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Las proteínas “High Mobility Group” B constituyen una familia de proteínas que llevan a cabo 

diversas funciones nucleares mediante el remodelado de la cromatina. En el laboratorio de Biología y 

Bioquímica de Trypanosoma cruzi se identificó una proteína perteneciente a esta familia en 

Trypanosoma cruzi denominada TcHMGB. La TcHMGB presenta 2 dominios HMG box al igual que 

sus ortólogas en mamíferos, pero carece de la región carboxilo-terminal acídica típica de esta familia 

de proteínas y tiene, en cambio, una región amino-terminal única de las HMGBs de tripanosomátidos. 

Este extremo amino-terminal contiene una señal de localización nuclear (NLS) putativa y un dominio 

DEK-C de unión al ADN predichas por métodos bioinformáticos. 

Para estudiar las posibles funciones de estas regiones, se expresaron en forma soluble la región amino-

terminal (Nterm-TcHMGB), y la proteína con dicha región delecionada (TcHMGB-∆N), como 

fusiones a GST y se realizaron ensayos de interacción con el ADN in vitro. Al igual que TcHMGB 

completa, tanto Nterm-TcHMGB que contiene el dominio DEK-C, como TcHMGB-∆N compuesta por 

los 2 dominios HMG box, son capaces de unirse a estructuras distorsionadas del ADN. Esto demuestra 

la presencia de un dominio adicional de interacción con el ADN en las HMGBs de tripanosomátidos. 
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RESUMEN 

 

 

Las proteínas “High Mobility Group” B constituyen una familia de proteínas que llevan a 

cabo diversas funciones nucleares mediante el remodelado de la cromatina. En el laboratorio de 

Biología y Bioquímica de Trypanosoma cruzise identificó una proteína perteneciente a esta 

familia en Trypanosoma cruzi denominada TcHMGB. La TcHMGB presenta 2 dominios HMG 

box al igual que sus ortólogas en mamíferos, pero carece de la región carboxilo-terminal acídica 

típica de esta familia de proteínas y tiene, en cambio, una región amino-terminal única de las 

HMGBs de tripanosomátidos. Este extremo amino-terminal contiene una señal de localización 

nuclear (NLS) putativa y un dominio DEK-C de unión al ADN predichas por métodos 

bioinformáticos. 

 

Para estudiar las posibles funciones de estas regiones, se expresaron en forma soluble la 

región amino-terminal (Nterm-TcHMGB), y la proteína con dicha región delecionada 

(TcHMGB-∆N), como fusiones a GST y se realizaron ensayos de interacción con el ADNin 

vitro. Al igual que TcHMGB completa, tanto Nterm-TcHMGB que contiene el dominio DEK-C, 

como TcHMGB-∆N compuesta por los 2 dominios HMG box, son capaces de unirse a 

estructuras distorsionadas del ADN. Esto demuestra la presencia de un dominio adicional de 

interacción con el ADN en las HMGBs de tripanosomátidos. 
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