mediante el método Sanger.
Con los resultados obtenidos se realizaron secuen-
cias consenso para cada una de las cepas y aislados
a evaluar. Se llevó a cabo un análisis de alineamiento
múltiple con los programas CLUSTAL W, UGENE y
MUSCLE utilizando métodos progresivos e iterativos
con el fin de comparar los resultados y determinar el
mejor alineamiento. La calidad de los alineamientos
se analizó con el programa GeneDoc calculando la
suma de pares y LogOdds. Finalmente, se generó
una matriz de sustitución para determinar el grado
de identidad/similitud que existía entre las secuen-
cias que codifican para el polipéptido RmS-17 de las
diferentes cepas y aislados de garrapatas, a través
del servidor SIAS diseñado por la Universidad Com-
plutense de Madrid.

RESULTADOS

Se seleccionó un polipéptido derivado de la
proteína RmS-17, el cual está constituido por 145
aminoácidos equivalente a 435 bp; localizado entre
los residuos 215 y 359. Dentro la secuencia de in-
terés se localiza el sitio central reactivo (RCL), el
cual le brinda especificidad a las Serpinas frente a
la proteasa blanco para realizar su función inhibito-
ria, además de tener la característica de ser con-
servado en la familia de las Serpinas. El polipép-
tido seleccionado carece de péptido señal y región
transmembranal demostrando que se trata de un
fragmento intracelular. También se predijo dentro
del polipéptido una región hidrofóbica con una pun-
tuación superior a 1.6. Se localizó un sitio de gli-
cosilación en el residuo 48 con un punto de corte de
0.5. La predicción de regiones antigénicas y epíto-
pos lineales de células B, sugiere que existen dos
epítopos B predichos por tres de cuatro programas
utilizados, con un índice de inmunidad superior a
0.8% y una longitud entre 10 a 16 aminoácidos; in-
dicativo de alta inmunogenicidad. Con respecto a
la topología, posición y localización de los epítopos

predichos, se analizó por homología con la estruc-
tura cristalizada de la Serpina 2 de Ixodes ricinus con
un 47.06% de identidad, sugiriendo que el polipéptido
está constituido por cuatro hélices alfa, siete láminas
beta y una amplia proporción de giros aleatorios. En
la Figura 1, se resumen las principales características
de interés predichas en el polipéptido derivado de la
proteína RmS-17.

Figura 1: Representación del polipéptido derivado de la proteína RmS-
17. El diseño fue personalizado en el programa Potter, donde se re-
sumen las principales características de interés predichas. El cuadrado
representa el sitio de N-glicosilación (residuo 48), los rombos indican
los epítopos lineales de células B (residuos 50-60, 79-92) y los círculos
sombreados muestran el sitio central reactivo (RCL) (residuos 126-145).

Se logró la amplificación del fragmento de
interés, obteniendo un amplicón de 435 bp para
las diferentes muestras de R. microplus en estudio
(Figura 2). Al realizar el alineamiento múltiple de las
secuencias obtenidas, se observaron cuatro muta-
ciones silenciosas a nivel de nucleótidos en la cepa
“Media Joya” con respecto a la cepa “Porto Alegre”
previamente reportada en Brasil. Las cepas “Vargas”,
“Híbrido” y “Huastecas”, así como los aislados de La
Candelaria, Cam., Pijijiapan, Chis., Xochicoatlán y

www.ujat.mx/era

4

E. ISSN: 2007-901X

https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/


Martínez-Maza et al.
Polipéptido RmS-17 como antígeno anti-garrapatas

Ecosist. Recur. Agropec. 7(3): e2537, 2020
https://doi.org/10.19136/era.a7n3.2537

Figura 2. Amplificación del fragmento de RmS-17 a partir de cepas y aislados mexicanos. Los carriles 1 - 11 muestran los am-
plicones de Jalisco, Tamaulipas, Morelos, Hidalgo, Campeche, Guerrero y Chiapas con un tamaño equivalente a 435 bp. Gel de
agarosa al 1% con buffer TBE 1X.

Lolotla, Hgo., Tepalcingo y Jonacatepec, Mor., y Juan
Ranulfo Escudero, Gro. no presentaron ninguna mu-
tación. En cuanto al análisis de las secuencias a nivel
de aminoácidos se observó una identidad de 100%
(Figura 3). Por otra parte, en la matriz de sustitución
de observó un 99.08% de identidad en la secuencia
que corresponde a la cepa “Media Joya” con respecto
a las demás cepas y aislados en estudio. Las secuen-
cias de las cepas “Vargas”, “Híbrido” y “Huastecas”,
además de los aislados de Campeche, Chiapas, Hi-
dalgo, Morelos y Guerrero presentaron un 100% de
identidad y similitud comparadas con la cepa previa-
mente reportada (Tabla 1).

DISCUSIÓN

El estudio de las vacunas contra garrapatas ha
sido explorado desde los años 80’s hasta la fecha.
Se han descubierto y caracterizado un número im-
portante de posibles candidatos vacunales con cier-
tas aproximaciones en cuanto a su nivel de eficacia
(Lagunes-Quintanilla y Bautista-Garfias 2020). En
el presente trabajo, utilizando herramientas de bioin-
formática se diseñó un polipéptido derivado de la
proteína RmS-17 de la garrapata R. microplus, con-
siderando ciertas características de interés con la
finalidad de estimular una respuesta inmune especí-
fica protectora. Dentro del polipéptido se consideró

la incorporación del RCL, el cual le permite a las
Serpinas llevar a cabo su función inhibitoria (Gettins
2002, Bhowmick y Han 2020), la presencia de dos
epítopos lineales de células B, ausencia de regiones
transmembranales y que al menos contuviera un sitio
de N-glicosilación el cual podría incrementar la acti-
vación de las células T; debido a que las acciones
anti-garrapatas de tipo Th1/Th2 tienen un valor pro-
tector atribuido a las clases/subclases de anticuer-
pos, de acuerdo con su capacidad activadora del
complemento, siendo más potente las activadas por
inmunoglobulinas de tipo IgG derivadas de respues-
tas tipo Th1 (Mossman y Coffman 1989). Además,
los linfocitos T junto con otras células contribuyen a la
activación y diferenciación de linfocitos B, los cuales
producen anticuerpos circulantes que reaccionan
contra garrapatas (Willadsen 1980, Whelen y Wikel
1993). Recientemente, se han propuesto distintas
metodologías para el diseño y selección de antígenos
vacunales en diferentes modelos de investigación; la
inmunoinformática, que se basa en la aplicación de
algoritmos ha servido de base para predecir aquellas
regiones, péptidos o epítopos que generen una in-
munogenicidad adecuada y que disminuyan en gran
medida los ensayos experimentales en la búsqueda
de antígenos vacunales (Merino-Charrez et al. 2019).
Este tipo de estrategia se ha llevado a cabo en otros
modelos de investigación como Babesia spp. y Plas-
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Figura 3. Alineamiento múltiple de las secuencias de Jalisco, Tamaulipas, Morelos, Hidalgo, Campeche, Guerrero, Chia-
pas y la cepa previamente reportada en Brasil (AHC98668.1). Los asteriscos muestran las regiones conservadas de las
diferentes secuencias del polipéptido RmS-17 mediante el programa GeneDoc.

Tabla 1. Matriz de identidad/similitud para las secuencias del polipéptido RmS-17. El número por encima de la diagonal representa el porcentaje de
identidad y por debajo de la diagonal representa el porcentaje de similitud.

Cepa/Aislado 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
1. Porto Alegre, Brasil (KC990116.1) 99.08 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
2. Media Joya Tapalpa, Jalisco 100 99.08 99.08 99.08 99.08 99.08 99.08 99.08 99.08 99.08 99.08
3. Vargas Aldama, Tamaulipas 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
4. Xochicoatlan, Hidalgo 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
5. Lolotla, Hidalgo 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
6. Pijijiapan, Chiapas 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
7. Candelaria, Campeche 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
8. Jonacatepec, Morelos 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
9. Tepalcingo, Morelos 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
10. Huastecas Aldama, Tamaulipas 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
11. Híbrido Tapalpa, Jalisco 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
12. Juan R. Escudero, Guerrero 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100
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modium falciparum, estimulando una respuesta in-
mune innata y adaptativa efectora frente a los parási-
tos (Mahajan et al. 2010).

El polipéptido seleccionado se localiza in-
tracelularmente, sugiriendo que este no podría tener
una interacción con los anticuerpos específicos que
circulan en la hemolinfa; sin embargo, se ha de-
mostrado en estudios previos la capacidad de los an-
ticuerpos para atravesar la membrana y llegar hasta
su sitio blanco, así como se ha dilucidado con di-
versas proteínas intracelulares: glutatión S trans-
ferasa (Parizi et al. 2011), factor de elongación Ef1a,
Ubiquitina (Almazán et al. 2012), proteína riboso-
mal P0 (Rodríguez-Mallon et al. 2015), Suboleina
(de la Fuente et al. 2011, Merino et al. 2011, Ben-
saci et al. 2012, Antunes et al. 2014, Lagunes et al.
2016). Actualmente, se sabe que las garrapatas pre-
sentan la característica de llevar a cabo la digestión
de manera intracelular lenta, debido a la presencia
de una membrana semipermeable denominada mem-
brana peritrófica localizada en el intestino (Willadsen
2001) y que los anticuerpos protectores inhiben el
proceso de endocitosis, mientras los enterocitos son
lisados a través del complemento, lo que da lugar a
que el material ingerido pase a la hemolinfa (Willad-
sen 1997, Bhowmick y Han 2020). Esto sugiere
que los anticuerpos producidos por el polipéptido
RmS-17 podrían atravesar la membrana e inhibir fun-
ciones importantes en el desarrollo y la alimentación
de la garrapata R. microplus. En asociación con
los resultados obtenidos, se presume que la región
seleccionada podría generar una respuesta inmune
eficiente. No obstante, es necesario llevar a cabo los
ensayos de inmunización en modelos in vivo con la
finalidad de evaluar la eficacia del antígeno en contra
de garrapatas R. microplus.

Actualmente, las únicas vacunas comerciales
disponibles en el mercado se basan en la proteína
Bm86. Sin embargo, en estudios realizados previa-
mente se reportó que una diferencia mayor al 2.8%
en la secuencia de aminoácidos es suficiente para
causar una respuesta inmune variable frente a la
vacunación (García-García et al. 1999, Freeman et
al. 2010). Por lo cual, se requiere el desarrollo de
vacunas contra garrapatas que tengan la capacidad

de generar protección en diferentes zonas geográfi-
cas, es decir, que sean antígenos conservados. En
el presente estudio, al realizar los alineamientos de
las secuencias del polipéptido RmS-17 únicamente
en la cepa “Media Joya” se identificaron cuatro mu-
taciones silenciosas a nivel de nucleótidos, infiriendo
cero sustituciones a nivel de aminoácidos; con un
99.08% de identidad y 100% de similitud comparado
con la secuencia reportada en Brasil. Así mismo,
en las secuencias de las cepas “Híbrido”, “Vargas”
y “Huastecas” y en los aislados de La Candelaria,
Cam., Pijijiapan, Chis., Xochicoatlán y Lolotla, Hgo.,
Tepalcingo y Jonacatepec, Mor., y Juan Ranulfo Es-
cudero, Gro. no se observaron mutaciones, indicando
que las secuencias del noreste, centro, occidente
y sureste de México son altamente conservadas.
Los hallazgos encontrados en esta investigación, se
podrían correlacionar con los análisis filogenéticos
obtenidos por Tirloni et al. (2014), donde se infiere
un elevado nivel de homología. Adicionalmente, se
presume que la familia de las Serpinas al ser proteí-
nas ortólogas presentan funciones similares como la
inhibición de la tripsina, catepsina G, quimotripsina,
plasmina y factor XIa (Tirloni et al. 2016). Por lo cual,
de manera prospectiva será conveniente evaluar el
potencial del polipéptido RmS17 con la finalidad de
observar si la inmunización podría bloquear la activi-
dad inhibidora de la proteasa durante la alimentación
de garrapatas e interferir con las funciones modu-
ladoras de las Serpinas.

CONCLUSIONES

En la presente investigación se analizó un
polipéptido derivado de la proteína RmS-17, el cual
no presenta variaciones en la secuencia de aminoá-
cidos. Estos hallazgos demostraron un elevado grado
de conservación entre las poblaciones de garrapatas
R. microplus de México y Brasil. Además, las
secuencias del polipéptido RmS-17 son altamente
conservadas en diferentes regiones de México, su-
giriendo que estas secuencias son ortólogas y que el
desarrollo de un antígeno vacunal es factible para re-
ducir las infestaciones por garrapatas R. microplus en
el país.
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