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Antes de producir antivenenos, conozcamos el veneno: la diversidad de toxinas de la serpiente Bothrops pictus
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CONTENIDO

Introduccién:

Los envenenamientos por serpientes representan un

importante problema de salud publica en muchas regiones del

mundo, afectando principalmente a poblaciones rurales y

vulnerables [1]. La produccion de antivenenos eficaces

depende del conocimiento detallado de la composicion y

diversidad de los venenos. Sin embargo, estos son mezclas C !

complejas de toxinas con distintas funciones bioldgicas y Genome

niveles de variabilidad intra e interespecifica [2]. En este Ammmmd

contexto, el estudio del veneno de Bothrops pictus permite functional [ o sean ] Quantitative

. . . . annotation Transcripts Analysis J
comprender mejor su diversidad molecular y funcional. — \ % /

Metodologia:

e Especimenes de Bothrops pictus fueron mantenidos en
cautiverio en el serpentario de la UNMSM (Peru). El veneno
fue colectado, liofilizado, agrupado y almacenado a -80 °C.
Las glandulas de veneno fueron disecadas tras la eutanasia, conservadas en RNAlater y utilizadas para la extraccién de ARN.

o EI ARN fue aislado con TRIzol™, cuantificado (NanoDrop) y su integridad evaluada (Bioanalyzer). Las librerias se prepararon con
el kit TruSeq Stranded mRNA y se secuenciaron en plataforma Illumina (paired-end 150 pb).

e Los transcriptomas se ensamblaron De Novo (Trinity, rnaSPAdes, Bridger, Extender) tras control de calidad y trimming. La
anotacion de toxinas se realizé con ToxCodAn y curaciéon manual.

e Las proteinas del veneno se analizaron por SDS-PAGE y LC-MS/MS. Los datos protedmicos fueron procesados con FragPipe
utilizando una base de datos derivada del transcriptoma.

e Las actividades funcionales (SVMP, SVSP, PLA2, LAAO, HYAL) se evaluaron mediante ensayos espectrofotométricos, y se
realizaron pruebas in vivo en modelos murinos.

Resultados:

El andlisis multiomico del veneno de B. pictus reveld una alta diversidad de toxinas, identificandose mdltiples familias proteinas

predominantes, incluyendo metaloproteasas (SVMP), serinoproteasas (SVSP), fosfolipasas A2 (PLA2) y L-aminoacido oxidasas

(LAAO). El ensamblaje transcriptémico de novo permitié recuperar un conjunto robusto de transcritos, con una anotacion

eficiente de genes toxinolégicos mediante ToxCodAn, evidenciando variabilidad en la expresidon génica entre individuos. A nivel

protedmico, el analisis por LC-MS/MS confirmé la presencia de las principales toxinas identificadas a nivel transcriptémico,
mostrando concordancia entre los niveles de expresidon y abundancia proteica. Los perfiles electroforéticos evidenciaron
diferencias en la composicion proteica, mientras que los ensayos funcionales demostraron actividades enzimaticas relevantes

(proteolitica, coagulante y fosfolipasa), reflejando la complejidad funcional del veneno.

Conclusiones:

El veneno de Bothrops pictus presenta una alta diversidad molecular y funcional, cuya caracterizacidn multiémica resulta clave

para optimizar la produccién de antivenenos y explorar su potencial biomédico.
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