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La theileriose equina, enfermedad endémica en
Brasil, es una periplasmose causada por el protozoario
intraeritrocitario, Theileria equi. Esta enfermedad
provoca pérdidas asociadas a factores clinicos como
restriccion al transito de equinos seropositivos. El
diagnéstico y la prevenciéon de esa enfermedad se
hacen necesarios en areas endémicas y no endémicas
debido a la diseminacién de los vectores (garrapatas)
del protozoario y de su alta prevalencia. Distintas
plataformas de ELISAs han sido desarrolladas con
el empleo de antigenos recombinantes. La proteina
de superficie EMA-2 de merozoito es liberada en el
citoplasmay en la membrana del eritrocito, sugiriendo
ser uno de los primeros antigenos reconocidos por
el sistema inmune. El objetivo de este estudio fue
evaluar la proteina EMA-2 de Theileria equi, expresa
en Pichia pastoris, como inmunobioldgico. Una
vez hecha la expresion de la glicoproteina EMA-2
(rEMA-2) se prob¢ la inmunogenicidad de la misma
en ratones previamente vacunados. Fueron utilizados
10 ratones, hembras de linaje BALB/c separadas en
dos grupos. El grupo 1 recibié 150 pL de PBS 1x,
el grupo 2 recibié 150 pL de vacuna contiendo 50
pL de la proteina tTEMA-2 por via sub cutinea, en
los dias O y 14. Se hizo la colecta de sangre via retro
orbital en los dias 0, 14, y 28. La proteina demostro
imunogenicidad en ELISA Ia cual fue sensibilizada
con 200 ng de rEMA-2 por pocillo. Concluyese en
este estudio que la proteina rEMA-2 es antigénica
e inmunogénica, pudiendo ser usada en pruebas de
inmunodiagndstico.
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Management practices used in maize production
have an impact on soil agroecosystem where different
microbial communities coexist. Bacteria inhabiting
soil are numerous and diverse, but we know very
little about their ecological distribution. Here we
analyzed the bacterial community diversity in three
environments: the rhizosphere of two transgenic
maize cultivars grown in Uruguay, agricultural soil
and non-cultivated bulk soil near the experimental
site. We followed two metagenomic approaches:
DGGE (denaturing gradient gel electrophoresis) and
454-pyrosequencing of 16S rRINA gene. Through
pyrosequencing, the three environments analyzed
differentiated in terms of bacterial composition.
However, no differences were found in the relative
abundance of the ten most represented phyla in
the rhizosphere of the two cultivars at different
phenological stages.We found significant differences of
Bacteroidetes, Gemmatimonadetes, Planctomycetes,
Proteobacteria ~ and  Verrucomicrobia  phyla,
comparing agricultural and non-cultivated bulk soils.
Also we found a significant enrichment of members
of the phylum Gemmatimonadetes in all rhizosphere
samples compared to bulk soil ones. Through
DGGE analysis rhizosphere bacterial communities
of maize changed at different phenological stages
in both cultivars. Through this study, we provide
baseline information about bacterial specific faxa
within maize agroecosystem for further evaluation
of possible rhizosphere bacterial community shifts of
genetically modified maize cultivars under different
management practices.
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