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Título (propuestas):  
 
Diseño de cebadores para PCR basados en ADN satélite para la detección específica de 
nematodos del género Angiostrongylus 
 
Descripción general (Resumen y metodología) 
 
Angiostrongylus cantonensis es un nematodo parásito zoonótico, conocido como el gusano 
pulmonar de la rata. Su hospedador definitivo son las ratas, y los hospedadores 
intermediarios son caracoles y babosas. En caso de infección accidental en humanos, 
puede migrar al sistema nervioso central y provocar meningoencefalitis. 

A. cantonensis es originario de China continental, pero se ha extendido a múltiples países y 
continentes. El momento exacto de su migración fuera de Asia es desconocido, pero puede 
relacionarse con grandes eventos históricos o movimientos migratorios. Se detectó por 
primera vez en Europa continental recientemente, en la ciudad de Valencia. La mayor 
prevalencia de infección (20%) se observó en ratas capturadas en las huertas que rodean la 
ciudad, dedicadas a la producción de hortalizas para consumo local y exportación. Este es 
un entorno favorable para el parásito, debido a la abundancia de caracoles y babosas. La 
presencia del parásito en las ratas no implica necesariamente un riesgo significativo para la 
salud pública, ya que si se siguen las medidas preventivas adecuadas, el riesgo de contraer 
neuroangiostrongiliasis es muy bajo. 

El objetivo de este proyecto es diseñar cebadores específicos para la detección mediante 
PCR de nematodos pertenecientes al género Angiostrongylus, destinados a facilitar la 
vigilancia epidemiológica y el control de enfermedades zoonóticas. Los cebadores se 
diseñarán sobre secuencias de ADN satélite, que estudiaremos en el genoma de varias 
especies de Angiostrongylus. Los satélites son secuencias repetitivas de ADN de evolución 
rápida, lo que permite identificar regiones específicas de especie, y por tanto, constituyen 
una herramienta valiosa para el desarrollo de métodos de detección. 

 
Metodología: 

1.​ Recolección y curación de datos genómicos de especies del género Angiostrongylus 
(A. cantonensis, A. costaricensis, A. malaysiensis y A. mackerrasae) disponibles en 
bases de datos públicas.​
 

2.​ Identificación bioinformática de secuencias de ADN satélite, usando los softwares 
RepeatExplorer2 y TAREAN.​
 

3.​ Análisis de la presencia y abundancia de estas secuencias en los genomas de las 
cuatro especies analizadas, para identificar marcadores específicos de especie.  

4.​ Diseño de cebadores PCR específicos a partir de estas secuencias. 
5.​ Validación experimental mediante PCR en muestras control positivas y negativas, 

para evaluar la especificidad de los cebadores. 

Objetivos planteados 



 
Diseñar y validar cebadores específicos basados en secuencias de ADN satélite para la 
detección por PCR de nematodos del género Angiostrongylus. 
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