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Resumen 

La enfermedad de Alzheimer (EA) es la forma más común de demencia en el mundo, con 

alrededor de 47.5 millones de personas afectadas. Actualmente no existe cura y los únicos 

fármacos aprobados para su tratamiento tienen como efecto una mejora transitoria de los 

síntomas de la enfermedad, pero no son capaces de revertir o detener el daño neuronal 

asociado. Esto se debe a que los procesos bioquímicos que desencadenan la enfermedad aún se 

desconocen. Un rasgo distintivo y común en los procesos neurodegenerativos es el aumento 

intracelular de especies reactivas del oxígeno y del nitrógeno, lo que desencadena una serie de 

eventos que conducen a la apoptosis. 

La enzima caspasa-3 ha sido identificada como un blanco terapéutico interesante, ya que la 

misma no sólo actúa como un mediador clave en la apoptosis neuronal, sino que también 

participa en procesos no apoptóticos mediante la formación de fragmentos tóxicos de proteínas 

específicas que afectan la sinapsis y la plasticidad neuronal en etapas tempranas de la EA.  Se ha 

observado que la caspasa-3 no sólo se activa selectivamente en células de hipocampo de ratones 

transgénicos modelo de EA alterando la función sináptica que da inicio a la pérdida de memoria, 

sino que también en cerebros de pacientes con EA existen niveles elevados de esta enzima.  

En la búsqueda de nuevos agentes terapéuticos capaces de modular la sobreactivación de 

caspasa-3, nuestro grupo de investigación se ha enfocado en el desarrollo de inhibidores 

reversibles y selectivos de caspasa-3 evidenciando que aquellos compuestos derivados de tiazol 

y nitrona (imina N-óxido) son buenos inhibidores de caspasa-3 y presentan elevada capacidad 

antioxidante. En base a estos antecedentes, en el presente trabajo se realizó la síntesis de 

nuevas moléculas híbridas conteniendo agrupamientos nitrona y tiazol diseñadas para potenciar 

la selectividad y actividad inhibitoria frente a caspasa-3.  Se determinó el efecto neuroprotector 

antioxidante, antiapoptótico, la capacidad inhibitoria frente a caspasa-3 y caspasa-7 in vitro y se 

realizaron estudios teóricos de docking y dinámica molecular para estudiar la interacción a nivel 

atómico de los compuestos en la caspasa-3 y caspasa-7. Los resultados obtenidos muestran que 

los compuestos evaluados son excelentes agentes antioxidantes y antiapoptóticos, y moderados 

inhibidores de caspasa-3. El análisis teórico indica que los derivados se unen en la zona de la 

interfase cercano al sitio alostérico interaccionando con residuos clave para mantener la 

conformación activa de la enzima caspasa-3 y con menor afinidad en caspasa-7. Las nitronas a4 

y a6 presentan muy buena actividad neuroprotectora e inhiben al menos un 20% la actividad 

caspasa-3. Esto las posiciona como nuevos hits para el rediseño y desarrollo de futuros 

potenciales fármacos contra EA y otras enfermedades neurodegenerativas.  
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1.1. La Enfermedad de Alzheimer. 

1.1.1. Relevancia en el mundo. 

Las enfermedades neurodegenerativas son crónicas y se caracterizan por la pérdida lenta, 

progresiva e irreversible de neuronas en determinadas áreas del sistema nervioso lo que 

conlleva a alteraciones en la sinapsis y funciones específicas del cerebro como la memoria, el 

movimiento y el desarrollo cognitivo [1]. Estos desórdenes neurológicos tienen un alto impacto 

a nivel mundial y constituyen un serio problema de salud pública en especial en países de bajos 

recursos, debido a su alta prevalencia y costo socioeconómico. De acuerdo a un reporte de la 

organización mundial de la salud (OMS) en el año 2015 los desórdenes neurodegenerativos son 

responsables de casi el 14% de la tasa global de morbilidad [2].  

De entre las principales enfermedades neurodegenerativas, el Alzheimer (EA), el Parkinson (EP) 

y la Esclerosis Múltiple (EM) son responsables de la mayoría de los casos detectados en el 

mundo, estando las dos primeras estrechamente relacionadas con la edad. La EA es la primera 

causa de demencia en el mundo, en el 2016 afectaba alrededor de 47.5 millones de personas y 

se estima que en unos 20 años este número podría ascender a 131.5 millones [3]. Las estadísticas 

también indican que cada 68 segundos se diagnostica un nuevo paciente con enfermedad de 

Alzheimer [4], estimándose que para el año 2050 una de cada 85 personas en el mundo tendrá 

Alzheimer [5,6]. 

Teniendo en cuenta el incremento poblacional, el aumento en la esperanza de vida y el 

envejecimiento de la población, todo indicaría que la prevalencia y la incidencia de estas 

enfermedades tiende a ir en ascenso, principalmente en los países con ingresos bajos y medios 

[7,8]. 

Luego de décadas de estudio, se puedo evidenciar que estas patologías están relacionadas con 

el mal procesamiento de diversas proteínas, lo que resulta en la formación de agregados y 

depósitos de proteínas anormales a los cuales las neuronas son particularmente vulnerables [9-

14]. Las causas continúan siendo desconocidas y, por lo tanto, actualmente no existe una cura 

para este tipo de patologías.  Lamentablemente, los tratamientos utilizados actualmente no 

previenen ni detienen el progreso de las mismas, sino que producen una mejora transitoria de 

los síntomas, aunque pierden eficacia con el paso del tiempo, y pueden causar varios efectos 

secundarios [15,17]. 

En este sentido, es de gran urgencia generar conocimiento acerca de los mecanismos celulares 

implicados en el desarrollo y progreso de la EA y otras enfermedades neurodegenerativas, con 

el fin de encontrar nuevos blancos moleculares para el desarrollo de terapias efectivas. 
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1.1.2. Mecanismos básicos en neurodegeneración. 

Los principales mecanismos que conducen a la neurodegeneración son multifactoriales e 

incluyen factores genéticos, ambientales y endógenos asociados a la edad. A lo largo de los años, 

se han propuesto diversas hipótesis que intentan explicar los mecanismos moleculares de daño 

celular implicados en neuropatologías [28-24]. Si bien estas han brindado un marco de 

referencia para las investigaciones en esta área, el rol patogénico y los mecanismos básicos 

moleculares que subyacen a estos desórdenes no han sido del todo elucidados y, por tanto, aún 

no se ha logrado dar cuenta de los orígenes de las mismas [6,25]. 

A pesar de la heterogeneidad presente en las distintas enfermedades neurodegenerativas, 

existen varios procesos relevantes comunes a estos trastornos en los que se incluyen: 

alteraciones en la proteostasis (homeostasis proteíca dentro de la célula) debido a deficiencias 

del sistema ubiquitina-proteosoma y de la autofagia (responsables del transporte, degradación 

y reciclaje de proteínas innecesarias)[26-28], producción y acumulación de proteínas anormales 

y/o metabolismo alterado de las mismas [29-32], procesos pro-inflamatorios, acumulación de 

radicales libres y estrés oxidativo [33-35], daño mitocondrial [36], alteraciones en la homeostasis 

del calcio [37], excitotoxicidad [38], y resistencia central a la insulina [39], entre otros. Todos 

estos mecanismos interrelacionados conllevan finalmente a la muerte celular programada. Más 

concretamente, la característica común en estas patologías de formar agregados insolubles de 

proteínas denominadas “amiloides” en diferentes áreas del cerebro, conlleva a la muerte celular 

y daño inflamatorio en zonas específicas del cerebro. Un amiloide es una proteína fibrosa 

compleja que está compuesta por proteínas acumuladas en una estructura particular similar a 

una hoja plegada. Los depósitos de amiloide en forma de placas de amiloide se asocian con una 

variedad de enfermedades degenerativas [40], su localización puede ser intra- o extra-celular y 

la sintomatología clínica depende del área cerebral afectada. En este contexto es que surge la 

hipótesis amiloide de la EA, la cual dominó el campo de la investigación de dicha enfermedad en 

los últimos 20 años siendo la patología con amiloide cerebral más ampliamente estudiada. Esta 

sostiene que hay una sobreproducción del péptido Aβ como consecuencia de la interrupción de 

los procesos homeostáticos que regulan la escisión proteolítica de la proteína precursora 

amiloide (APP) [41]. La proteína APP es una proteína transmembrana con un segmento 

extracelular amino terminal largo y un segmento intracelular carboxilo terminal corto. La vía 

amiloidogénica produce el péptido Aβ por medio del clivaje sucesivo de β- y γ-secretasas. La 

acción de la β-secretasa (BACE1) genera un fragmento carboxilo terminal (llamado C99 o CTFβ) 

que es sucesivamente clivado por la γ-secretasa liberando Aβ. La producción y acumulación de 

los péptidos Aβ40 o Aβ42 de esta vía forman agregados insolubles altamente neurotóxicos.  
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Mientras que en la vía no amiloidogénica el APP es clivado por la α-secretasa aproximadamente 

en el medio de la región Aβ. Esto genera un APP CTF truncado (llamado C83 o CTFα) que carece 

de la porción amino terminal del dominio Aβ. El clivaje sucesivo del C83 por la γ-secretasa libera 

un péptido Aβ truncado (p3). La γ-secretasa además de liberar Aβ del C99 y p3 del C83 genera 

en ambos casos un fragmento que se corresponde con el dominio intracelular del APP (AICD) 

(Figura 1). Este fragmento se libera en el citosol y se cree que podría llevar a cabo funciones de 

señalización en el núcleo [42,43].  

  

 

Figura 1. Esquema representativo de la vía de procesamiento de la proteína precursora del péptido 

amiloide (APP) en condiciones fisiológicas y patológicas. Tomado de ref. [44]. 

 

Previo a la aparición de placas seniles se produce un aumento en la formación de especies 

reactivas del oxígeno (ROS, del inglés reactive oxygen species) y nitrógeno (RNS, del inglés 

reactive nitrogen species) intracelular como  radicales del tipo hidroxilo (.OH), anión superóxido 

(O2.-), óxido nítrico (.ON), peroxinitrito (ONOO-) [48], los cuales son claves para la agregación 

de proteínas en etapas tempranas de la patogenia [35,45]. Este incremento intracelular de ROS 

y RNS genera daño oxidativo en proteínas, lípidos y ácidos nucleicos iniciando una cascada de 

eventos, incluidas alteraciones en la respiración mitocondrial, la excitotoxicidad y un aumento 
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excesivo del calcio citosólico que conducen a la disfunción celular. Además, los productos de 

estas reacciones, son capaces de interaccionar con receptores a múltiples ligandos que activan 

señales de transducción induciendo la formación de citoquinas pro-inflamatorias, que son en 

parte responsables del comienzo y la progresión de estas neuropatías (Figura 2) [39].  

 

 

Figura 2. Neurobiología de la enfermedad de Alzheimer. APP: Proteína precursora de amiloide, AβPP: 

Proteína precursora de beta amiloide, sAβPP: Proteína precursora de beta amiloide soluble, ROS: Especies 

Reactivas del Oxígeno, IL-1: Interleucina-1, IL-6: Interleucina-6, TNF: Factor de Necrosis Tumoral Alfa, NFT: 

Ovillos Neurofibrilares. Adaptado de ref. [49]. 

La disfunción mitocondrial genera efectos deletéreos en las neuronas, incluyendo la activación 

de la óxido nítrico sintasa, el desacople de la fosforilación oxidativa con efectos negativos en la 

energía de la mitocondria y la activación de la transición de la permeabilidad mitocondrial. Este 

último fenómeno, en el cual se produce un cambio abrupto en la permeabilidad de la membrana 

mitocondrial interna en respuesta a calcio, estrés oxidativo y depleción de ATP, contribuye a la 

citotoxicidad por necrosis y/o apoptosis [50,51]. Recientemente se han encontrado dentro de 

las mitocondrias proteínas relacionadas con EA, EP, ELA y EH, entre las que se destacan APP, Aβ, 

presenilina, α-sinucleína, parkin, SOD1 y huntingtina respectivamente las cuales promueven la 
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liberación de citocromo c desde la mitocondria y la consecuente cascada apoptótica de las 

caspasas [51-54].  

1.1.3. Tratamientos actuales para la EA.  

Los fármacos que se utilizan actualmente para el tratamiento de enfermedades 

neurodegenerativas únicamente llegan a una parte de la población afectada debido a que son 

costosos [4], y están dirigidos exclusivamente al alivio sintomático de la enfermedad siendo 

incapaces de revertir o detener el daño neurológico asociado.  

En el caso de la EA existen únicamente cinco fármacos aprobados por la FDA (del inglés Food 

and Drug Administration) para su tratamiento. Estos son inhibidores de acetilcolinesterasa - 

Tacrina, Donepezilo, Galantamina y Rivastigmina-; y el antagonista del receptor NMDA (N-metil-

D-aspartato) – Memantina - que inhibe la acción tóxica del glutamato en las neuronas. Su uso 

genera una mejora a nivel cognitivo, pero tienen la desventaja de tener varios efectos adversos 

[55]. Tacrina fue retirada del mercado en 2012 debido a su hepatotoxicidad [56].  

Una opción alternativa de terapia para la EA fue propuesta hace unos años en base al uso de 

anticuerpos anti-Aβ. Sin embargo, los mismos no fueron capaces de superar los ensayos clínicos 

de fase III. Se observó que son poco eficientes en lo que respecta a la mejora cognitiva en 

pacientes con Alzheimer en etapas intermedias [57]. Esto condice con que a pesar de la cantidad 

de ensayos clínicos en fase III que se llevan a cabo, desde el 2004 no se han aprobado nuevos 

agentes terapéuticos.  

1.2. Caspasa-3 como nuevo blanco molecular para el tratamiento y/o 
prevención de EA. 

1.2.1. Roles de la caspasa-3 en neurodegeneración.  

La apoptosis es un mecanismo clave en la muerte de neuronas en neurodegeneración [58] y 

otras patologías como isquémica, cardiomiopatías, sepsis y diabetes tipo I [59,60]. En particular 

la caspasa-3, entre todas las caspasas, se ha identificado como un blanco molecular común a 

varios desórdenes neurodegenerativos desde que se conoce su implicancia en la progresión de 

EA [61], y también en EP, EH, y ELA [62-65]. Además, se ha demostrado que la caspasa-3 cumple 

determinados roles no apoptóticos en procesos neurodegenerativos. La misma se encuentra 

implicada en el clivaje de proteínas específicas vinculadas a EA, PD y HD, generando fragmentos 
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tóxicos que contribuyen de alguna manera al desarrollo neuropatogénico de estas 

enfermedades [66-71]. 

Hasta ahora, cuatro proteínas han sido identificadas como factores etiológicos críticos para la 

EA, estas son: apolipoproteína E, presenilina-1 (PSEN-1), presenilina-2 (PSEN-2) y APP [50]. 

Interesantemente, se han detectado tres sitios de corte para caspasa-3 en la secuencia proteica 

de APP: dos en el dominio extracelular y uno en el extremo intracelular C-terminal [72] lo que 

altera su procesamiento proteolítico normal favoreciendo la vía amiloidogénica [64,73]. 

Estudios sostienen que el aumento del péptido Aβ observado después de la activación de 

caspasa-3 es independiente del clivado del APP por esta enzima [74]. Sin embargo, se demostró 

que el péptido Aβ induce a la caspasa-3 a clivar el APP en la posición Asp664 de la región C-

terminal del mismo liberando el fragmento C-terminal (C31) potencialmente citotóxico. A su vez, 

un estudio que utilizó ratones transgénicos y muestras de tejido de cerebro de pacientes 

humanos post-mortem, observó que el aumento del péptido Aβ está dado por la activación vía 

caspasa-3 de la proteína activadora de γ-secretasa conocida como GSAP responsable de generar 

los péptidos Aβ41 y Aβ42 encontrados en las placas amiloides. Asimismo, se observó que la 

inhibición de caspasa-3 disminuye significativamente la fosforilación de la proteína Tau en 

modelos murinos transgénicos [50]. Esto se correlaciona con la implicancia de caspasa-3 en la 

truncación de Tau, ya que la misma cliva a la proteína Akt1 supresora de la quinasa GSK-3 que 

fosforila a Tau [75,76], lo que favorece la formación de ovillos neurofibrilares que contribuyen a 

la degeneración sináptica durante el progreso de la enfermedad [50,77-79]. 

Un estudio que utiliza modelos de ratones transgénicos con EA proporciona evidencias de que 

existe un aumento en la actividad caspasa-3 en las etapas iniciales de esta enfermedad, y que 

esto está vinculado al desarrollo de alteraciones en la transmisión sináptica proporcionándole 

funciones no apoptóticas dentro de la célula. El modelo propuesto para la pérdida sináptica 

mediada por el péptido Aβ sostiene que la acumulación de Aβ en las dendritas conlleva al estrés 

mitocondrial y la subsiguiente liberación de citocromo-c promoviendo la formación del 

apoptosoma y finalmente la activación de caspasa-3. Esta última activa la calcineurina, que 

desfosforila a los receptores AMPA con la consecuente remoción de los mismos de la superficie 

de la dendrita causando degeneración de las espinas dendríticas [50,80]. Como consecuencia de 

todos estos procesos se producen alteraciones en la transmisión sináptica y plasticidad del 

sistema nervioso (Figura 3). Asimismo, en este estudio se observó que la inhibición de caspasa‐

3 es capaz de restaurar la transmisión sináptica en ratones con síntomas iniciales de EA [80].  
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Figura 3. Roles de caspasa-3 en neurodegeneración. APP: Proteína precursora de amiloide, rAMPA: 

Receptores de ácido alfa-amino-3-hidroxi-5-metil-4-isoxazolpropiónico, Akt: Proteína quinasa de 

treonina, GSK3: Glucógeno sintasa-3-quinasa, NFTs: Ovillos neurofibrilares, GSAP: Proteína activadora de 

γ-secretasa Aβ: Péptido beta amiloide. 

 

La sobreexpresión y aumento en la actividad caspasa-3 también se ha descrito en pacientes y 

modelos in vivo de EP, EH y ELA [81-84]. Caspasa-3 desempeña un papel crucial en la patogenia 

de estas otras enfermedades neurodegenerativas mediante la generación de fragmentos de 

proteínas tóxicos, inhibiendo transportadores de glutamato promoviendo así la excitotoxicidad, 

y volviendo a las neuronas mucho más sensibles a la muerte neuronal, entre otros [85]. 

 

Estos hallazgos experimentales sugieren que el rol de esta proteasa no es solamente ser un 

mediador de la muerte celular programada, sino que estaría participando de forma activa en la 

degeneración y disfunción neuronal durante el desarrollo de estas enfermedades. La 

sobreexpresión y activa participación de caspasa‐3, así como los resultados positivos obtenidos 

tras su inhibición estarían sugiriendo que esta enzima podría ser uno de los blancos moleculares 

responsables del inicio y progresión de estos desórdenes. Por lo tanto, la modulación reversible 

y selectiva de caspasa-3 podría resultar en una estrategia atractiva para el tratamiento de EA y 

otras enfermedades neurodegenerativas [63,80,86-88].  
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1.2.2. Caspasas: Función, estructura y actividad biológica. 

Las caspasas son una familia de cisteín-aspartato-proteasas. Estas proteínas son 

multifuncionales, poliespecíficas, están altamente reguladas y catalizan diversas reacciones 

biológicas. Se destaca su rol como mediadores de la muerte celular programada donde ejecutan 

el proceso apoptótico de la célula y la mayoría de los cambios morfológicos que se 

desencadenan durante la apoptosis [89].  Hasta el momento se han identificado 14 caspasas en 

mamíferos y al menos siete participan en el proceso apoptótico. Las caspasas se clasifican en 

iniciadoras (caspasas 2, 8, 9 y 10) y efectoras (caspasas 3, 6 y 7) de la apoptosis. Al igual que la 

mayoría de las proteasas, las caspasas efectoras se sintetizan como zimógenos inmaduros y se 

activan cuando son clivadas proteolíticamente en un residuo de aspartato específico. La 

estructura del zimógeno de caspasa consiste en una subunidad larga (p20), una subunidad corta 

(p10 o p12) y un prodominio de reclutamiento N-terminal. Las procaspasas 1, 2, 4, 5, 9, 11, 12 y 

13 tienen un dominio largo N-terminal llamado el dominio de reclutamiento de caspasa (CARD, 

del inglés capase recruiting domain), mientras que el de caspasa 8 y 10 se llama dominio efector 

de la muerte (DED, del inglés death-effector domain). Para la activación de las caspasas es 

necesario que una molécula reguladora se una de forma específica al dominio CARD/DED. El 

momento crítico en la regulación de la muerte celular mediada por caspasa subyace en la 

activación de las caspasas iniciadoras, pasando de un estado inactivo como monómero a activo 

en forma de dímero sin requerir procesamiento proteolítico mediante una señal de muerte 

celular como es el factor tumoral de necrosis alfa (TNF-alfa). Las caspasas iniciadoras son las 

responsables de activar las caspasas efectoras, que a diferencia de las iniciadoras, éstas circulan 

inactivas en forma de dímeros y presentan un corto prodominio N-terminal. Cuando las caspasas 

efectoras son clivadas se separa la subunidad grande de la pequeña y el pro-dominio es 

removido. Existen dos vías de activación de la cascada apoptótica: la vía extrínseca en la cual se 

activa la caspasa-8 vía receptores transmembrana de TNF (del inglés tumor necrosis factor) de 

tipo I, y la vía intrínseca que puede ser desencadenada por daño en el ADN o estrés celular [91]. 

Esto promueve la permeabilización de la membrana externa de la mitocondria con la 

consecuente liberación de la proteína citocromo-c al citosol que conlleva a la formación del 

apoptosoma mediante la activación de Apaf1 y el reclutamiento de caspasa-9, complejo proteico 

que finalmente recluta y cliva a la procaspasa-3 generando la caspasa-3 en su forma activa [50]. 

Todas las caspasas en su forma activa son heterotetrámeros formados por dímeros conteniendo 

dos subunidades grandes (p17) y dos subunidades pequeñas (p12) (Figura 4a). Presentan dos 

sitios activos ubicados en la interfaz entre subunidades, los cuales consisten en una díada 

catalítica de Cys‐His y un bolsillo extenso conformado por cuatro loops (L1-L4) en donde se 
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encuentran los aminoácidos pertenecientes a los sitios S1-S4 capaces de acomodar los residuos 

en posición P1‐P4 del sustrato en una posición extendida [90] (Figura 4b). Si bien 

tradicionalmente los sitios se han tratado como idénticos, en nuestro grupo de investigación 

hemos encontrado que los mismos tienen un comportamiento diferente cuando están 

interaccionando con ligandos, tal es así que un mismo ligando que se une en ambos sitios activos 

altera la posición de los aminoácidos de alrededor y la conformación de los loops en donde se 

encuentran esos residuos de manera distinta [92]. La caspasa-3 presenta un 56% de identidad 

de secuencia y un 73% de similitud de secuencia con caspasa-7 [64], conservando residuos 

importantes incluyendo a la díada catalítica y aminoácidos pertenecientes a los sitios S1-S4 

[91,93]. 

 

 

Figura 4. (a) Heterotetrámero de caspasa-3. Las subunidades grandes se muestran en verde y las 

pequeñas en lila. El inhibidor irreversible derivado del ácido nicotínico unido al sitio activo se muestra en 

bolas y varillas (código PDB: 1RHM). La interfase del dímero se indica con una línea punteada.  

(b) Representación esquemática de la notación utilizada en general para los sitios activos de proteasas. 

Adaptado de ref. [90]  

 

En caspasa-3 los cuatro loops implicados en la catálisis de uno de los heterodímeros están 

conformados por: L1 (52-66), L2 (163-175), L3 (198-213) y L4 (247-263). L2 y L4 interaccionan 

con el loop L2’ (176’-192’) del otro heterodímero lo que estabiliza la conformación activa [94,95].  

Se ha descrito que los loops juegan un rol importante en la activación de las caspasas. En la pro-

caspasa L2 y L2’ están covalentemente unidos en el mismo heterodímero, en el proceso de 

maduración se separan los dos loops mediante el clivado entre residuos de Asp y Ser. Este 

proceso separa los loops L2-L2’ de la pro-enzima, lo que conlleva a un re-arreglo conformacional 

importante de los cuatro loops [96]. 

   

| 

| 

| 

| 

| 

| 
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La regulación alostérica en proteínas por medio de cambios en la conformación es uno de los 

principales medios de control en la actividad biológica. Las caspasas presentan un sitio alostérico 

común que se localiza en la cavidad interna de la interfase del dímero a una distancia de 14 Å 

del sitio activo, y está conformado por tres residuos de Arg132, Tyr153 y Pro157 (Figura 5) [97]. 

La función del sitio alostérico está acoplada a la del sitio activo, dado que la unión de inhibidores 

alostéricos impide la correcta conformación de los loops por choques estéricos, resultando en 

una conformación desordenada de los mismos y consecuentemente impidiendo la unión del 

sustrato peptídico [98,99]. En caspasa-3 se ha observado que ligandos que desplazan aguas 

conservadas en el sitio alostérico promueven la conformación inactiva de la enzima [100]. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 5.  Estructura de caspase-3 (PDB ID 2J30). En rojo se muestra el bolsillo alostérico en la cavidad 

central de la interfase del dímero. Adaptado de ref. [99]. 

Los sitios alostéricos ofrecen alternativas atractivas para el desarrollo de nuevos fármacos 

debido a que las propiedades químicas para la unión son diferentes de la unión directa de 

compuestos al sitio activo. Esta característica brinda oportunidades para desarrollar estructuras 

químicas alternativas y mejorar la selectividad en la unión. Se ha descrito un mecanismo de 

acción para inhibidores alostéricos que se unen en la interfase del dímero en el sitio alostérico 

común entre caspasas.  Este mecanismo implica la ruptura de interacciones de apilamiento entre 

Arg132, Tyr153 y Pro157 que contribuyen a mantener la conformación activa del sitio catalítico, 

lo que conlleva a un estado inactivo de la enzima [98]. Además, enlaces de hidrógeno entre la 
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Arg132 y residuos de glutamato de la interfase del dímero estabilizan la enzima en su forma 

activa.  

1.2.3. Mecanismo de reconocimiento y unión al sustrato.  

Todas las caspasas requieren de forma absoluta un residuo de Asp en posición P1 dado que el 

sitio 1 es altamente específico. En P1’ se ubica un aminoácido pequeño tal como Ala, Gly o Ser 

[101,102] en ocasiones la Ser se puede encontrar fosforilada [103-106]. La especificidad en 

posiciones P2 y P3 es variada, en general en P2 se prefieren aminoácidos hidrofóbicos y en P3 

aminoácidos hidrofílicos [107]. Las caspasas se dividen en tres grupos dependiendo de su 

similitud en la secuencia y el aminoácido de preferencia en P4 [108]. Las caspasas-1, -4 y -5 

implicadas en el proceso de inflamación prefieren Trp o Leu en la posición P4, las caspasas 

efectoras -3, -6 y -7 prefieren un residuo polar en dicha posición más específicamente Asp, 

mientras que las caspasas iniciadoras -8, -9 y -10 prefieren Leu o Val en P4, es decir un residuo 

con características hidrofóbicas. Los residuos de los sitios mantienen al sustrato peptídico unido 

por medio de interacciones electrostáticas, puentes salinos, enlaces de hidrógeno e 

interacciones hidrofóbicas de Van der Waals y participan en la regulación de la actividad de la 

enzima [107]. 

El reconocimiento molecular del sustrato es diferente entre las distintas caspasas debido a la 

presencia de un sitio 5 (S5) descrito en caspasas -2, -3 y -7 que confiere a estas enzimas distinta 

afinidad por un mismo sustrato [107]. Si bien los aminoácidos correspondientes a los sitios S1 y 

S2 son iguales entre caspasa-3 y caspasa-7, las diferencias existentes a nivel de los sitios S3-S5 

pueden ser explotadas en la búsqueda de inhibidores selectivos. El S5 en caspasa-3 es, a 

diferencia de caspasa-7, hidrofóbico, y por lo tanto residuos hidrofóbicos en esa posición 

favorecen la catálisis en caspasa-3 y no en caspasa-7. El S5 en caspasa-3 está compuesto por dos 

residuos aromáticos mientras que en caspasa-7 lo conforman dos residuos polares: Gln y Asp 

(Figura 6). Esta característica puede resultar de utilidad a la hora de diseñar inhibidores 

selectivos de caspasa-3 o -7 que se unan en la región del sitio catalítico [107,109,110].  
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Figura 6. Estructura de la caspasa-3 (PDB ID 1RHM). (A) Heterotetrámero de caspasa-3. Se muestra la 

díada catalítica en bolas (violeta). Los distintos loops que conforman el bolsillo de unión al sustrato L1 

(rojo), L2 (magenta), L3 (naranja), L4 (verde) y L2’ del otro heterodímero (celeste). 

(B) Aminoácidos que pertenecen a los sitios S1-S5 implicados en la catálisis y que forman parte de los 

distintos loops S1 (violeta), S2 (azul), S3 (verde), S4 (naranja), S5 (amarillo). Adaptado de ref. [111]. 

 
 

La secuencia de clivaje de los sustratos de caspasa -3 y -7 es variada, y por tanto se sabe que la 

estructura primaria no es suficiente para el reconocimiento del sustrato siendo necesario un 

reconocimiento tridimensional por parte de las caspasas [102]. La mayoría de los cortes 

proteolíticos se dan en la zona de los loops [102,103], lo que sugiere que las caspasas requieren 

de un re-arreglo en su estructura para poder clivar al sustrato [112,113]. Éstos forman un surco 

de unión al sustrato de carácter hidrofóbico, el cual es capaz de acomodar una variedad de 

sustratos mediante un cambio conformacional en la zona del sitio catalítico inducido por el loop 

4 y estabilizado por enlaces de hidrógeno. Tanto el loop 1 como el 4 son flexibles en condiciones 

fisiológicas y esta flexibilidad contribuye a la unión con el sustrato [95,109,111]. 

 

1.2.4. Inhibidores de caspasa-3. 

El uso de inhibidores de caspasa ha mostrado ser efectivo en modelos animales para el 

tratamiento de distintas enfermedades donde el incremento descontrolado en la actividad de 

una determinada caspasa conduce a condiciones patológicas en enfermedades 

neurodegenerativas [114,115] y otras patologías [116-121]. Cabe destacar que gran parte de 
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estos estudios fueron realizados utilizando inhibidores peptídicos irreversibles de caspasas, 

siendo la mayoría de los inhibidores de caspasa son pseudo-sustratos basados en péptidos, 

peptidomiméticos, compuestos no peptídicos e inhibidores alostéricos [97,98]. Si bien los 

inhibidores irreversibles resultan, en general, más potentes que los inhibidores reversibles, los 

mismos presentan baja selectividad pudiendo en algunos casos inhibir otras proteasas celulares 

[122]. Debido al rol fundamental que juegan estas proteasas en el desarrollo normal de la célula, 

el uso de inhibidores no selectivos e irreversibles podría ocasionar distintos efectos adversos in 

vivo. Por otra parte, los inhibidores peptídicos tienen la desventaja de ser inestables en plasma, 

aunque se han desarrollado distintas estrategias para mejorar este aspecto [123]. Por este 

motivo, en los últimos años se ha realizado un gran esfuerzo en el desarrollo de inhibidores no 

peptídicos y reversibles de distintas caspasas [124], incluyendo caspasa‐3 [125-132].  

Si bien muchos de estos inhibidores muestran buena actividad in vitro frente a caspasa-3, en la 

mayoría de los casos no existen datos comparativos que den cuenta de su selectividad, o no 

existe información disponible sobre la citotoxicidad de los compuestos, o su actividad in vivo 

[134-142]. Por otra parte, se desconoce el mecanismo de inhibición de estos compuestos, y los 

datos estructurales disponibles referentes al modo de unión se basan en estudios de docking 

molecular en caspasa-3 donde no se tiene en cuenta la flexibilidad de la proteína, lo cual ha 

limitado considerablemente el avance en el diseño racional de nuevas entidades químicas. Todo 

esto vuelve necesario encontrar inhibidores reversibles, selectivos y capaces de modular la 

actividad caspasa-3 en las células. 

1.3. Nitronas, tiadiazoles y tiazoles como agentes neuroprotectores. 

1.3.1. Estructura química, propiedades farmacológicas y aplicaciones en 

química medicinal de las nitronas. 

En los últimos años se ha trabajado intensamente en la búsqueda de moléculas capaces de 

contrarrestar el daño oxidativo asociado a un amplio espectro de enfermedades, a través de 

diferentes mecanismos como la captura de radicales libres, el aumento de la expresión y/o la 

actividad de enzimas antioxidantes de fase II, la supresión de la expresión de iNOS y de 

transducción de señales o de la inducción génica que conduce a la apoptosis [143-152]. 

En este contexto se destacan los compuestos que contienen el agrupamiento nitrona, los cuales 

presentan una gran versatilidad en la síntesis orgánica debido a su fácil obtención, una elevada 

estabilidad química y son variables en cuanto a su reactividad. Las nitronas son N-óxidos de 

iminas con una fórmula general R1R2C=NR3
+O–. Los compuestos conteniendo el agrupamiento 
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nitrona son comúnmente utilizados como atrapadores de especies radicalarias en ensayos 

químicos y biológicos. Los efectos terapéuticos de las nitronas de proteger a los sistemas 

biológicos y particularmente al cerebro contra el daño oxidativo, se han empleado en el 

tratamiento de enfermedades neurodegenerativas, cardiovasculares y el cáncer [153,154]. Su 

capacidad antioxidante es debida al doble enlace entre el carbono y el nitrógeno de la nitrona 

que reacciona muy rápidamente con radicales centrados en el átomo de carbono o en el de 

nitrógeno, generando así radicales de nitróxido que son más estables y bioquímicamente menos 

dañinas que el radical original (Figura 7).  

 

Figura 7. Reacción de generación de especies radicalarias por atrapamiento de radicales de derivados de 

nitronas. 

 Las nitronas comerciales más comúnmente utilizadas son el PBN (α-fenil-N-tert-butil-nitrona) y 

DMPO (N-óxido de 5,5-dimetil-pirrolina) (Figura 8). 

 

 

 

 

Figura 8. Estructura química de nitronas comerciales. A la izquierda nitrona lineal, α-fenil-N-tert-

butilnitrona (PBN). A la derecha nitrona cíclica, N-óxido de 5,5-dimetil-pirrolina (DMPO). 

 

El PBN y derivados de éste han sido evaluados como potenciales candidatos a convertirse en 

fármaco para el tratamiento de enfermedades neurodegenerativas. Los estudios in vitro 

evidenciaron que el efecto neuroprotector del PBN, DMPO y otras nitronas, se debe a pesar de 

su poder antioxidante, a su capacidad de inducir la expresión de enzimas antioxidantes de fase 

II, de inhibir la cascada apoptótica dependiente de la mitocondria y la actividad caspasa-3 [152]. 

Además, estudios in vivo revelan su capacidad de inhibir la inducción de genes que forman 
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productos neurotóxicos y de modular las vías de transducción de señales vinculadas a la 

regulación del ciclo celular [154].   

Una serie de α-aril y heteroaril N-alquil-N-bencil-nitronas con distintos sustituyentes a nivel R1 

y R2 (Esquema 1) fueron sintetizadas y evaluadas como agentes antioxidantes [144-146]. Las 

mismas demostraron poseer una capacidad neuroprotectora mejorada respecto a PBN.  

 

 

Esquema 1. Estructura común de heteroaril-nitronas. Adaptado de ref. [146]. 

 

En estos compuestos el grupo imina N-óxido es el que les otorga la capacidad de atrapar 

radicales libres mientras que el sustituyente en R1 cumple el rol de estabilizar el radical 

generado. El sistema heterocíclico en R2 (ej: furoxano, benzofuroxano o tiadiazol) está unido al 

doble enlace de la funcionalidad nitrona. Este sistema confiere ciertas ventajas respecto a las 

aril-nitronas, ya que presentan mayor eficiencia para atrapar radicales libres y mayor estabilidad 

en los aductos de espín que se generan. Las moléculas que contienen este tipo de heterociclos 

presentan gran versatilidad en su actividad biológica, como ser antimicrobiana, antiparasitaria, 

inmunosupresora, anticancerígena, antiinflamatoria, vasodilatadora y antiagregante 

plaquetario, entre otras [155,156], lo que les otorga un amplio espectro de posibilidades de 

aplicación en química medicinal.  

La lipofilicidad y solubilidad de las nitronas es modulada por el anillo heterocíclico R2 que puede 

variar de acuerdo a la naturaleza del sustituyente en R3 adquiriendo así la capacidad de 

atravesar la barrera hematoenefálica (BHE) [157]. 
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1.3.2. Propiedades farmacológicas y aplicaciones en química medicinal de 

derivados de tiadiazoles y tiazoles. 

Durante la última década, se han explorado varias aplicaciones terapéuticas relacionadas con el 

sistema farmacofórico 1,2,4-tiadiazol. Los derivados de tiadiazol han sido descritos como 

potenciales fármacos para el tratamiento de la EA mediante la inhibición de la actividad 

acetilcolinesterasa y de la glucógeno sintasa quinasa-3β (GSK-3β) [156-158] (Figura 9). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 9. Derivados 1,2,4-tiadiazol con actividad en el sistema nervioso central [156].  

Asimismo, el heterociclo tiazol está presente en una variedad de fármacos que se utilizan para 

el tratamiento de enfermedades neurológicas y en ensayos clínicos. Algunos ejemplos son 

inhibidores de la acetilcolinesterasa y biomarcadores para la detección de agregados Aβ en 

Alzheimer (Figura 10), agonistas de los receptores de dopamina y antagonistas de receptores de 

adenosina para el tratamiento del Parkinson, inhibidores de la iNOS, ligandos de los receptores 

de serotonina, ligandos de los receptores de glutamato incluyendo el subtipo AMPA y NMDA, 

todos estos, blancos moleculares de varias neuropatologías [159]. 

 

 

 

Figura 10. Potenciales fármacos derivados de tiazol para el tratamiento del Alzheimer [159]. 
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1.4. Antecedentes. 

 

Nuestro grupo de investigación se ha enfocado en la identificación a nivel molecular de los 

motivos estructurales más relevantes para la inhibición selectiva de caspasa-3, y en el diseño 

racional de nuevos inhibidores selectivos y reversibles de caspasa-3. Inicialmente estudios de 

docking, dinámica molecular y estudios cuánticos a nivel DFT de inhibidores no covalentes de 

caspasa-3 y -7 derivados de 2-(1,4-benzodioxan)-1,3-tiazol descritos en la literatura [142], dieron 

lugar al diseño y síntesis de nuevas moléculas conteniendo el agrupamiento 4-fenil-1,3-tiazol 

con distintos sustituyentes en posición -4 del fenilo y en posición -2 del anillo tiazólico [92]. 

Asimismo, logramos obtener a las caspasas -3 y -7 activas recombinantes para evaluar los nuevos 

derivados sintetizados, donde dos de ellos presentaron un buen perfil inhibitorio y una 

selectividad parcial por caspasa-3 que se correlaciona con estudios teóricos de estas moléculas 

y las enzimas estudiadas (Figura 11) [92,160,161]. 

 

 

 

 

Figura 11. Estructura y valores de IC50 frente a caspasa-3 de dos de los derivados más activos sintetizados 

en nuestro grupo.  

 

Además, en el marco de mi Tesina de Grado [162] y de estudios posteriores realizados por 

nuestro grupo, evaluamos la citotoxicidad, la capacidad antioxidante, antiapoptótica y de inhibir 

la actividad caspasa-3 de una serie de α-aril y heteroaril N-alquil o N-bencil-nitronas 

mencionadas anteriormente (esquema 2, amablemente cedidas por el Dr. Williams Porcal) en la 

línea celular neuronal derivada de hipocampo de ratón HT22 [111]. 

  



Tesis de Maestría en Química – Saira Cancela | 2020 
 

26 
 

 

 

Esquema 2. Estructura química de α-aril y heteroaril N-alquil o N-bencil-nitronas. 

 

 Nuestros estudios indicaron que las nitronas 1a, 4b, 4c, 5 y 6 no presentaron citotoxicidad hasta 

una concentración 100 µM y mostraron una gran capacidad antioxidante y antiapoptótica 

mediante la reducción de los niveles de caspasa-3 activa intracelular (Figura 12) [111,162]. 

Además, en ensayos de la actividad enzimática de caspasa-3 recombinante las nitronas 4b y 5 

mostraron porcentajes de inhibición de 78 % y 74 %, respectivamente. 
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Figura 12. Efecto neuroprotector de nitronas en la línea celular HT22. (A) Actividad antioxidante; (B) 

Inhibición de la apoptosis (C) Inhibición de caspasa-3 activa. Resultados normalizados contra H2O2 y CPT, 

y expresados como el promedio ± SD de un ensayo por triplicado, *p ≤ 0.1 **p ≤ 0.01 ***p ≤ 0.001 ****p 

≤ 0.0001 one-way Anova, test de multicomparaciones de Dunnet respecto a H2O2.   

Asimismo, los estudios de docking y dinámica molecular de los derivados 4b y 4c en caspasa-3 

demostraron que la unión de ambos compuestos a la enzima altera de forma dramática tanto la 

conformación como el potencial electrostático de la macromolécula [111]. Estos resultados 

teóricos sugieren que la unión reversible de estos compuestos a la enzima podría impedir el 

reconocimiento molecular y correcto posicionamiento del sustrato en el sitio activo para la 

catálisis.  

 

Posteriormente, se evaluó la capacidad de las α-aril y heteroaril N-alquil o N-bencil nitronas 

(esquema 2) de inhibir el procesamiento de APP en células de neuroglioma humano H4 en el 

marco de una pasantía en el Laboratorio de Biología Celular y Molecular de la Dra. Patricia 

Burgos, en la Universidad Austral de Chile. Para esto células H4 C99 F/P D/A EGFP o H4 APP D/A 

F/P EGFP fueron no tratadas o tratadas por 16 hs ya sea con 2 μM de DAPT (inhibidor específico 

de γ-secretasa), 100 μM de las nitronas o en combinación de ambos. Los extractos celulares 

fueron analizados por inmunoblot con anticuerpos anti-GFP y revelados con el sustrato 

quimioluminiscente West Pico. Las posiciones de los marcadores de peso molecular están 

indicados a la izquierda en KDa. En la figura 13.A se aprecia como el DAPT utilizado como control 

positivo, concentra la muestra de C99 y hace desaparecer el fragmento AICD. Las figuras 13.B y 

13.C muestran que la nitrona 1b disminuye considerablemente el fragmento AICD mientras que 

las nitronas 4b y 4c concentran el APP y disminuyen el C99 y el AICD notoriamente. Estos 

resultados sugieren que estas nitronas podrían estar actuando como inhibidores parciales de la 

y-secretasa implicada en el clivaje proteolítico del APP.  
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Figura 13. Western Blot para la identificación de la proteína APP y los fragmentos C99 y AICD 

que resultan de su clivaje proteólitico por β y γ-secretasas en células (A) H4 APP D/A F/P EGFP o 

(B, C) H4 C99 F/P D/A EGFP. Células control no tratadas o tratadas con 2 μM de DAPT, 100 μM 

de las nitronas 1b, 4b y 4c o en combinación de ambos. (A) Carril 1 control s/DAPT, carril 2 

control c/DAPT, carril 3 nitrona 1b, carril 4 nitrona 1b+DAPT, carril 5 nitrona 4b, carril 6 nitrona 

4b+DAPT, carril 7 nitrona 4c, carril 8 nitrona 4c+DAPT. (B) Carril 1 control s/DAPT, carril 2 nitrona 

1b, carril 3 DAPT, carril 4 nitrona 1b+DAPT. (C) Carril 1 control s/DAPT, carril 2 nitrona 4b, carril 

3 nitrona 4c, carril 4 DAPT, carril 5 nitrona 4b+DAPT, carril 6 nitrona 4c+DAPT. 

 

Cabe destacar que, si bien los compuestos híbridos derivados de tiadiazol conteniendo la 

funcionalidad nitrona resultaron moléculas ampliamente prometedoras desde el punto de vista 

farmacológico, y en el plan de tesis original se propuso profundizar en su mecanismo de acción, 

la síntesis del sistema 1,2,4-tiadiazol es compleja y requiere reactivos que no son enviados a 

nuestro país [146]. Por lo tanto, fue necesario reformular la propuesta inicial del plan de tesis 

original y proponer nuevos compuestos híbridos que fuesen factibles de sintetizar.  

 

En la actualidad los enfoques terapéuticos sugieren que los fármacos que actúan sobre un 

único mecanismo molecular pueden no ser suficientes para el tratamiento o prevención de 

enfermedades multifactoriales caracterizadas por la suma de múltiples etiopatologías. Esto 
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hace poco probable que una única acción farmacológica brinde una solución efectiva y 

completa a pacientes con enfermedades neurodegenerativas, lo que vuelve necesario el 

desarrollo de compuestos híbridos conteniendo al menos dos farmacóforos combinados en 

una misma molécula, confiriéndoles la capacidad de actuar sobre diferentes blancos 

moleculares y obtener así una actividad farmacológica sinérgica. 

En base a los antecedentes planteados y la necesidad de continuar la búsqueda de nuevos 

agentes terapéuticos para la EA, los derivados híbridos de nitrona y tiazol emergen como nuevos 

hits moleculares por contener farmacóforos con capacidad antioxidante, antiapoptótica e 

inhibitoria de caspasa-3-activa.   

Teniendo en cuenta lo anterior, y en base a la experiencia del grupo en la síntesis de compuestos 

tiazólicos y su fácil obtención con buenos rendimientos, así como nuestra experiencia en la 

síntesis de nitronas, se decidió desarrollar nitronas derivadas del heterociclo 1,3-tiazol, a fin de 

generar moléculas híbridas con una actividad farmacológica potenciada. 

1.5. Hipótesis. 

Nuestra hipótesis de trabajo establece que la generación de una nueva familia de moléculas 

híbridas que combine la funcionalidad nitrona y el heterociclo 1,3-tiazol, contará con una 

actividad neuroprotectora mejorada mediante la capacidad de inhibir de manera reversible y 

selectiva la sobreactivación de caspasa-3, para su uso como potenciales fármacos para el 

tratamiento de la EA y otras enfermedades neurodegenerativas. 
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2. Objetivos 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Tesis de Maestría en Química – Saira Cancela | 2020 
 

31 
 

2.1. Objetivo general. 

El objetivo general de esta tesis es la síntesis química de moléculas híbridas que combinan la 

función nitrona y el sistema heterocíclico 1,3-tiazol, y su evaluación in vitro e in silico del efecto 

neuroprotector e inhibidor de caspasa-3 y caspasa-7, como potenciales fármacos para el 

tratamiento de la EA y otras enfermedades neurodegenerativas. 

2.2. Objetivos específicos.  

1) Sintetizar compuestos híbridos combinando la funcionalidad nitrona y 1,3-tiazol (Esquema 3). 

 

Esquema 3. Estructura química de compuestos híbridos combinando agrupamientos nitrona y 1,3- tiazol 

propuestos para ser sintetizados.  

 

2) Estudiar la citotoxicidad de los compuestos sintetizados. 

3) Determinar la actividad antioxidante de los compuestos sintetizados en cultivos de células 

HT22. 

4) Evaluar el efecto antiapoptótico de los compuestos sintetizados. 

5) Estudiar la inhibición de la actividad enzimática de los compuestos sintetizados en caspasa-3 

y caspasa-7. 

6) Determinar la capacidad de traspasar la barrera hematoencefálica a partir del ensayo in vitro 

PAMPA. 

7) Realizar estudios de modelado molecular del modo de unión de la familia de compuestos 

híbridos frente a caspasa-3 y caspasa- 7. 
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3. Materiales y Métodos 
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3.1. QUÍMICA 

3.1.1. Consideraciones generales. 

Se utilizaron reactivos comerciales de Aldrich, Merk y Fluka sin purificación adicional. Los 

disolventes se destilaron previo a su uso. El monitoreo del avance de las reacciones y la pureza 

de los productos obtenidos se examinó por cromatografía en capa fina (CCF) con placas de 

silicagel con indicador fluorescente en placas de poliéster o de aluminio disponibles en el 

mercado. Los cromatogramas se revelaron por alguno de los siguientes métodos: exposición a 

la luz ultravioleta (254 nm), vapores de yodo, por asperjado con reactivo de Brady (1g 2,4-

dinitrofenilhidrazina, 5.0 mL H2SO4 conc., 6.5 mL H2O dest., 23.0 mL EtOH 95%) o con solución 

de anisaldehído (95 mL EtOH 95%, 4.0 mL H2SO4, 1 mL 4-metoxibenzaldehído) y posterior 

quemado. Para las cromatografías en columna (CC) se utilizó sílicagel (SiO2, 35-70 µm, Merk). 

Los derivados obtenidos en cada paso de la ruta sintética fueron purificados por extracción 

liquido-líquido, filtración en sílica en embudo con frita y/o columna cromatográfica cuando 

correspondió y fueron caracterizados espectroscópicamente por RMN de 1H y 13C, mediante 

HSQC y HMBC y espectroscopia de masa.  

Los espectros 1H RMN, 13C RMN, HSQC y HMBC se registraron en equipo BRUKER DPX-400 (400 

MHz) utilizando disolventes deuterados como acetona, metanol o dimetilsulfóxido. Los 

desplazamientos químicos se expresaron en partes por millón (ppm) usando tetrametilsilano 

(TMS) como referencia interna y las constantes de acoplamiento se expresaron en Hz. Las 

multiplicidades de las señales se indicaron como s (singulete), d (doblete), t (triplete), y m 

(multiplete). Los espectros de masa (EM) fueron registrados en un espectrómetro de masas 

SHIMADZU GC-MS QP2010 SE. Se realizaron ionizaciones de la muestra por impacto electrónico 

a 20 y 70 eV. Los puntos de fusión se realizaron con un equipo Electrothermal 9100 y no se 

corrigieron. 

3.1.2. Síntesis de derivados de 4-Aril-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol.  

Se disolvió el derivado de 2-bromoacetofenona correspondiente (1.2 mmol, 1 equiv) y 

etiltioxamato (1.4 mmol, 1,2 equiv) en EtOH absoluto (15 mL) y se calentó a reflujo con agitación 

constante durante 6 horas. Una vez consumidos los reactivos se agregó agua y se realizó una 

extracción con AcOEt (3 x 5 mL), se lavó con NaHCO3 1N (3 × 5 mL) y brine (2 × 5 mL). La capa 

orgánica se secó con MgSO4 anhidro, se filtró y se destiló el disolvente a presión reducida. Los 

productos deseados se obtienen como un sólido (I.1 – I.6) [163]. 
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3.1.3. Síntesis de derivados de 4-Aril-2-hidroximetil-1,3-tiazol. 

Al derivado de 4-Aril-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol (I.1 -I.6) correspondiente obtenido como sólido 

(0.6 mmol, 1 equiv) se le agregó NaBH4 (1.8 mmol 3 equiv) en THF/MeOH 20:1 (9.5 mL/0.5 mL) 

y se calentó a reflujo con agitación durante 1 hora. Completada la reacción se agregó agua y se 

extrajo con AcOEt (3 x 5 mL), se combinaron las fracciones orgánicas y se lavó con brine (2 × 5 

mL) antes de secar con MgSO4 anhidro. Luego se filtró y se destiló el disolvente a presión 

reducida. El cristal obtenido (II.1 – II.6) fue utilizado en el siguiente paso sin ningún otro paso de 

purificación [163]. 

3.1.4. Síntesis de derivados de 4-Aril-2-formil-1,3-tiazol. 

Al derivado de 4-Aril-2-hidroximetil-1,3-tiazol (II.1 – II.6) (0.5 mmol, 1 eqiv) correspondiente se 

le agregó [CuI(MeCN)4](OTf) 1:20 (0.025 mmol, 0.05 equiv) y MeCN (5 mL) y se adicionó la 

solución catalítica [2,2’-bipiridina (0.5 mmol/0.05 equiv) /TEMPO (0.5 mmol/0.05 equiv) /N-

metilimidazol (1.0 mmol/0.1 equiv) 1:2:2] resultando en una solución de color marrón rojizo. La 

reacción se agitó a temperatura ambiente en atmósfera abierta durante 2-24 hs. La reacción se 

controló por TLC hasta observarse ausencia del reactivo de partida. El producto obtenido (III.1 

– III.6) se aisló por filtración a vacío utilizando un embudo con un centímetro y medio de sílicagel, 

se lavó con AcOEt (30 mL) y se destiló el disolvente a presión reducida [164]. El cristal obtenido 

fue utilizado en el último paso de la ruta sin ningún otro paso de purificación [165]. 

3.1.5. Síntesis de derivados de α-(4-aril-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona. 

Previo a comenzar la reacción se activó la tert-butil-hidroxilamina (0.52 mmol, 1.3 equiv.) con 

dos veces y media el equivalente de Et3N (1.3 mmol, 181 µL).  Se agregaron 5 mL de agua y se 

realizaron extracciones con CH2Cl2 (3 x 5 mL). Se destiló el disolvente a presión reducida, la tert-

butil-hidroxilamina desprotonada se disolvió en 5 mL de CH2Cl2 y se pasó al balón conteniendo 

el derivado de 4-Aril-2-formil-1,3-tiazol (III.1 – III.6) (0.4 mmol, 1 equiv.). Se agregó MgSO4 (1.2 

mmol, 3 equiv.) y se colocó a reaccionar con agitación a temperatura ambiente durante 6-7 hs. 

La reacción se siguió por TLC y posteriormente, se filtró y destiló a vacío el disolvente. El derivado 

de α-(4-aril-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona (a1-a6) se purificó mediante cromatografía en 

columna utilizando sílicagel como fase estacionaria y Hexano:AcOEt 80:20 como fase móvil 

[166].  
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3.2. BIOLOGÍA 

3.2.1. Aspectos generales. 

Los ensayos biológicos se llevaron a cabo en cabinas de bioseguridad de clase II. Previo al uso 

del material este fue esterilizado durante 20 min en autoclave a 121 ºC o se utilizó esterilizado 

por el fabricante. Para el recuento de células se utilizó cámara de Neubauer en microscopio 

óptico. Se realizó el conteo de células a través de tinción con Azul de Trypan (0.5%). 

3.2.2. Cultivo celular. 

La línea celular HT22 es una sub-línea derivada de células HT4 que fueron originalmente 

inmortalizadas de un cultivo primario de neuronas derivadas de hipocampo de ratón (Figura 14) 

[167]. Estas células son un modelo in vitro para estudiar condiciones que conllevan a la 

producción endógena de ROS como ser citotoxicidad a niveles elevados de glutamato en 

enfermedades neurodegenerativas [168].  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 14. Cultivo de la línea celular HT22     

 

Las células HT22 fueron crecidas en medio de cultivo DMEM high glucose (Gibco), suplementado 

con 10% SFB (PAA) y mantenidas en incubadora a 37 ºC y 5% CO2 en botellas de cultivo celular 

de 25 cm2. Para los ensayos biológicos, se partió de un cultivo de células HT22 en fase 

exponencial. Las células fueron resuspendidas empleando tripsina-EDTA 0.05% y se realizó el 

recuento celular para sembrar la cantidad necesaria por pocillo según el ensayo biológico. 
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3.2.3. Estudio de la viabilidad celular. 

Se determinó la citotoxicidad de los derivados de nitrona y 1,3 tiazol utilizando el ensayo 

colorimétrico de MTT [169] en células HT22. Este ensayo permite cuantificadar 

espectrofotométricamente las células viables metabólicamente activas que sean capaces de 

reducir por la acción enzimática de reductasas celulares el bromuro de 3-(4,5- dimetiltiazol-2il)- 

2,5-difeniltetrazol (MTT) de color amarillo en formazán de color violeta.  

Para esto, se realizó el sembrando de 100 μL de una suspensión celular (5x104 células/mL) en 

una placa de 96 pocillos y se incubó durante 24 h a 37 ºC y 5% de CO2. Se adicionaron los 

compuestos disueltos en DMSO (<1%) a distintas concentraciones (0, 12.5, 25.0, 50.0, 100.0 μM) 

por triplicado. Como controles se incluyeron células con medio de cultivo completo y medio de 

cultivo completo con 1% de DMSO. A continuación, la placa se incubó durante 20hs a 37 ºC y 5% 

de CO2. Posteriormente se agregó 10 μL de una solución de MTT (5 mg/mL) (Cat. No: M2128, 

Sigma Aldrich) en PBS estéril y se incubó durante 4 h a 37 ºC y 5% de CO2. La solución se removió 

y los cristales de formazán se disolvieron con una mezcla DMSO:isopropanol 1:1. Por último, se 

analizó el porcentaje de viabilidad mediante la medida de la absorbancia a 570 nm utilizando la 

siguiente ecuación:  

 % viabilidad = (absorbancia muestra / absorbancia control) x 100  

 

A partir del estudio de la viabilidad celular, se determinó la máxima concentración no citotóxica 

de los compuestos sintetizados para los ensayos biológicos posteriores. 

3.2.4. Determinación de la actividad antioxidante. 

3.2.4.1. Determinación de la viabilidad celular en presencia de H2O2. 

Previo a ensayar la capacidad antioxidante de los nuevos derivados de nitrona se determinó la 

citotoxicidad del H2O2 mediante MTT según se describió anteriormente. Para esto, se realizó el 

sembrando de 100 μL de una suspensión celular (5x104 células/mL) en una placa de 96 pocillos 

y se incubó durante 24 h a 37 ºC y 5% de CO2. Posteriormente, el medio de cultivo fue removido, 

se adicionó medio de cultivo sin SFB y las células fueron incubadas por 2 hs previo al tratamiento 

con H2O2. A continuación se adicionó el H2O2 a distintas concentraciones (100, 250, 500 y 1000 

μM) en medio de cultivo sin SFB y se incubó durante 1 hora.      
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3.2.4.2. Determinación del efecto antioxidante. 

Previo a evaluar el efecto neuroprotector de las moléculas sintetizadas se ensayaron distintas 

concentraciones de H2O2 para inducir la generación de ROS intracelular. A partir de este ensayo, 

se determinó la concentración de H2O2 óptima para realizar los ensayos de neuroprotección 

frente al ROS, mediante un balance entre su efecto en la viabilidad celular y la generación de 

ROS intracelular. 

Este ensayo consiste en utilizar el compuesto hidrofóbico no fluorescente 2,7-

diclorofluoresceína diacetato (DCFH-DA) [170] capaz de atravesar la membrana celular, llegando 

al interior de la célula donde es enzimáticamente hidrolizado por esterasas a 2,7-

diclorofluoresceína (DCFH) no fluorescente, el cual es retenido dentro de las células. En 

presencia de ROS el DCFH es oxidado rápidamente formando el compuesto altamente 

fluorescente diclorodihidrofluoresceína (DCF). La producción de DCF se puede cuantificar por 

fluorescencia a λex = 485 nm y λem = 538 nm. La fluorescencia emitida es directamente 

proporcional a la concentración de ROS dentro de la célula.  

Como control positivo se utilizó la Baicaleina (BCL) un flavonoide citoprotector, antinflamatorio, 

atrapador de radicales y antioxidante [171] y como control negativo medio de cultivo con DMSO 

0.5% 

Se sembraron 300.000 células en placas de 35 mm en 2 mL de medio de cultivo completo y se 

incubaron 24 hs en estufa a 37 ºC, 5% CO2. Luego, las células se lavaron con PBS y fueron pre-

tratadas con DMSO, BCL 50 µM (Cat. No: 465119, Sigma-Aldrich) o el derivado de nitrona 25 µM 

(concentración no tóxica determinada previamente) en 2 mL de medio de cultivo solo. Luego de 

2hs, las células se trataron con 250 µM de H2O2 durante 1 hora. A continuación, se lavó con PBS, 

se adicionó 10 µM de la sonda DCFH-DA (Cat. No: D6883, Sigma) en medio de cultivo y se incubó 

durante 10 minutos a 37 ºC. Pasado este tiempo se lavó con PBS y se agregó PBS para la 

visualización en microscopio confocal Zeiss LSM800 con el objetivo 20X Plan Apo NA 0.5. Se 

cuantificó la fluorescencia de 250 células por condición usando el programa ImageJ 

(https://imagej.net/ImageJ). El análisis estadístico se realizó mediante el test one-way Anova, 

seguido del test de multicomparaciones de Dunnet utilizando el programa GraphPad Prism 

versión 6.00. 

 

 

 

https://imagej.net/ImageJ
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3.2.5. Inhibición de la apoptosis. 

Una característica importante de la apoptosis, es la exposición de fosfolípidos fosfatidilserina 

(PS) en la membrana celular dependiente de caspasa en respuesta a estímulos proapoptóticos 

en células sanas. Por lo tanto, una proteína de unión a PS es útil experimentalmente para 

detectar su exposición. La Anexina V (AV) es una proteína que se une a fosfolípidos en presencia 

del ion Ca2+ presentando una elevada afinidad por la PS [172]. Al usarse habitualmente acoplada 

a FITC, sirve como marcador para el análisis de aquellas poblaciones celulares que han iniciado 

el proceso de apoptosis. Además, en combinación con colorantes impermeables a las células, 

como ser el ioduro de propidio (IP), se pueden diferenciar células que se encuentran en 

apoptosis temprana de aquellas que ya están en apoptosis tardía o necrosis.       

Como inductor de apoptosis se utilizó la Camptotecina (CPT), inductor de caspasa-3 e inhibidor 

de Topoisomerasa I que induce daño en el ADN y apoptosis via p53 y ciclinas dependientes de 

quinasas, ampliamente descrito en la literatura y comúnmente utilizado [173]. 

 

Se sembraron las células HT22 (1.2x105 células/mL) en una placa de 12 pocillos en medio de 

cultivo DMEM, 10% SFB, y se incubó durante 24 horas 37ºC, 5% de CO2. Las células fueron pre-

incubadas durante 2 horas con las nitronas disueltos en DMSO a una concentración 25 µ     M 

determinada a través del estudio de citotoxicidad. La concentración final de DMSO en las células 

fue 0.5%. Como control positivo se utilizó BCL 50 µM y como control negativo medio de cultivo 

con DMSO 0.5%. Posteriormente se realizó la inducción pro-apoptótica con CPT 5 µM (Cat. No: 

C9911, Sigma) y se incubó durante 15 horas a 37ºC, 5% de CO2. Las células se levantaron de la 

placa con una solución de Tripsina-EDTA, se lavaron con PBS y se resuspendieron en buffer 

anexina (HEPES 10 mM, NaCl 140 mM, CaCl2 2.5 mM, pH 7.4). Luego se adicionó 2 μL de AV-

FITC (Cat. No: 556419, BD Pharmingen) y se incubó durante 15 minutos a temperatura ambiente 

protegido de la luz. Las células se lavaron y resuspendieron con buffer anexina. Previo a realizar 

la adquisición y el análisis se les agregó 2 µL de IP a cada una de las muestras. La adquisición y 

el análisis se realizó en citómetro de flujo FACS Calibur con un láser de excitación de 488 nm 

colectando 10.000 eventos por muestra. Los parámetros de tamaño y granularidad celular se 

detectan mediante el Forward Scatter y el Side Scatter (FS vs SS). Se analizaron los porcentajes 

de células apoptóticas. Para la comparación de los resultados, el porcentaje de células 

apoptóticas que se corresponde con la población de células AV positivas fue normalizado contra 

el porcentaje de células AV positivas obtenidas con el control CPT. El porcentaje de reducción 

apoptótica de las muestras en comparación con CPT se calcula de la siguiente manera: 
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% reducción apoptosis = [(PROMEDIO CPT- MUESTRA) / (PROMEDIO CPT - PROMEDIO DMSO)] * 100 

 

Los resultados obtenidos se analizaron estadísticamente mediante el test one-way Anova, 

seguido del test de multicomparaciones de Dunnet utilizando el programa GraphPad Prism 

versión 6.00. 

3.3. Producción y caracterización de caspasa-3 y caspasa-7 
recombinantes. 

3.3.1. Consideraciones generales. 

Con el fin de determinar si la disminución de la apoptosis en la línea celular HT22 está vinculada 

a un mecanismo de acción de los compuestos nitrona derivados de 1,3-tiazol que implique la 

inhibición de la caspasa-3 por medio de la interacción directa con esta enzima, se determinó la 

inhibición de la actividad enzimática in vitro de caspasa-3.  

Debido a la gran homología que presenta caspasa-3 con caspasa-7, y que ambas enzimas 

participan como ejecutoras de la apoptosis, este ensayo fue realizado en las mismas condiciones 

frente a caspasa-7, con el objetivo de evaluar la selectividad de los compuestos. 

Las enzimas humanas recombinantes caspasa-3 y caspasa-7 fueron producidas por el grupo de 

la Dra. Ileana Corbo del Laboratorio de Investigación y Desarrollo de Moléculas Bioactivas del 

Polo de Desarrollo Universitario de Paysandú, en el marco de dos proyectos CSIC I+D donde la 

Dra. Alicia Merlino fue la responsable.  

 

Previo a la realización de los ensayos de actividad enzimática se estimó la concentración de los 

stocks de caspasas y se determinaron los parámetros cinéticos (Kcat, Km y Vmax). 

Posteriormente se llevaron a cabo estudios de actividad caspasa para completar su 

caracterización y se realizaron ensayos de interferencia de la fluorescencia por parte de los 

nuevos derivados de nitrona. Finalmente se ensayó la actividad enzimática co-incubando la 

caspasa-3 y caspasa-7 con los compuestos en estudio con el objetivo de determinar su capacidad 

inhibitoria y su selectividad.     
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3.3.2. Obtención de enzimas recombinantes. 

La puesta a punto de la producción de caspasas -3 y -7 humanas recombinantes activas fue 

realizada siguiendo el protocolo descrito por Denault & Salvesen, 2002 [174]. Para esto utilizaron 

los plásmidos pET23b-casp3-His y pET23b-casp7-His, respectivamente, que fueron adquiridos 

comercialmente del repositorio Addgene (www.addgene.org). Para su expresión, transformaron 

la cepa de E. coli BL21(DE3)pLys mediante el método de shock térmico. Utilizaron esta cepa 

debido a que tiene mínima expresión basal, dado que las caspasas son tóxicas para E. coli. 

Posteriormente seleccionó una colonia para la expresión de cada una de las enzimas 

recombinantes mediante la inducción con IPTG. La fracción soluble conteniendo las enzimas se 

obtuvo mediante sonicado y centrifugación, luego se realizó la purificación mediante 

cromatografía de afinidad con níquel, en un equipo Akta Start (GE). Para la elución de las 

caspasas-3 y -7 recombinantes realizaron un gradiente de imidazol de 0 a 250 mM. Las fracciones 

de la purificación fueron analizadas midiendo absorbancia a 280 nm y mediante electroforesis 

desnaturalizante SDS-PAGE y Western Blot con anticuerpo Anti-Histag. Estas enzimas se 

expresan inicialmente como zimógenos y son tetrámeros formados por 2 subunidades mayores 

de 17 kDa y 2 menores de 13 kDa, codificadas ambas por un mismo gen. La inducción con IPTG 

durante media hora permite obtener el zimógeno, mientras que a las 4 horas se obtiene la 

enzima activa, ya que las subunidades se autoprocesan y se ensamblan espontáneamente. Para 

confirmarlo realizaron mediciones de la actividad enzimática mediante fluorimetría utilizando 

como sustrato el péptido sintético Asp-Glu-Val-Asp-AMC. Las enzimas recombinantes fueron 

alicuotadas en el amortiguador de elución de la cromatografía y almacenadas en freezer a -80 

ºC en presencia de imidazol. 

3.3.3. Estimación de la concentración enzimática. 

Con el propósito de estimar la concentración en los stocks de enzima caspasa-3 y caspasa-7 

adquiridos a partir de la producción recombinante, se llevó a cabo un espectro de absorbancia 

a 280 nm en amortiguador Tris-HCl 50 mM pH 8, NaCl 100 mM, imidazol 200 mM. Empleando la 

Ley de Lambert-Beer y el valor del coeficiente de extinción molar de cada enzima (obtenido a 

partir de la secuencia primaria con el programa Expasy)[175] se determinó un valor de 

concentración aplicando la siguiente ecuación: 

 

A = C b ε280    Ec. 1 

 

Donde C es la concentración, b es el paso óptico (1 cm) y ε280 el coeficiente de extinción molar 
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de la enzima. 

Es relevante mencionar que la cola de histidina no fue tenida en cuenta para el cálculo de ε280 

debido a que su contribución a la absorbancia es considerada despreciable.  

3.3.4. Actividad enzimática. 

La actividad catalítica de una enzima se determinó midiendo la velocidad inicial de reacción, que 

es la pendiente de la curva de producto formado en el tiempo cero. La teoría de Michaelis-

Menden [176] postula que bajo las condiciones de estado estacionario (la cantidad de complejo 

enzima-sustrato se mantiene constante) la velocidad del proceso se mantiene constante en los 

primeros estadios de la reacción y coincide con la velocidad inicial (Vo). Así inicialmente, las 

reacciones transcurren linealmente, pudiéndose tomar la pendiente de esta recta como 

velocidad inicial. 

El ensayo de actividad enzimática se realizó utilizando el sustrato artificial fluorogénico de 

caspasa-3 y caspasa-7, N-acetil-L-α-aspartil-L-α-glutamil-L-α-valil-L-α-aspartil-7-amino-4-

metilcumarina (Ac-DEVD-AMC) [174], el cual al ser clivado por caspasa libera el fluoróforo AMC 

y por lo tanto el aumento en la fluorescencia en función del tiempo es proporcional a la actividad 

caspasa. 

Para determinar Vo se incubó la enzima por 15 minutos a 37 °C en un buffer de actividad 

compuesto por pipes 20 mM, pH 7.2, chaps 0.1 %, NaCl 100 mM, EDTA 1 mM, sacarosa 10 % y 

DTT 10 Mm [174], que promueve la reducción de residuos de Cys esenciales para la actividad 

catalítica. Seguido de una hora adicional de incubación con el fin de igualar las condiciones del 

ensayo en presencia de inhibidores.  

Posteriormente, se agregó el sustrato de caspasa Ac-DEVD-AMC a una concentración final de 

6.6 μM, a partir de una dilución 3 mM en DMSO del stock, en un volumen final de 200 μL. A 

continuación, se siguió el progreso en la formación del producto de hidrólisis 7-amino-4 

metilcumarina (AMC) fluorescente de la reacción mediante la medida de fluorescencia en 

función del tiempo, con un λexcitación = 380 nm y λemisión = 440 nm, a 37 °C. La Vo  se obtuvo 

calculando la pendiente de la parte lineal del gráfico de la concentración de producto formado 

en función del tiempo. El ensayo se realizó en microplacas de 96 pocillos negras para medir 

fluorescencia. Los valores de fluorescencia fueron registrados en lector de placas Thermo 

Varioskan Flash.  
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3.3.5. Puesta a punto de la concentración de enzima.  

Con el objetivo de determinar la concentración de enzima óptima para el ensayo, se evaluó la 

actividad caspasa en un rango de concentraciones de enzima (11, 21, 28, 32, 42 y 53 nM) 

manteniendo la concentración de sustrato Ac-DEVD-AMC fija (6.6 μM). El experimento se realizó 

por triplicado para cada concentración de enzima. 

3.3.6. Determinación de parámetros cinéticos:  KM y Vmax. 

A medida que la concentración inicial de sustrato aumenta desplazando el equilibrio hacia la 

formación de complejo enzima-sustrato, Vo también lo hace hasta alcanzar un valor constante. 

Este valor final se denomina velocidad máxima (Vmax). En condiciones de saturación de la enzima 

por el sustrato la concentración del complejo enzima-sustrato es igual a la concentración de 

enzima total [Et]. De esta manera, se puede definir que Vmax = kcat·[Et], donde kcat se define como 

una constante de velocidad de primer orden denominada número de recambio [176]. 

El valor de los parámetros KM y Vmax se calculó evaluando la actividad de la enzima a distintas 

concentraciones de sustrato Ac-DEVD-AMC (2.5, 5, 10, 25, 50 y 100 μM). El ensayo de actividad 

se realizó de la misma forma que fue descrito anteriormente. En paralelo se realizó una curva 

de calibración con el producto de la reacción enzimática catalizada por caspasa-3 y -7, en un 

rango de concentraciones crecientes de AMC (0.0, 0.5, 1.0, 2.0, 4.0 y 6.0 μM) por duplicado, para 

calcular el valor de la velocidad de la reacción y así poder obtener los valores de KM y Vmax según 

la ecuación de Michaelis-Menten (Ecuación 2).  

 

𝑉𝑜 =  
𝑉𝑚𝑎𝑥 [𝑆]

𝐾𝑚 + [𝑆]
                                                                  𝐸𝑐. 2 

 

Donde Km es la constante de Michaelis-Menten, Vmax la velocidad máxima de la enzima y [S] la 

concentración del sustrato. 

3.4. Ensayos de interferencia de los compuestos e inhibición de la 
actividad enzimática. 

3.4.1. Efecto de apagamiento de la fluorescencia. 

Previo a la evaluación de la inhibición enzimática de los compuestos se evaluó su capacidad de 

interferir en la emisión de la fluorescencia del AMC mediante la determinación de su efecto de 

apagamiento (quenching). Para esto se llevó a cabo una curva de AMC con cinco concentraciones 
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(0, 0.5, 1, 2 y 4 μM) por duplicado, y se les agregó cada uno de los compuestos a la concentración 

que posteriormente se ensayaron en caspasa-3 y caspasa-7 (100 μM). Se realizó      una curva de 

AMC por compuesto. La relación entre la pendiente del ensayo de actividad enzimática (RFU/∆t) 

y la pendiente de la curva de AMC (RFU/[AMC] μM) corresponde a la velocidad de formación de 

producto (AMC) en μM.s-1. El valor de quenching del compuesto al AMC se obtiene realizando 

una regla de tres en donde la velocidad de formación de producto en los ensayos sin compuesto 

equivale al 100% y la velocidad de formación de producto en los ensayos con compuesto 

equivale a X, siendo X el porcentaje de quenching del compuesto. Si la velocidad de formación 

del AMC es igual con y sin compuesto entonces, el compuesto no afecta la fluorescencia del 

AMC. A los ensayos de inhibición de actividad caspasa se les debe restar el valor de quenching 

de cada uno de los compuestos para así tener el porcentaje de inhibición real.  

Además, se realizó un espectro de fluorescencia de cada uno de los compuestos para determinar 

si estos presentan fluorescencia intrínseca a las longitudes de onda medidas, y por ende podrían 

tener un efecto de interferencia en el ensayo enzimático.  

3.4.2. Inhibición de la actividad enzimática.   

Con el fin de determinar el potencial inhibitorio de los compuestos híbridos sintetizados se 

procedió a realizar el ensayo fluorogénico de detección de la actividad enzimática previamente 

descrito. Para esto se utilizó una concentración 28 nM de enzima y 100 μM de compuesto en un 

volumen final de 200 μL en microplacas de 96 pocillos negras para medir fluorescencia. 

Inicialmente se procedió a activar la enzima incubándola 15 minutos a 37 °C en el buffer de 

actividad conteniendo pipes 20 mM (pH 7.2), chaps 0.1%, NaCl 100 mM, EDTA 1mM, sacarosa 

10%, DTT 10 Mm, seguido del agregado de los derivados a ensayar disueltos en DMSO, y 

posterior incubación de 1 hora a 37 °C previo al agregado del sustrato de caspasa-3 y -7 Ac-

DEVD-AMC fluorogénico a una concentración final 6,6 μM. El control negativo (100% de 

actividad enzimática) contiene DMSO sin compuesto. Para el control positivo se utilizó un 

inhibidor covalente peptídico y selectivo de caspasa-3 y -7 N-acetil-L-α-aspartil-L-α-glutamil-L-

α-valil-L-α-aspartil-7-aldehído (Ac-DEVD-Cho) disuelto en DMSO. El volumen final de DMSO 

utilizado fue del 1% en todos los casos. 

La acumulación del fluoróforo AMC se siguió midiendo el aumento de la fluorescencia 

(excitación 360 nm y emisión 460 nm) a 37 °C en un espectrofotómetro y espectrofluorímetro 

Varioskan (Thermo, Waltham, MA) [177].  Se graficaron las unidades arbitrarias de fluorescencia 

(RFU) en función del tiempo y se determinaron las pendientes iniciales. Los porcentajes de 
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inhibición se calcularon utilizando la ecuación 3, donde pINH es la pendiente del gráfico en 

presencia de inhibidor y pCASP es la pendiente en ausencia de inhibidor. 

 

% 𝑖𝑛ℎ = 100 −
𝑝𝐼𝑁𝐻

𝑝𝐶𝐴𝑆𝑃
∗ 100                                          𝐸𝑐. 3  

 
El error se estimó como: 

 

𝑒𝑟𝑟𝑜𝑟 =  
𝑠𝑡𝑑 𝑝𝐼𝑁𝐻

𝑝𝐶𝐴𝑆𝑃
 ∗ 100                                                 𝐸𝑐. 4 

 
Donde std pINH es la desviación estándar del pINH. 
 

3.5. Estudios fisicoquímicos: in vitro e in silico.  

3.5.1. Aproximación a la permeabilidad a través de la barrera 

hematoencefálica (PAMPA). 

     Este ensayo permite simular el pasaje de compuestos a través de una membrana en base a 

su composición lipídica, pudiendo así determinar la difusión pasiva de moléculas a través de una 

membrana artificial desde un compartimento dador, que contiene el compuesto de interés, a 

uno aceptor, en el que no está presente el compuesto al inicio del ensayo [178]. La membrana 

artificial utilizada se generó a partir de lípidos polares de cerebro porcino (PBLs) conteniendo 

fosfatidilcolina 49 %, fosfatidilinositol 6%, fosfatidiletanolamina 28.1 %, fosfatidilserina 9 %, 

esfingomielina 5.9 % y cerebrósidos 30.9 %. El ensayo se realizó utilizando dos microplacas de 

96 pocillos acopladas en forma de “sándwich”. La microplaca aceptora se posicionó en la parte 

superior del sándwich, su fondo presenta un microfiltro hidrofóbico sobre el cual se depositó la 

combinación de lípidos disueltos en un solvente orgánico (n-dodecano) a una concentración de 

2 % m/v [178]. Ambos compartimentos dador y aceptor se llenaron con la solución 

amortiguadora a utilizar, al compartimento dador también se le agregó el compuesto de interés. 

Para determinar el pasaje a través de la membrana artificial fue necesario calcular la 

permeabilidad aparente (Papp). Para esto se incluyeron en el ensayo pocillos control a una 

concentración de equilibrio del compuesto a evaluar, esto representa la concentración máxima 

de compuesto en el pocillo aceptor, sino hubiera barrera entre los pocillos aceptor y dador. 

Utilizando la relación obtenida de bibliografía con las concentraciones de los pocillos problema 

y los pocillos control, fue posible obtener la Papp de los compuestos [179]. Los controles de 

permeabilidad positivos y negativos (verapamilo y teofilina, respectivamente) se evaluaron a 
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una concentración de 500 µM mientras que los derivados de nitrona a se evaluaron a una 

concentración de 100 µM, por problemas de solubilidad en el medio de trabajo. La proporción 

de DMSO no superó el 5%. Luego del llenado y ensamble de los pocillos en forma de sándwich, 

se incubó con agitación orbital durante 18 h.  Posteriormente se realizaron los espectros UV-vis 

en cada pocillo [179]. 

3.6. Modelado Molecular. 

3.6.1. Consideraciones generales. 

Los estudios de modelado molecular fueron realizados durante una estancia de tres meses en 

el grupo de Quimioinformática de la Dra. Nuria Campillo del Centro de Investigaciones Biológicas 

(CIB) del CSIC de Madrid, bajo su orientación y la del Dr. Carlos Roca. Durante esta estancia fue 

posible realizar la mayor parte de los estudios que se describen a continuación para los ligandos 

sintetizados a1, a2, a3, a4, y a6. Además, se incorporó a la serie el ligando a0 que presenta un 

hidrógeno como sustituyente del fenilo (Esquema 4). Los estudios que quedaron pendientes 

fueron realizados por el Dr. Carlos Roca luego de terminada mi estancia. Actualmente se está 

llevando a cabo el modelado molecular del compuesto a5, el cual no aparece en los resultados 

de esta sección.  

 

Esquema 4. Estructura química de compuestos híbridos combinando agrupamientos nitrona y 1,3- tiazol 

modelados. 
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3.6.2. Búsqueda de bolsillos de unión a ligando. 

Con el fin de determinar los posibles bolsillos de unión a ligando en las enzimas caspasa-3 y 

caspasa-7 se utilizó el software de libre acceso Fpocket [180] 

(http://www.sourceforge.net/projects/fpocket), basado en parámetros geométricos de la 

estructura rígida de la proteína. El mismo se basa en la detección de α-esferas, que son esferas 

que conectan cuatro átomos en los bordes y no contienen ninguno en su interior. Los surcos y 

cavidades corresponden a esferas de radio medio [181]. Este software determina una colección 

de esferas, las agrupa en regiones comunes y calcula propiedades de cada bolsillo para luego 

clasificarlos mediante una función de puntuación. Para esta etapa se utilizaron ocho estructuras 

cristalográficas de caspasa-3 (PDB ID: 1NMQ, 1RHM, 1RHQ, 2H5J, 2XZD, 3DEH, 3DEJ, 3GJQ) y 

nueve de caspasa-7 (PDB ID: 1I51, 1K86, 2QL5, 3EDR, 3IBC, 3IBF, 5IC6, 4FEA, 5V6Z) obtenidas del 

Protein Data Bank (www.pdb.org). Las mismas fueron preparadas usando la herramienta Protein 

Preparation Wizard [182] contenida en el programa Maestro [183] donde se eliminaron las 

moléculas de agua y ligandos en caso de haberlos, se agregaron los átomos de hidrógeno y se 

modelaron los residuos que por alguna razón cristalográfica se encontraban incompletos. Los 

residuos de las proteínas fueron ionizados a pH 7.2. Una vez preparadas las proteínas, fueron 

calculados los bolsillos por fpocket, analizándose visualmente las estructuras para identificar los 

bolsillos con mejor puntuación posible que se encuentran conservados en la mayor parte de las 

estructuras. 

3.6.3. Análisis hotspot. 

Para el análisis hotspot con el software Fragment Hostspot Maps [184] se utilizaron las mismas 

estructuras de caspasa-3 y caspasa-7 que fueron utilizadas para el cálculo de Fpocket, 

previamente preparadas usando la herramienta Protein Preparation Wizard, implementada en 

el programa Maestro, como se describió en el apartado anterior 3.6.2. Los mapas hotspot fueron 

visualizados usando el software Pymol [185] con el fin de identificar los residuos que podrían 

estar implicados en la interacción entre ligando y proteína. Esta información fue posteriormente 

utilizada en los estudios de docking con el fin de asegurarnos de que las interacciones 

potencialmente importantes estuvieran contempladas en el modelo del complejo proteína-

ligando.  

http://www.sourceforge.net/projects/fpocket
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3.6.4. Docking molecular. 

La predicción del modo de unión de las nitronas con caspasa-3 se realizó mediante docking 

molecular.  

3.6.4.1. Preparación de las dianas para docking. 

Las estructuras cristalográficas de caspasa-3 humana (PDB ID: 1RHM) a la cual se le extrajo el 

ligando y la estructura de apo-caspasa-7 humana (PDB ID: 3IBF) fueron utilizadas para realizar 

el docking molecular de los ligandos. Previo al docking estas estructuras fueron sometidas a 

simulaciones de dinámica molecular convencional con el objetivo de que las cadenas laterales 

de los residuos se acomodaran y tener una estructura más representativa. La parametrización 

de las estructuras, y sus simulaciones se realizaron mediante el empleo de las herramientas del 

programa AMBER 14 [186]. Para las proteínas se utilizó el campo de fuerza ff14SB [187]. Se 

agregaron contraiones para neutralizar la carga de cada sistema y moléculas de agua mediante 

una caja octaédrica truncada de aguas TIP3P extendiéndose 12 Å desde los bordes de la proteína 

en todas las direcciones. Los residuos catalíticos de cisteína e histidina se consideraron neutros 

dado que de acuerdo al mecanismo de acción actualmente propuesto la cisteína se desprotona 

durante el ataque nucleofílico al sustrato [188,189]. 

3.6.4.2. Docking molecular. 

En primer lugar, se preparó la librería de ligandos empleando el módulo Ligprep wizard de 

Maestro (Schrodinger® Software Modules) el cual permite añadir hidrógenos, neutralizar grupos 

cargados y generar estados de ionización de los compuestos para finalmente obtener la 

estructura tridimensional. Para el cálculo de docking molecular se utilizó el programa Autodock 

4.2 [190] y se seleccionaron cargas Gasteiger. Para el cálculo del docking se necesita definir una 

grilla donde se delimita el espacio de búsqueda ligando-receptor. La grilla fue centrada en las 

coordenadas x=45.66, y= 30.59, z=59.80 en caspasa-3 y x= 31.87, y=24.37, z=32.35 en caspasa-

7.  Las dimensiones de la grilla fueron definidas a 126 Å en las tres dimensiones, con un 

espaciado de 0.375 Å. Este tamaño de grilla es suficientemente grande para contener los 

bolsillos encontrados en fpocket y hotspot. Mediante el uso de estas grillas se realizó el docking 

con el algoritmo Genético Lamarckiano [191], utilizando los parámetros por defecto del 

programa y un total de 250 corridas. Las conformaciones con una diferencia menor a 2.0 Å se 

agruparon en el mismo cluster. Para obtener los complejos ligando-proteína en cada caso se 

seleccionó la conformación con menor energía de unión correspondiente al cluster más poblado.  
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3.6.5. Optimización de la estructura tridimensional de moléculas orgánicas. 

Como punto de partida a las dinámicas moleculares se necesitan calcular las cargas atómicas 

para parametrizar los ligandos. En primer lugar, optimizamos la estructura y luego realizamos 

cálculos de energía. Para esto utilizamos el modelo continuo IEF-PCM [192] y métodos cuánticos 

a nivel DFT (Density Functional Theory), empleando el funcional híbrido ωB97XD [193] y el 

conjunto de base 6-31+G** [194], utilizando radios de Bondi para la construcción de la cavidad. 

Con el fin de comprobar que la estructura ha convergido en un mínimo absoluto y no un mínimo 

local se realizaron cálculos single-point de frecuencia al mismo nivel de cálculo, para determinar 

los modos normales de vibración y corroborar que todos los valores propios del Hessiano exacto 

fueran positivos. Los cálculos se llevaron a cabo con el paquete Gaussian 09 [195]. En segundo 

lugar, calculamos las cargas atómicas resp mediante el módulo Antechamber [196] de AMBER y 

el resto de los parámetros se obtuvieron del campo de fuerza GAFF (Generalized Amber Force 

Field) [197]. 

3.6.6. Preparación de los sistemas para simulaciones de dinámica 

molecular. 

Los complejos obtenidos por docking se utilizaron como archivos de entrada para simulaciones 

de dinámica molecular convencional (cMD), así como también las estructuras de caspasa-3 (PDB 

ID: 1RHM) y la de caspasa-7 (PDB ID: 3IBF) en ausencia de ligando, con el objetivo de comparar 

el comportamiento a lo largo de las trayectorias de ambas enzimas con y sin ligando. La 

parametrización de las estructuras, y sus simulaciones se realizaron mediante el empleo de las 

herramientas del programa AMBER 14. La parametrización de los ligandos, previo a la realización 

de las simulaciones por cMD se llevó a cabo mediante el protocolo descrito en la sección 3.6.5., 

utilizándose las cargas atómicas resp y parámetros del campo de fuerza GAFF. Para las proteínas 

se utilizó el campo de fuerza ff14SB. Se agregaron contraiones para neutralizar la carga de cada 

sistema y moléculas de agua mediante una caja octaédrica truncada de aguas TIP3P 

extendiéndose 12 Å desde los bordes de la proteína en todas las direcciones. Los residuos 

catalíticos de cisteína e histidina se consideraron neutros por los motivos mencionados en 

3.6.4.1. 
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3.6.7. Simulaciones de dinámica molecular convencional. 

3.6.7.1. Equilibrado. 

Con el objetivo de realizar las simulación se relajar energéticamente las geometrías de los 

sistemas se realizan dos etapas de minimización: (1) en primer lugar se minimiza sólo el solvente 

manteniendo restringida la estructura proteica, con un número máximo de 5000 ciclos, los 

primeros 1000 ciclos usando el algoritmo steepest descent, y los últimos 4000 ciclos de 

minimización de gradiente conjugado; (2) seguido de una minimización del sistema molecular 

completo sin restricciones a través de 15000 ciclos, con los últimos 10000 ciclos mediante el 

gradiente conjugado. 

Posteriormente, se realiza una etapa de calentamiento y equilibrado de los sistemas relajando 

las moléculas de agua y los contraiones mediante una simulación corta de 100 ps aumentando 

la temperatura de 0 a 300 K a presión y volumen constantes, aplicando una restricción 

energética constante de 20 kcal mol-1Å-1. Seguido de una segunda etapa de equilibrado de 500 

ps a 300 K y 1 atm, disminuyendo la restricción energética a 5 kcal mol-1Å-1.  

3.6.7.2. Producción de la simulación. 

Finalmente, se corrieron al menos 100 ns de MD productiva en un ensamble NPT (esto es, 

número de átomos, presión y temperatura constantes) a 300 K y 1 atm, sin restricciones. Se 

utilizó el termostato de Langevin [198] y el baróstato de Monte Carlo [199] para regular la 

presión y temperatura de cada sistema, respectivamente. Se usó el algoritmo SHAKE [198] para 

restringir todas las distancias de enlace que involucran hidrógenos y se empleó un tiempo de 

paso de 2 fs. Para el tratamiento de las interacciones electrostáticas no enlazantes se empleó 

un cuttoff de 10 Å que fue disminuyendo gradualmente hasta llegar a 8 Å en el último paso de 

la dinámica productiva.   

3.6.8. Dinámica molecular acelerada. 

Tomando como punto de partida los complejos caspasa-nitrona que se obtuvieron por cMD, se 

realizaron simulaciones de dinámica molecular acelerada (aMD) [200]. La base teórica de este 

tipo de simulaciones se cimenta sobre la reducción de la energía potencial del sistema y de otras 

energías como la de torsiones, ángulos de enlace y diedros, disminuyendo así los umbrales de 

energía y aumentando el muestreo conformacional del sistema. Esto permite realizar 
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simulaciones en las que en un menor tiempo se pueden observar un mayor número de 

conformaciones ligando-proteína o una evolución de los complejos hacia el equilibrio.  

Esto se logra sumando un potencial de impulso no negativo ΔV(r) al potencial real cuando éste 

es menor que una energía umbral, resultando en la reducción de las barreras locales, mediante 

el cálculo de las siguientes ecuaciones: 

𝑉(𝑟)=𝑉(𝑟),𝑉(𝑟)≥𝐸                                                  Ec.5 
𝑉∗(𝑟)=𝑉(𝑟)+𝛥𝑉(𝑟),𝑉(𝑟)<𝐸                                                  Ec.6 

  
Dónde V(r) es el potencial real, V*(r) el potencial modificado y E la energía umbral. La ecuación 

3 describe la forma del potencial sesgado ΔV(r) cuando se utiliza el algoritmo dual-boost que 

aplica un impulso sobre la energía potencial total y sobre la energía de los diedros:  

   

𝑉(𝑟)
(𝐸𝑝𝑜𝑡−𝑉(𝑟))2

𝛼𝑝𝑜𝑡+𝐸𝑝𝑜𝑡−𝑉(𝑟)
+ 

(𝐸𝑑𝑖𝑒𝑑−𝑉𝑑𝑖𝑒𝑑(𝑟))2 

𝛼𝑑𝑖𝑒𝑑+𝐸𝑑𝑖𝑒𝑑−𝑉𝑑𝑖𝑒𝑑 (𝑟)
                                   Ec.7 

 

Los términos energéticos Epot y Edied se describen según: 

𝐸𝑡𝑜𝑡 𝑝𝑜𝑡 = 〈𝐸𝑝𝑜𝑡〉 + 𝛼𝑝𝑜𝑡,      𝛼𝑝𝑜𝑡 = 𝑎1 ∗ 𝑁𝑎𝑡𝑜𝑚𝑠                  Ec.8 

𝐸𝑡𝑜𝑡 𝑑𝑖𝑒𝑑 =  〈𝐸𝑑𝑖𝑒𝑑〉 + 𝑁𝑟𝑒𝑠𝑑 ∗ 𝑏1 +  𝛼𝑑𝑖𝑒𝑑,      𝛼𝑑𝑖𝑒𝑑 =  
𝑏1∗ 𝜆∗𝑁𝑟𝑒𝑠𝑑 

5
  Ec.9 

Dónde 〈Epot〉 y 〈Edied〉 son las energías potencial total y de diedro promedio, obtenidas a partir 

de las simulaciones convencionales, Nresd y Natoms son los números de residuos y átomos, y λ 

el factor de aceleración. Para este estudio se seleccionó a1=0.2 kcal mol-1 y b1=3.5 kcal mol-1, se 

realizaron simulaciones de 100 ns, utilizando como punto de partida las coordenadas finales de 

los 100 ns NVT de cada cMD.  

Todas las simulaciones se realizaron sobre tarjetas gráficas usando el módulo pmemd.cuda 

implementado en AMBER14. 

El análisis de los resultados de cMD y de aMD se realizó mediante el módulo cpptraj [201] 

incluido en el paquete AmberTools 14. La energía libre de unión de los sistemas ligando-proteína 

se obtuvo mediante el método de post-procesamiento MM-PBSA (Molecular Mechanics 

Poisson-Boltzmann Surface Area) [202]. Para la visualización de las trayectorias y la generación 

de imágenes se utilizó el programa VMD [203] y Discovery Studio 4.5 [204]. Los gráficos de RMSD 
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(del inglés, root-mean-square deviation) y RMSF (del inglés, root-mean-square fluctuation) 

fueron visualizados con el software Xmgrace [205] y obtenidos con OriginPro 8.5 [206]. 

3.6.9. Análisis de los componentes principales (PCA).  

Con el propósito de analizar las trayectorias de las dinámicas se realizó un análisis de 

componentes principales. PCA es una transformación lineal que extrae los elementos más 

importantes en los datos, usando una matriz de covarianza Cij construida a partir de las 

coordenadas atómicas que describen los grados de libertad accesibles de la proteína: 

𝐶𝑖𝑗=〈(𝑥𝑖−〈𝑥𝑖〉)(𝑥𝑗−〈𝑥𝑗〉)〉                                           Ec.10 
  

Dónde 𝑥𝑖, 𝑥𝑗 representan todos los posibles pares de las 3N coordenadas cartesianas del 

sistema, siendo N el número de átomos y 〈𝑥𝑖〉, 〈𝑥𝑗〉 las coordenadas de la posición promedio en 

la trayectoria. Posterior a la diagonalización se obtiene un conjunto de vectores propios con sus 

valores propios, que describen los ejes de máxima varianza de la distribución de conformaciones 

y el porcentaje de la varianza de las fluctuaciones atómicas contenidas en cada vector. Cuando 

la trayectoria original centrada, es proyectada sobre un vector propio, el resultado es llamado 

componente principal (PC).  Diferentes configuraciones del ligando, de la proteína y del complejo 

dan lugar a diferentes vectores. La representación de los vectores en una gráfica bidimensional 

y a lo largo del tiempo nos muestra la mayor presencia de unas configuraciones frente a otras a 

lo largo de la simulación. 

Para el análisis se utilizó el módulo cpptraj y el programa QtiPlot [207] para realizar los gráficos 

heatmap. 
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4. Resultados y discusión 
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4.1. QUÍMICA. 

 

La síntesis de nitronas derivadas de 1,3-tiazol se realiza en cuatro pasos (esquema 5).       

 

Esquema 5. Ruta sintética y condiciones para la obtención de los compuestos híbridos.  

 

Los productos intermedios se obtuvieron con rendimientos de muy buenos a moderados, 

mientras que la reacción para obtener el producto final deseado dio un rendimiento menor.  

4.1.1. Síntesis de derivados 4-Aril-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol. 

Partiendo de derivados de 2-bromoacetofenona adecuadamente sustituidos en posición 4 del 

anillo aromático y etiltioxamato se realizó la síntesis del anillo tiazólico, según lo reportado por 

Li y colaboradores [163] (Esquema 6). En este primer paso ocurre un ataque nucleofílico por 

parte del etiltioxamato sobre el átomo de carbono metilénico de la 2-bromoacetofenona 

correspondiente y posterior ciclación del anillo tiazólico obteniéndose el éster deseado (I.1- I.6). 

Para confirmar la presencia del heterociclo tiazol en los derivados obtenidos se realizaron 

espectros de 1H y 13C-RMN identificándose las señales correspondientes al protón del tiazol y 

sus tres carbonos. Los derivados de 4-Aril-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol de interés se obtuvieron con 

buenos rendimientos y se utilizaron para la siguiente etapa de reacción (Figura 15). 
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Esquema 6. Síntesis de derivados 4-Aril-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol (I.1- I.6). 

 

 

 

 

 

 

Figura 15. Estructuras y rendimientos de obtención de los derivados 4-Aril-2-etoxicarbonil-1,3-

tiazol (I.1 – I.6). 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

4.1.2. Síntesis de derivados de 4-Aril-2-hidroximetil-1,3-tiazol. 

A continuación, los correspondientes derivados de 4-Aril-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol (I.1 – I.6) 

obtenidos, se hacen reaccionar con borohidruro de sodio para reducir el grupo éster a alcohol y 

así obtener los derivados de 4-Aril-2-hidroximetil-1,3-tiazol (II.1 – II.6) de interés (Esquema 7). 

Los productos de esta segunda etapa presentaron rendimientos moderados a excelentes y se 

utilizaron para el tercer paso de la ruta sintética (Figura 16). 
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Esquema 7. Síntesis de derivados 4-Aril-2-hidroximetil-1,3-tiazol (II.1- II.6). 

 

 

 

 

 

 

Figura 16. Estructuras y rendimientos de obtención de los derivados 4-Aril-2-hidroximetil-1,3-

tiazol (II.1- II.6). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

4.1.3. Síntesis de derivados de 4-Aril-2-formil-1,3-tiazol. 

Posteriormente, se siguió una ruta descrita por Steves y Sthal [164] en el área de la química 

verde, de oxidación catalítica del grupo alcohol para la obtención de los derivados de 4-Aril-2-

formil-1,3-tiazol (III.1 – III-6) (Esquema 8). Esta se basa en una solución catalítica compuesta por 

bpy/Cu/TEMPO/NMI estable en el tiempo y a temperatura ambiente, la cual es quimioselectiva 

para alcoholes primarios y en combinación con [Cu(MeCN)4]OTf alcanza su máximo poder 

oxidativo. 

Cabe destacar que este sistema catalítico opera de forma eficiente a temperatura ambiente 

utilizando el oxígeno del aire como oxidante. El mecanismo catalítico sucede en dos etapas: (1) 

“oxidación catalítica” en donde el CuI y el TEMPO-H son oxidados por el O2 vía el intermediario 
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binuclear Cu202 y (2) “oxidación del sustrato” mediado por CuII y el radical nitroxilo del TEMPO 

vía el intermediario CuII-alcóxido, obteniéndose rendimientos del orden del 90%. La alta pureza 

de los intermedios carbonílicos obtenidos con muy buenos rendimientos (Figura 17) permitió 

separarlos por filtración a vacío usando un embudo con un tapón de sílica en donde quedó 

retenido el cobre utilizado en la reacción, pudiendo así continuar la ruta sintética sin necesidad 

de purificar por cromatografía en columna y como se evidencia del espectro de RMN de protón.  

 

Esquema 8. Síntesis de derivados 4-Aril-2-formil-1,3-tiazol (III.1- III.6). 

 

 

 

 

 

 

Figura 17. Estructuras y rendimientos de obtención de los derivados 4-Aril-2-formil-1,3-tiazol 

(III.1- III.6). 

 

 

 

 

 

 

   

  

 

 

 

 

4.1.4. Síntesis de derivados de α-(4-aril-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona. 

Por último, se avanzó hacia la formación de los productos finales, nitronas derivadas del sistema 

heterocíclico 1,3 tiazol (a1-a6) mediante la condensación entre el aldehído del paso previo y la 
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tert-butil hidroxilamina usando CH2Cl2 como disolvente en presencia de MgSO4 anhidro a TA, 

según lo descrito por Roy y Narayan [166] (Esquema 9). En este caso el MgSO4 actúa como 

agente desecante capturando las moléculas de agua que se generan como subproducto de la 

reacción. La serie de productos finales derivados de α-(4-aril-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona 

(a1-a6) se obtuvieron con rendimientos bajos a moderados (Figura 18). 

 

Esquema 9. Síntesis de derivados α-(4-aril-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona (a1- a6). 

 

 

 

 

 

 

Figura 18. Estructuras y rendimientos de obtención de los productos finales derivados de α-(4-

aril-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona (a1- a6). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Finalmente, siguiendo la ruta sintética aquí descrita se lograron obtener 6 compuestos híbridos 

que combinan la función nitrona y el sistema heterocíclico 1,3-tiazol con un rendimiento global 

bueno (Figura 19). 

 

R= 29% a2 R= 21% a1 

R= 13% a4 
R= 25% a3 

R= 15% a6 
R= 11% a5 
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Figura 19. Estructuras y rendimientos globales de las nitronas derivadas de 1-3 tiazol obtenidas 

(a1 – a6). 

 

 

 

El análisis de los espectros 1H RMN y C13 RMN de los derivados a1-a6 permitieron evidenciar las 

señales correspondientes al hidrógeno y carbono del grupo -CH del heterociclo tiazol a 

aproximadamente δ 8.5 ppm y δ 120.0 ppm respectivamente. También se indicaron las señales 

correspondientes al hidrógeno y carbono del grupo -CH adyacente al grupo N-óxido de la 

funcionalidad nitrona a δ 8.0 ppm y δ 115.0 ppm respectivamente. Con respecto a los grupos -

CH3 que conforman el tert-butilo unido al N-óxido de la nitrona las señales de los hidrógenos 

aparecen en el entorno de δ 1.6 ppm y las de los carbonos a δ 27.0 (Figuras 20 y 21).  

           

 

 

 

 

 

R= 66% a2 R= 64% a3 

R= 56% a6 R= 59% a5 R= 73% a4 
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Figura 20. Espectro 1H RMN ampliado del compuesto a4. δ (ppm): 8.56 (H-3), 8.09 – 8.05 (H-11, H-15), 

8.01 (H-7), 7.52 – 7.48 (H-14), 1.67 H-16, H-17, H-18. 

 

 

Figura 21. Espectro 13C RMN ampliado de la nitrona derivada de 1,3 tiazol, a4. δ (ppm): 157.73 (C5), 154.38 

(C2), 133.47 (C13), 133.39 (C1), 128.80 (C12, C14), 127.86 (C11, C15), 126.08 (C3), 114.75 (C7), 70.53 (C10), 

27.18 (C16, C17, C18). 
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La confirmación de la obtención de 6 nitronas derivadas del sistema heterocíclico 1,3-tiazol con 

sustituyentes con distintas características estereo-electrónicas, además de aportar versatilidad 

a la serie de compuestos permitió retroalimentar los estudios teóricos de forma de determinar 

las características estructurales más relevantes asociadas a la inhibición de la enzima caspasa-3 

y su actividad neuroprotectora. 

4.2. BIOLOGÍA. 

4.2.1. Determinación de la viabilidad celular. 

Los ensayos de viabilidad celular en células HT22 permitieron determinar la máxima 

concentración no tóxica de los compuestos para luego realizar los posteriores ensayos 

biológicos. Los resultados muestran que los compuestos a1 - a6 no afectan la viabilidad celular 

a bajas concentraciones, y sostienen un porcentaje de viabilidad celular mayor al 75 % hasta  

una concentración máxima de 25 µM en células HT22 tratadas por 24 horas (Figura 22).   

 

 

Figura 22. Efecto de nitronas derivadas de 1,3-tiazol en la viabilidad celular de la línea neuronal HT22 

tratadas durante 24 horas. Resultados expresados como el promedio ± SD, ****p ≤ 0.0001 two-way 

Anova seguido por el test de multicomparaciones de Bonferroni.  

 

Teniendo en cuenta estos resultados, se definió utilizar los derivados a1-a6 a una concentración 

25 µM para la realización de los ensayos biológicos. 
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4.2.2. Determinación de la actividad antioxidante. 

4.2.2.1. Determinación de la viabilidad celular.  

Con el fin de determinar la concentración H2O2 a utilizar en los ensayos de inducción de especies 

reactivas de oxígeno (ROS), se evaluó la viabilidad celular en células HT22 en presencia de H2O2 

en un rango de concentraciones entre 100 y 1000 µM durante 1 hora por el método de MTT 

(Figura 23).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 23. Efecto de H2O2 en la viabilidad celular de la línea celular HT22 tratadas durante 1 hora. 

Resultados expresados como el promedio ± SD, ****p ≤ 0.0001 one-way Anova seguido por el test de 

multicomparaciones de Dunnet respecto a H2O2. 

 

Los resultados obtenidos indican que a 100 µM las células permanecen viables, a 250 µM hay 

una leve disminución de la viabilidad celular, mientras que a mayores concentraciones (500 y 

1000 µM) existe una importante reducción de la viabilidad celular. 
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4.2.2.2. Determinación de la actividad antioxidante. 

4.2.2.2.1. Inducción de ROS intracelular. 

En primer lugar, se realizó la puesta a punto de la inducción de la formación de ROS intracelular 

por H2O2 a distintas concentraciones (0 - 500 µM) y tiempos (30 min – 24 hs) mediante la sonda 

fluorescente DCFH-DA.  

 

De acuerdo a los resultados obtenidos de viabilidad celular y de producción de ROS intracelular, 

definimos que la mejor condición de ROS y viabilidad celular se obtuvo cuando las células fueron 

incubadas a 250 µM de H2O2 durante 1 hora.  

4.2.2.2.2. Actividad antioxidante de derivados de nitrona. 

Se procedió a evaluar la actividad antioxidante de la nueva serie de nitronas derivadas de 1,3-

tiazol a través de la pre-incubación de los compuestos durante 2 horas y posterior tratamiento 

con H2O2 a 250 µM durante 1 hora en ausencia de SFB. Vale la pena mencionar que la estabilidad 

del grupo nitrona en estas condiciones en el medio de cultivo utilizado no fue ensayada 

quedando pendiente de realizarse.  En el ensayo se incluyó un control con DMSO sin tratamiento 

con H2O2. Las imágenes obtenidas por microscopía confocal muestran un incremento 

significativo en la generación de ROS en las células tratadas con H2O2 (Figura 24, B). Los 

resultados muestran que las células pre-tratadas con 25 µM de las nitronas derivadas de 1,3-

tiazol previo al estímulo con H2O2, presentan intensidades de fluorescencia muy bajas, 

disminuyendo los niveles de ROS en un 57% (a2), 82% (a4), 90% (a1, a3, a5) y 100% (a6) (Figura 

24, A). Estos resultados indican que la capacidad de atrapar radicales libres de los compuestos 

híbridos en células de mamífero es excelente. De todas maneras, para confirmar el efecto de las 

nitronas en células del sistema nervioso sería interesante realizar este ensayo en un cultivo 

neuronal diferenciado de la línea derivada de hipocampo de ratón HT22. Los valores de 

intensidad de fluorescencia del DCF cuantificados para las diferentes muestras fueron 

normalizados contra H2O2 que representa el 100% de ROS intracelular. 
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Figura 24. Efecto de nitronas derivadas de 1,3 tiazol en los niveles de ROS inducido por H2O2 en la línea 

celular HT22. (A) Gráfico de intensidad de fluorescencia del DCF generado a partir de la cuantificación de 

250 células por condición. Resultados normalizados contra H2O2 y expresados como el promedio ± SD de 

un ensayo por triplicado, *p ≤ 0.1 **p ≤ 0.01 ***p ≤ 0.001 ****p ≤ 0.0001 one-way Anova seguido por el 

test de multicomparaciones de Dunnet respecto a H2O2. (B) Imágenes representativas adquiridas en 

microscopio confocal de la fluorescencia del DCF en células HT22 tratadas con DMSO y H2O2 en ausencia 

y presencia de las nitronas.  

 

El estudio comparativo de los resultados en base a las propiedades de los sustituyentes señala 

que los compuestos con sustituyentes con características de electrón aceptor por efecto 

inductivo (a1, a3, a4, a5, a6) logran alcanzar niveles de ROS similares (a1, a3, a5) o iguales (a6) 

al control negativo con DMSO, mientras que el compuesto con sustituyente metilo con efecto 

electrón dador (a2) reduce dos tercios del ROS total en las células. Estos resultados ponen en 

evidencia la importancia de los efectos electrónicos del sustituyente en para del anillo fenilo. 
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4.2.3. Determinación de la inhibición de apoptosis celular. 

A continuación, se evaluó la capacidad de las nitronas derivadas de 1,3-tiazol sintetizadas de 

inhibir la apoptosis inducida por CPT en la línea celular neuronal HT22. Las muestras fueron 

marcadas con anexina-V-FITC / IP y analizadas mediante citometría de flujo. 

Los resultados de citometría de flujo obtenidos indican que el tratamiento de las células con 5 

μM de CPT por 15 horas resultó en un 26.5% de células en proceso de apoptosis como muestra 

la marca con Anexina V/IP comparado con un 2.4% observado en las células control tratadas 

solo con DMSO (Figura 25). El valor obtenido en el control positivo de células pre-tratadas con 

50 μM de BCL fue de 3.2%. 
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Figura 25. Análisis por citometría de flujo donde se muestra dentro del cuadrante inferior derecho las 

células AV (+) tratadas con Camptotecina (CPT) 5 μM. Imagen representativa de dot-plots de Anexina-V-

FITC (eje X) vs. la fluorescencia de IP (eje Y) de tres experimentos independientes. 
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Los datos obtenidos de células anexina V-FITC (+) normalizados contra CPT (Figura 26) de cultivos 

pre-tratados con 25 μM de las nitronas derivadas de 1,3-tiazol, muestran reducciones del 

porcentaje de células apoptóticas del 41% (a1), 48% (a2), 63% (a3), 51% (a4), 76% (a5) y 38% 

(a6), siendo estos valores altamente significativos. Estos resultados revelan que todos los 

compuestos presentan un efecto antiapoptótico de medio a elevado donde el promedio de 

reducción de los niveles de células apoptóticas es mayor al 50%. Los inhibidores más potentes 

resultaron ser los derivados conteniendo los sustituyentes F (a3) y CF3 (a5) mientras que los que 

contienen el agrupamiento NO2 (a1) y Br (a6) son los que presentan menor efecto 

antiapoptótico. 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 26. Efecto de nitronas en la inhibición de apoptosis inducida por CPT en células HT22.  Resultados 

normalizados contra CPT y expresados como el promedio ± SD de tres ensayos independientes con un 

n=3, *p ≤ 0.1 **p ≤ 0.01 ***p ≤ 0.001 ****p ≤ 0.0001 one-way Anova seguido por el test de 

multicomparaciones de Dunnet respecto a CPT. 

 

En conclusión, los compuestos híbridos sintetizados presentan un potente efecto dual que 

comprende la inhibición de dos mecanismos claves en las enfermedades neurodegenerativas, el 

aumento de ROS intracelular y la inducción de la apoptosis. Los mecanismos de acción sobre los 

cuales estos compuestos actúan, podrían ser diferentes para cada una de las vías implicadas y 

por ende podrían tener más de un blanco molecular en las células. De acuerdo a los 

antecedentes de nuestro grupo previamente mencionados se espera que uno de estos blancos 
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moleculares sea la caspasa-3 y, por lo tanto, que su efecto antiapoptótico esté vinculado a la 

interacción directa con la enzima, y consecuente inhibición de la actividad caspasa-3 en las 

células. Para confirmar esta hipótesis se podría haber realizado el ensayo de detección de 

caspasa-3 activa en las células que se utilizó para ensayar las nitronas evaluadas durante mi tesis 

de grado. También se podría haber estudiado por western blot la presencia de caspasa-3 activa.  

4.3. Producción y caracterización de caspasa-3 y caspasa-7 
recombinantes.  

4.1.2. Expresión de enzimas recombinantes. 

La caspasa-3 y la caspasa-7 humanas recombinantes activas fueron expresadas en E. coli. La      

identificación de las distintas subunidades que componen estas proteasas dentro de las 

fracciones obtenidas por cromatografía de afinidad se realizó mediante una electroforesis 

desnaturalizante SDS-PAGE. La Figura 27 A y B muestran los geles del análisis de las fracciones 

eluidas de la columna de afinidad de la purificación de las caspasas-3 y -7 recombinantes 

respectivamente. El gel correspondiente a caspasa-3 (Figura 27 A) presenta la fracción soluble 

de proteínas de E. coli (FS) con la cual se cargó la columna de afinidad.  

 

 

      

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 27. SDS-PAGE de la purificación por cromatografía de afinidad de caspasa-3 y -7 recombinantes. 

(A) producción de caspasa-3, pool de las fracciones: FS (fracción soluble de proteínas de E. coli), F. 2, F.5, 

F.6, F. 11 (número de fracciones eluidas de la columna de afinidad), p17 corresponde a la cadena pesada 
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y p12 a la cadena liviana. (B) producción de caspasa-7, pool de las fracciones: F.14-17, F.18-21, F.22-29 

(rango de fracciones eluídas de la columna de afinidad), p21 corresponde a la cadena pesada y p13 a la 

cadena liviana. MPM (Marcador de peso molecular, GE Low molecular weight marker). 

4.3.2. Determinación de la concentración de caspasa-3 y -7. 

La concentración de caspasa-3 y -7 recombinantes fue estimada por espectrofotometría 

midiendo la absorbancia a 280 nm. Dado que los residuos aromáticos (tirosina, triptófano y 

fenilalanina) absorben significativamente en la región del UV cercano (alrededor de 280 nm) y, 

por lo tanto, las proteínas presentan picos de absorción a esta longitud de onda siempre que 

posean aminoácidos aromáticos en su secuencia.  

Con este objetivo se realizó un espectro de absorción UV-Vis de los preparados de caspasa-3 y 

-7 (Figura 28). 

 

      
Figura 28. Espectros UV-Vis de (A) caspasa-3 y (B) caspasa-7. Espectros obtenidos en buffer de elución 

de la columna de afinidad. 

 

Observando los espectros podemos apreciar que se obtuvo la caspasa-7 en mayor concentración 

con respecto a la caspasa-3. A continuación se determinó la concentración de ambas enzimas 

en el buffer de elución. 

Conociendo el valor del coeficiente de absorción molar (ε) de ambas caspasas y aplicando la Ley 

de Lambert-Beer (Ec.1) se determinó la concentración de ambas enzimas: 

[caspasa-3](ε280= 51800 M-1 cm-1) = 12 μM 
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[caspasa-7](ε280= 45840 M-1 cm-1) = 47 μM 

Estos valores de concentración obtenidos son estimativos, si quisiéramos conocer la 

concentración exacta de enzima deberíamos realizar una titulación con un inhibidor covalente 

de alta afinidad. Sin embargo, esto no fue necesario para realizar los ensayos de inhibición 

enzimática dado que esperamos que los compuestos híbridos sintetizados se comporten como 

inhibidores competitivos clásicos. En este sentido, con el propósito de tener una concentración 

estimativa de trabajo, se consideró que ambas enzimas estaban totalmente puras y activas.  

4.3.3. Actividad enzimática. 

Una vez estimada la concentración de enzima recombinante se procedió a evaluar la actividad 

enzimática a través del cálculo de la velocidad inicial de la reacción catalizada por caspasa-3 a 

concentraciones crecientes de enzima (11, 21, 28, 32, 42 y 53 nM), con el fin de determinar la 

concentración óptima para los ensayos de inhibición enzimática. 

Debido a que se espera que los compuestos híbridos actúen como inhibidores competitivos, es 

preferible que la concentración de sustrato utilizada en el ensayo sea menor al valor de Km de 

la enzima reportado en la literatura, 10 μM [208], para así poder cuantificar mejor su efecto. En 

este sentido, se utilizó una concentración fija de 6.6 μM de sustrato específico (Ac-DEVD-AMC). 

Los gráficos a continuación muestran los cursos temporales de la actividad caspasa-3 para las 

diferentes concentraciones de enzima ensayadas (Figura 29). 
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Figura 29. Cursos temporales de la actividad caspasa-3. Se ensayaron distintas concentraciones de 

enzima (11, 21, 28, 32, 42 y 53 nM) a una concentración fija de sustrato Ac-DEVD-AMC (6.6 μM) por 

triplicado. Cada gráfico representa la medida de una única concentración ensayada por triplicado.  (RFU, 

del inglés Relative Fluorescence Units). 
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Observando los gráficos de la actividad caspasa-3 se aprecia que a concentraciones de enzima 

mayores a 28 nm los cursos temporales tienden a curvarse pasados los 400 s, lo que indica que 

el sistema deja de estar en condiciones de velocidad inicial. Teniendo en cuenta estos resultados 

se seleccionó una concentración 28 nM de caspasa-3 para realizar los ensayos posteriores de 

inhibición de la actividad enzimática. 

 

Una vez obtenidas las pendientes de los gráficos de actividad caspasa-3 que se corresponden 

con la velocidad inicial de la reacción se realizó el gráfico de Vo vs. [Caspasa-3] (Figura 30). 

Aplicando la ecuación de Michaelis - Menten se evidencia que la velocidad inicial aumenta de 

manera lineal con la concentración de enzima a una concentración fija de sustrato, lo cual se 

correlaciona con lo esperado. Los resultados sugieren que no hay hidrólisis espontánea del 

sustrato, ya que en ausencia de enzima el valor de Vo es cercano a cero. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 30. Efecto de la concentración de caspasa-3 sobre la velocidad inicial. Los puntos corresponden 

al promedio de los triplicados realizados con su correspondiente desviación estándar. 

4.3.4. Determinación de parámetros cinéticos: KM y Vmax. 

La constante de Michaelis Menten (KM) es un parámetro cinético definido como la concentración 

de sustrato para la cual la velocidad de reacción es la mitad de la velocidad máxima [209]. Para 

el objetivo de este trabajo que es evaluar la capacidad de inhibir la actividad enzimática de 
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compuestos con carácter potencialmente competitivo, es de gran importancia conocer la KM y 

trabajar con una concentración de sustrato menor a este valor. Esto se debe a que si [S]i » KM, 

la velocidad será insensible a pequeñas diferencias de [S]i, y por lo tanto no será posible detectar 

la inhibición de la actividad enzimática por parte de los compuestos. En cambio si [S]i « KM, la 

velocidad será muy sensible a cambios de [S]i, permaneciendo siempre menor que Vmax, y 

podremos evaluar el efecto de los compuestos en la actividad enzimática.  

Para el cálculo de KM y Vmax de caspasa-3 y caspasa-7, se necesitó medir la velocidad inicial de la 

reacción a distintas concentraciones de sustrato específico Ac-DEVD-AMC (2.5; 5.0; 10.0; 25.0; 

50.0 y 100.0 μM), utilizando una concentración constante y adecuada de enzima (28 nM).  

Para esto se llevó a cabo una curva de calibración con soluciones de AMC de concentración 

conocida (Figura 31), con el propósito de correlacionar el valor de intensidad de fluorescencia 

con la concentración de producto formado necesario para el cálculo de la velocidad. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 31. Curva de calibración de AMC. Las diluciones de AMC se realizan en buffer de actividad a una 

concentración final de (0.0; 0.5; 1.0; 2.0; 4.0 y 6.0 μM). Su comportamiento responde a la ecuación de la 

recta: RFU = 40.4 [AMC] – 1.28. RFU (del inglés, Relative Fluorescence Units), AMC (7-amino-4-

metilcumarina). 

 

Una vez evaluada la cinética de la reacción de formación de producto (AMC) a distintas 

concentraciones de sustrato (Ac-DEVD-AMC) para ambas caspasas, y realizada la curva de 
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calibración de AMC, determinamos la velocidad de caspasa-3 y -7 a cada concentración de 

sustrato (Figura 32). 

 

A       B 

 

Figura 32. Efecto de la concentración de sustrato sobre la velocidad de reacción. Reacción catalizada por 

(A) caspasa-3 (B) caspasa-7. Se evalúa un rango de concentraciones de sustrato Ac-DEVD-AMC (2.5; 5.0; 

10.0; 25.0; 50.0 y 100.0 μM) manteniendo la concentración de enzima fija (28 nM). 

 

La curva hiperbólica que se observa en ambos gráficos nos confirma que ambas enzimas siguen 

una cinética Michaelis-Mendel (ecuación 2, Materiales y Métodos):  

 

𝑉𝑜 =  
𝑉𝑚𝑎𝑥 [𝑆]

𝐾𝑚 + [𝑆]
                                                                   𝐸𝑐. 2 

 

Ajustando la ecuación 2 con el programa Origin 8.5 se obtuvo para caspasa-3: 

 

KM = 10 ± 2 μM 

Vmax = 0.0028 ± 0.0002 μM s-1 

 

Y para caspasa-7: 

KM = 32 ± 6 μM 

Vmax = 0.015 ± 0.001 μM s-1 
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Considerando que Vmax = kcat·[Et], y que se utilizó una concentración 28 nM de enzima en ambos 

casos, se determinó para caspasa-3: 

 

kcat = 0.100 ± 0.007 s-1 

 

Y en el caso de caspasa-7: 

 

kcat = 0.530 ± 0.004 s-1 

 

Con el objetivo de confirmar los valores obtenidos de KM y Vmax y probar la ausencia de 

desviaciones de la cinética Michaeliana se realizó el diagrama de Hanes-Woolf, en donde se 

representa la relación [S]/velocidad de reacción frente a la [S] (Figura 33). Esta es una forma de 

linealizar la ecuación de Michaelis-Menden en donde la ecuación de la recta se define como:  

 

[Ac-DEVD-AMC]/v = 1/Vmax [Ac-DEVD-AMC] + KM/Vmax     Ec.11 

 

 

A       B 

 

 

Figura 33. Gráfico de Hanes-Woolf para calcular el valor de Km. (A) Caspasa-3, Se obtuvo una ecuación 

de la recta igual a ([Ac-DEVD-AMC]/v = 388 [Ac-DEVD-AMC] + 2443 (B) Caspasa-7, se obtuvo una ecuación 

de la recta igual a ([Ac-DEVD-AMC]/v = 71 [Ac-DEVD-AMC] + 2238. 
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El cálculo de los parámetros KM y Vmax utilizando la ecuación 5 son los siguientes para caspasa-

3:    

KM = 6 ± 4 μM 

Vmax = 0.0026 ± 0.0009 μMs-1
 

 

Recalculando: kcat = 0.09 ± 0.03 s-1 
 

Y para caspasa-7:   

 

KM = 31 ± 9 μM 

Vmax = 0.014 ± 0.002 μM s-1
 

 

Recalculando: kcat = 0.50 ± 0.07 s-1 
 

 

Los valores de los parámetros cinéticos de ambas enzimas obtenidos a partir del gráfico de 

Hanes-Woolf se mantienen del orden de los obtenidos mediante el ajuste directo a la ecuación 

de Michaelis-Menten. Debido a la linealidad del gráfico se descarta la presencia de 

cooperativismo u otro tipo de desviaciones al comportamiento Michaeliano. 

Los valores de KM y kcat reportados en la literatura son KM = 10 μM y kcat varía entre 0.75 - 9.1 s-

1 en caspasa-3, mientras que en caspasa-7 KM = 15 μM y kcat = 5.5 s-1 [209-211]. Estos valores 

son comparables con los obtenidos en los ensayos enzimáticos.  

4.4. Ensayos de interferencia de los compuestos e inhibición de la 
actividad enzimática. 

4.1.2. Efecto de apagamiento de la fluorescencia. 

El efecto de apagamiento de la fluorescencia “quenching” es un fenómeno de desactivación, que 

conlleva a que el fluoróforo en el estado excitado “viva” poco tiempo, y emita menos energía de 

lo que debería. El mismo puede ser estático o dinámico (colisional) dependiendo de si forma 

complejos o es resultado de choques entre la molécula fluorescente y el quencher, 

respectivamente. 

En este sentido, con el propósito de obtener los valores de inhibición de la actividad caspasa-3 

y caspasa-7 de los derivados de nitrona y 1,3 tiazol corregidos por su capacidad de interferencia, 

se evaluó su capacidad de apagar la fluorescencia de emisión del producto de la reacción 

enzimática que catalizan caspasa-3 y -7, AMC; al mismo tiempo que se ensayó su capacidad 
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inhibitoria en dichas enzimas.  Para cumplir con este objetivo se realizaron curvas de calibración 

de AMC en presencia de cada uno de los derivados, utilizando soluciones de concentración 

conocida de AMC (0.0; 0.5; 1.0; 2.0 y 4.0 μM) y una concentración 100 μM de los compuestos 

(Figura 34).  
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Figura 34. Curva de calibración de AMC en presencia y ausencia de los derivados nitrona y 1,3 tiazol. Las 

diluciones de AMC se realizan en buffer de actividad a una concentración final de (0.0; 0.5; 1.0; 2.0; 4.0 

μM). En ausencia de los derivados su comportamiento responde a la ecuación de la recta: RFU = 32.9 

[AMC] – 0.65. RFU (del inglés, Relative Fluorescence Units), AMC (7-amino-4-metilcumarina). 

 

 

El cálculo de velocidades a partir de las pendientes de los gráficos como se describe en la sección 

3.4.1. de materiales y métodos demuestra que el compuesto a1 que presenta el agrupamiento 

nitro en su estructura y en menor medida el compuesto a3 que contiene un átomo de flúor en 

lugar del nitro, tienen un efecto de apagamiento “quenching” dinámico o estático en la emisión 

de fluorescencia de AMC del 22% y 12%, respectivamente. Estos aportes de interferencia por 

parte de los compuestos fueron tenidos en cuenta para el cálculo del porcentaje de inhibición 

de la actividad caspasa-3 y -7.  

Por otro lado, los compuestos no mostraron poseer fluorescencia intrínseca a las longitudes de 

onda ensayadas.   

4.4.2. Inhibición de la actividad enzimática. 

Habiendo caracterizado las enzimas recombinantes caspasa-3 y -7, se procedió a ensayar la 

capacidad inhibitoria de los derivados a una concentración 100 μM. 

Los resultados indicados en la figura 35 sugieren que los derivados sintetizados no presentan 

inhibición selectiva de caspasa-3. Respecto a la actividad inhibitoria, esta oscila entre 2 y 33% lo 

que nos permite afirmar que son inhibidores moderados a débiles de estas enzimas. Idealmente, 

para conocer más acerca del comportamiento inhibitorio de estos compuestos sería necesario 

evaluar un rango de concentraciones mayores a 100 μM y calcular la IC50. Además, sería 

interesante evaluar los intermedios de síntesis en la inhibición enzimática ya que el aldehído por 

ejemplo podría ser un metabolito. Los resultados obtenidos nos permiten afirmar que los 

compuestos a4 y a6 presentaron los mayores porcentajes de inhibición sobre la enzima caspasa-

3. Lamentablemente estos compuestos no fueron selectivos y también inhibieron la caspasa-7. 

Sin embargo, el compuesto a1 a pesar de no ser el mejor inhibidor de la serie es el único que 

presenta mayor selectividad por caspasa-3. Este resultado interesante posiciona al compuesto 

a1 como un posible líder para el futuro rediseño de compuestos inhibidores de caspasa-3.        
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Figura 35. Valores preliminares de inhibición de la actividad enzimática de caspasa-3 y caspasa-7 de los 

derivados de nitrona y 1,3-tiazol. Los porcentajes de inhibición se obtuvieron del ensayo por triplicado y 

se calcularon según se indica en materiales y métodos, considerándose los valores de interferencia para 

los compuestos a1 y a3. El desvío estándar fue menor al 1% en todos los casos.  

 

Los bajos porcentajes de inhibición podrían deberse a la posible falta de pureza de las enzimas, 

para corroborarlo deberíamos realizar un paso más de purificación y volver a medir la actividad 

enzimática en presencia y ausencia de los compuestos, comparando los nuevos resultados con 

los aquí mostrados. Otra posible explicación podría ser que la caspasa-3 no se encontrara 100% 

activa y por ende la cantidad de enzima efectiva en el ensayo es menor a la de caspasa-7 

utilizada, aunque la concentración de enzima en ambos casos a priori sea la misma.  

También se podría pensar en una falta de solubilidad de los compuestos en el buffer de actividad 

enzimática. Criterio contemplado en la regla de 5 de Lipinski, la cual propone condiciones que 

debe cumplir una molécula con principio activo. Estas son: no debe contener más de cinco 

donadores de enlaces de hidrógeno, ni contener más de diez aceptores de enlaces de hidrógeno, 

debe poseer un peso molecular inferior a 500 y el coeficiente de partición en octanol/agua 

(LogP), debe ser inferior a 5. En este sentido se calcularon las 5 propiedades de la regla de 

https://es.wikipedia.org/wiki/Enlace_por_puente_de_hidr%C3%B3geno
https://es.wikipedia.org/wiki/Peso_molecular
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Lipinski para cada uno de los derivados mediante el uso del software de libre acceso que calcula 

propiedades moleculares Molinspiration (https://www.molinspiration.com/) a partir de bases 

de datos con valores empíricos de miles de moléculas orgánicas. Los resultados indican que 

ninguno de los derivados viola alguna de las 5 condiciones de la regla. El cálculo estimativo de 

los valores de LogP oscila entre 1.68 (a1) y 2.53 (a6). Además, se evaluó la solubilidad de los 

compuestos en la solución amortiguadora de trabajo, no observándose compuesto sin disolver 

o precipitado a 100 μM. 

4.5. Estudios fisicoquímicos: in vitro e in silico.   

4.5.1. Aproximación a la permeabilidad a través de la barrera 

hematoencefálica (PAMPA). 

Los valores de Papp obtenidos para los compuestos a1, a2, a3 y a5 (Tabla 1), fueron del orden 

del control positivo (verapamilo), lo que sugiere que los compuestos son capaces de atravesar 

este modelo que simula el pasaje a través de la barrera hematoencefálica. Los valores de Papp 

para los derivados a4 y a6 no fueron determinados debido a que no habían sido sintetizados al 

momento del ensayo, sin embrago su capacidad de trasvasar la BHE fue predicha usando el 

servidor Swiss ADME (http://www.swissadme.ch/index.php) el cual determina que ambas 

nitronas serían permeables a la BHE. Su futura evaluación mediante el ensayo PAMPA se plantea 

en las perspectivas. 

Tabla 1- Valores de Papp de los derivados de nitrona y 1-3 tiazol. (ND- no determinado).  

Ref Estructura Papp (x10-6 cm-1) 

 

 

a1 

 

 

 

          41.5 

 

 

a2 

 

 

 

23.4 

https://www.molinspiration.com/
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a3 

 

 

 

10.4 

 

 

a4 

 

 

 

ND 

 

 

a5 

 

 

 

16.8 

 

 

a6 

 

 

 

ND 

Teofilina  Control negativo PAMPA 3.9 

Verapamilo  Control positivo PAMPA 12.6 

 

En concordancia con estos resultados, se realizó el cálculo in silico utilizando el software 

Molinspiration (http://www.molinspiration.com//cgi-bin/properties) del valor del área de 

superficie polar topológica (TPSA) de cada uno de los derivados. Esta propiedad se define como 

la suma de la superficie de todos los átomos polares que componen la molécula, principalmente 

oxígeno y nitrógeno, incluyendo también a los átomos de hidrógeno que tengan unidos. El valor 

de TPSA es comúnmente utilizado en química medicinal como una medida que permite 

optimizar la habilidad de una molécula de ser permeable a las células. Para moléculas que 

traspasan la barrera hematoencefálica este valor idealmente no debe superar los 90 Å.  

El valor de TPSA estimativo para el derivado a1 fue 87 Å y para los derivados a2-a6 fue 41 Å, lo 

que se condice con los resultados experimentales.  

Teniendo en cuenta los resultados del PAMPA, la predicción del servidor Swiss ADME y los 

valores de TPSA de los compuestos, así como también la similitud en la estructura, sería de 
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esperar que los derivados a4 y a6, a los que no se les determinó el valor de Papp, también fueran 

capaces de atravesar la BHE.  

4.6. Modelado molecular. 

El descubrimiento de fármacos es un proceso complejo y costoso en el cual convergen diversas 

áreas del conocimiento. En años recientes métodos computacionales se han integrado a este 

esfuerzo multidisciplinario. A la fecha, los métodos computacionales han contribuido, entre 

otras aplicaciones, al análisis eficiente de datos, al filtrado de colecciones de compuestos para 

seleccionar moléculas para evaluación experimental, a la generación de hipótesis para ayudar a 

entender el mecanismo de acción de fármacos y al diseño de nuevas estructuras químicas. 

Además, los métodos in silico han tenido aportaciones significativas para desarrollar 

medicamentos que se encuentran en uso clínico [212]. 

4.6.1. Predicción de bolsillos de unión a ligando. 

Como punto de partida para la búsqueda de posibles bolsillos de unión a los ligandos en caspasa-

3 y caspasa-7 se utilizó el paquete de libre acceso Fpocket el cual permite estudiar los diferentes 

bolsillos de la proteína, analizando el carácter hidrófobo, el tamaño y volumen de los mismos, 

entre otros. Una vez realizada la búsqueda de alpha esferas se analizaron visualmente las 

estructuras para identificar los bolsillos conservados con mejor puntuación. Se observó que los 

bolsillos que tenían los mejores valores de puntuación y estaban presentes en las 17 estructuras 

en estudio, eran aquellos que pertenecían a la interfase en donde se encuentra el sitio alostérico 

de estas enzimas conformado por Arg132/132’, Tyr153/153’ y Por157/157’ de cada uno de los 

heterodímeros. Sin embargo, los bolsillos en esta región pueden estar representados por una o 

dos cavidades dependiendo de la estructura cristalográfica en cuestión. A continuación, se 

muestran los bolsillos con mejor puntuación de las estructuras cristalográficas de caspasa-3 y 

caspasa-7 que fueron utilizadas en los estudios posteriores (Figura 36). 
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Caspasa-3 
Puntuación 

del bolsillo 
Puntuación hidrofóbica Puntuación del volumen Volumen real 

Bolsillo 1 38.89 18.48 3.87 4659.52 

Bolsillo 2 28.60 15.38 3.90 3093.11 

Caspasa-7 
Puntuación 

del bolsillo 
Puntuación hidrofóbica Puntuación del volumen Volumen real 

Bolsillo 1 52.46 19.01 3.98 7705.46 

 

Figura 36. Mejores cavidades encontradas en caspasa-3 (PDB ID: 1RHM, izquierda) y caspasa-7 (PDB ID: 

3IBF, derecha), parámetros sin unidades [180].  

 

El bolsillo 1 de caspasa-3 se encuentra formado por Leu136, Glu135, Arg132, Gly93, Glu92, de la 

cadena A, Val222, Cys220, Tyr159, Gly158, Pro157, Ala156, Tyr153 de la cadena B, Arg132’, 

Ile128’, Ile127’, Phe126’, Arg115’, Arg114’, Asn109’, Thr108’, Ile107’, Lys105’, Leu104’, Asp103’, 

Ile94’, Gly93’, Glu90’, Leu86’, Cys84’, Met68’, Ile64’, Ile18’ de la cadena C, Met224’, Val222’, 

Cys220’, Pro157’, Tyr153’, Tyr151’, Glu146’ de la cadena D. El bolsillo 2 de caspasa-3 se conforma 

por Arg269, Arg112, Asn109, Thr108, Lys105, Leu104, Asp103, Gly93, Glu90 de la cadena A, 

Met224, Val222, Tyr153, Tyr151, Phe149, Glu146 de la cadena B, Glu135’, Glu90’ de la cadena 

C, Tyr159’, Gly158’, Pro157’, Ala156’ de la cadena D. El bolsillo 1 presenta un mayor número de 

residuos pertenecientes a la cadena C, mientras que el bolsillo 2 se conforma de los mismos 
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residuos en el otro heterodímero. Estos dos bolsillos son complementarios y se pueden 

interpretar como un único bolsillo.  

El bolsillo 1 de caspasa-7 se encuentra formado por Glu135, Arg132, Cys131, Ala130, Ile128, 

Thr108, Lys105, Ile104, Pro103, Ile95, Val94, Asn93, Glu92, Glu91, Leu86 de la cadena A, 

Met224, Val222, Cys220, Tyr159, Pro157, Val156, Thr155, Ser154, Tyr153, Phe151, Glu146 de la 

cadena B, Glu135’, Thr134’, Gly133’, Arg132’, Cys131’, Ala130’, Ile128’, Arg115’, Arg112’, 

Ala109’, Thr108’, Asp106’, Lys105’, Ile104’, Pro103’, Ile95’, Val94’, Asn93’, Glu92’, Glu91’, Leu87’ 

de la cadena C, Met224’, Val222’, Cys220’, Tyr159’, Gly158’, Pro157’, Val156’, Thr155’, Ser154’, 

Tyr153’, Phe151’, Phe149’, Glu146’ de la cadena D. 

 

Los resultados demuestran que los bolsillos conservados entre las diferentes estructuras 

cristalográficas con propiedades más drogables son el bolsillo 1 y 2 en caspasa-3 y el bolsillo 1 

en caspasa-7. Estos bolsillos tienen carácter hidrofóbico, son similares entre sí, y se componen 

de residuos pertenecientes a ambos heterodímeros incluidos los del sitio alostérico. 

 

4.6.2. Hotspots. 

Con el objetivo de obtener mayor información de los bolsillos de unión a ligandos de estas dianas 

utilizamos el software Fragment Hotspot Maps, el cual identifica la localización y calidad de los 

sitios de unión a ligando en proteínas. Muestrea átomos como “puntos calientes’’ mediante el 

uso de moléculas simples de prueba y genera un mapa de fragmentos de ‘’puntos calientes’’ en 

la proteína.  Los resultados nos permiten analizar de manera visual las regiones, zonas o residuos 

susceptibles de interaccionar con fragmentos orgánicos del sitio detectado por Fpocket que 

podrían estar participando en la unión con el ligando (Figura 37). Estos son aceptores/dadores 

de enlace de hidrógeno e interacciones hidrofóbicas del tipo apolar o aromáticas que nos guían 

acerca de la naturaleza de la unión del ligando. En particular nos centrarnos en los resultados de 

hotspot en la región del bolsillo detectado por Fpocket. El bolsillo que se muestra en la figura 37 

presenta un alto carácter hidrofóbico con algunos residuos con cadenas laterales polares 

capaces de generar interacciones del tipo enlace de hidrógeno y electrostáticas.  
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Figura 37. Representación de hotspots calculados usando el software Fragment Hotspot Maps. En 

amarillo se indica el área no polar donde el ligando puede unirse mediante interacciones de tipo 

hidrofóbicas. En azul se representa el área donde el ligando puede actuar como dador de enlaces de 

hidrógeno y en rojo el área donde puede actuar como aceptor de enlaces de hidrógeno. Se muestra 

caspasa-3 (código PDB 1RHM, arriba) y caspasa-7 (código PDB 3IBF, abajo).  

 

Este estudio demuestra que para el bolsillo hidrofóbico detectado en caspasa-3 los residuos 

Thr108 y Asn109 que forman parte de la cadena A, Tyr151 y Tyr153 pertenecientes a la cadena 

B de uno de los heterodimeros, y la Lys105’ de la cadena C del otro heterodímero, pueden actuar 

como dadores de enlaces de hidrógeno, mientras que Glu146 de la cadena B puede actuar como 

aceptor de enlace de hidrógeno. Por otro lado, el residuo Pro157’ perteneciente a la cadena D y 

que forma parte del sitio alostérico puede actuar generando interacciones de tipo hidrofóbicas. 
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En el bolsillo hidrofóbico encontrado en caspasa-7 los residuos Thr108’ de la cadena C de uno 

de los heterodímeros y Tyr153/153’ perteneciente al sitio alostérico de ambos heterodímeros 

pueden actuar como dadores de enlace de hidrógeno. Los residuos Asn93/93’, Glu146/146’ de 

ambos heterodímeros, y Glu135 perteneciente a la cadena A, pueden actuar como aceptores de 

enlace de hidrógeno. Además, el residuo Pro157’ de la cadena D puede actuar generando 

interacciones de tipo hidrofóbicas. 

 

Los resultados aquí presentados del cálculo de las regiones más probables de interacción con 

ligandos muestran que los sitios con mejor puntuación encontrados por Fpocket son los bolsillos 

más susceptibles de unión por ligandos. 

4.6.3. Simulaciones de dinámica molecular. 

Para la realización de la dinámica molecular se llevó a cabo el docking molecular en ambas 

enzimas y se seleccionaron las poses de los ligandos que presentaban una menor energía de 

unión y un mayor número de conformaciones, considerando además la participación de al 

menos alguno de los residuos propuestos para la interacción con el ligando por el cálculo de 

Hotspots. Estos complejos ligando-proteína fueron tomados como punto de partida para las 

posteriores simulaciones. A continuación, se llevaron a cabo 100 ns de simulaciones de dinámica 

molecular (MD) convencional y acelerada usando el programa AMBER14 con el objetivo de 

analizar la estabilidad de estos compuestos en los bolsillos de unión. 

 

Con el propósito de asegurarnos de la convergencia de las dinámicas en el tiempo de simulación 

y evaluar la estabilidad de los complejos se realizó el RMSD (del inglés root-mean-square 

deviation) correspondiente a la posición de los átomos del backbone CA, C, N, de las apo-

enzimas y de cada uno de los complejos en caspasa-3 y caspasa-7 (Figura 38). 
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Figura 38. Evolución temporal del RMSD del backbone de caspasa-3 (arriba) y caspasa-7 (abajo) en 

presencia y ausencia de ligandos (a0,a1,a2,a3,a4,a6) a lo largo de 100 ns de simulación de dinámica 

molecular. 

 

Los gráficos de RMSD muestran que el movimiento de los átomos del esqueleto aminoacídico a 

lo largo de la simulación es mínimo, encontrándose en el entorno de los 1.5 Å, estando en la 

cota superior caspasa-7 sin presencia de ligando. Los sistemas en estudio convergen luego de 

los 10-20 ns de simulación, lo que sugiere que la unión de los ligandos no afecta la estabilización 

de los complejos. 

 

La región estabilizada de la trayectoria de la dinámica molecular, determinada a partir del 

cálculo del RMSD, se utilizó para realizar el análisis de la movilidad de las cadenas laterales de 
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cada residuo proteico en la simulación, determinando el RMSF (del inglés root-mean-square 

fluctuation) (Figura 39). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 39. RMSF de las cadenas laterales de residuos de caspasa-3 (arriba) y caspasa-7 (abajo) en presencia 

y ausencia de ligandos (a0,a1,a2,a3,a4,a6) a lo largo de 100 ns de simulación de dinámica molecular. 

 

La fluctuación de las cadenas laterales de los residuos Phe254-Val268 pertenecientes al loop1, 

Trp393-Asp398 del loop3 y Ser205 del loop4 en caspasa-3 se ve significativamente disminuida 

por la unión de los ligandos en la interfase en la región del sitio alostérico, mientras que en 

caspasa-7 solo se observa una disminución significativa de la movilidad en el loop1.  Teniendo 

en cuenta que la flexibilidad de los loops que conforman el sitio activo es importante para la 

catálisis, y que el loop3 forma la base del bolsillo de unión a ligando, este comportamiento 

diferencial de las enzimas en solución en presencia y ausencia de ligando podría afectar la 

formación de este bolsillo y, por ende, el correcto reconocimiento molecular del sustrato. 
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Para poder comparar las estructuras de las enzimas en ausencia y presencia de ligandos se 

realizó un análisis de componentes principales de cada una de las simulaciones para la proteína, 

el ligando y el complejo enzima-ligando. Se graficó la proyección de la trayectoria sobre los 

vectores propios 1 y 2 que dan cuenta de la mayor varianza y se graficaron en forma de “heat 

map” (ver material suplementario), a partir de dónde se seleccionó en cada sistema un cluster 

conteniendo el mayor número posible de conformaciones y, por ende, las estructuras más 

representativas. Estos resultados apuntan a que los mejores complejos obtenidos son en los que 

los ligandos se unen en la zona de la interfase de caspasa-3 y caspasa-7 donde se encuentra el 

bolsillo alostérico. A modo de ejemplo se muestran las estructuras más representativas luego 

de 100ns de dinámica molecular de los complejos con los ligandos a0 y a1 en caspasa-3 y 

caspasa-7 (Figura 40). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 40. Solapamiento de estructuras representativas de los complejos caspasa-3-a0 y caspasa-3-a1 

(izquiercda) y caspasa-7-a0 y caspasa-7-a1 (derecha) luego de 100ns de dinámica molecular clásica. 

 

Si bien el bolsillo de unión es prácticamente idéntico en ambas enzimas el modo de unión de los 

ligandos es diferente entre caspasas. La pose predicha por docking de los ligandos en caspasa-3 

se mantiene a lo largo de la dinámica mientras que en caspasa-7 tienden a alternarse entre dos 

conformaciones y esto se refleja en el RMSD de los ligandos. 

 

Los resultados nos permiten explicar un posible mecanismo de acción de los compuestos 

mediante el análisis de los residuos responsables de la interacción y los posibles cambios en la 

estructura de la enzima en cuestión. 

Los resultados de la dinámica molecular en caspasa-3 muestran que el ligando a0 interacciona 

con residuos Ile95’, Leu104’, Lys105’, Ile128’, Ala130’ mediante interacciones hidrofóbicas y 

forma enlaces de hidrógeno con Arg132’ y Tyr 153’ ambos residuos pertenecientes al sitio 
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alostérico (Figura 41.A). El ligando a1 interacciona con residuos Ile95’, Lys105’, Ile128’, Ala130’, 

Tyr153’ mediante interacciones hidrofóbicas y forma enlaces de hidrógeno con Arg132’ 

del sitio alostérico (Figura 41.B). El ligando a2 interacciona con residuos Gly93’, Ile94’, Ile95’, 

Leu104’, Lys105’, Ile128’, Ala130’, Tyr151’, Tyr153’ y Pro157 mediante interacciones 

hidrofóbicas (Figura 41.C). El ligando a3 interacciona con residuos Ile95’, Leu104’, Lys105’, 

Arg132’, Tyr151’, Tyr153’ mediante interacciones hidrofóbicas y forma enlaces de hidrógeno con 

Gly93’. (Figura 41.D). El ligando a4 interacciona con residuos Gly90’, Glu91’, Glu92’, Leu104’, 

Ile128’, Ala130’, Tyr151’, Tyr153’ y Pro157 mediante interacciones hidrofóbicas y forma enlaces 

de hidrógeno con residuos Gly93’ y Lys105’ (Figura 41.E). El ligando a6 interacciona con residuos 

Ile94’, Leu104’, Lys105’, Ala130’, Arg132’, Tyr151’, Tyr153’ y Pro157 mediante interacciones 

hidrofóbicas y forma enlace de hidrógeno con Gly93’ (Figura 41.F). 
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Figura 41. Diagrama de estructuras 3D (izquierda) y 2D (derecha) de las interacciones del ligando con 

residuos de caspasa-3 de estructuras representativas de los complejos luego de 100ns de dinámica 

molecular. (A) caspasa-3-a0, (B) caspasa-3-a1, (C) caspasa-3-a2, (D) caspasa-3-a3, (E) caspasa-3-a4, (F) 

caspasa-3-a6. En línea punteada interacciones del ligando con la proteína, en rosa Pi-Alquil y Alquil, en 
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fucsia Pi-Pi y Amida-Pi, en cian halógeno, en verde agua van der Waals, en verde y celeste enlaces de 

hidrógeno. En sombreado superficies accesibles al solvente. 

 

Los resultados de la dinámica molecular en caspasa-7 muestran que el ligando a0 contacta con 

residuos Ile104’, Lys105’, Phe 151’ y Pro 157 mediante interacciones de tipo hidrofóbicas (Figura 

42.A). El ligando a1 en caspasa-7 forma enlaces de hidrógeno con residuos Lys105’, Thr108’, 

Arg132 y Pro 157 y contacta con residuos, Ala109’, Arg112’, Phe149’, Phe 151’, Cys220, Val222’, 

Met224’ mediante interacciones de tipo hidrofóbicas (Figura 42.B). El ligando a2 se une a 

caspasa-7 contactando con residuos Ile104’, Lys105’, Phe149’, Phe 151’, Pro 157, Val222’ 

mediante interacciones de tipo hidrofóbicas y formando enlace de hidrógeno con Asn93’ (Figura 

42.C). El ligando a3 se une a caspasa-7 contactando con residuos Lys105’, Phe151’ y Val222’ 

mediante interacciones de tipo hidrofóbicas (Figura 42.D). El ligando a4 se une a caspasa-7 

contactando con residuos Pro103, Lys105, Phe151, Phe157’, Val222 mediante interacciones de 

tipo hidrofóbicas (Figura 42.E). El ligando a6 se une a caspasa-7 contactando con residuos val94’, 

Pro103’, Ile104’, Phe151’, Phe157 mediante interacciones de tipo hidrofóbicas y formando 

enlace de hidrógeno con Lys105’ (Figura 42.F). 
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Figura 42. Diagrama de estructuras 3D (izquierda) y 2D (derecha) de las interacciones del ligando con 

residuos de caspasa-7 de estructuras representativas de los complejos luego de 100ns de dinámica 

molecular. (A) caspasa-7-a0, (B) caspasa-7-a1, (C) caspasa-7-a2, (D) caspasa-7-a3, (E) caspasa-7-a4, (F) 

caspasa-7-a6. En línea punteada interacciones del ligando con la proteína, en rosa Pi-Alquil y Alquil, en 
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fucsia Pi-Pi y Amida-Pi, en amarillo Pi-Azufre y Azufre-X, en verde agua van der Waals, en verde y celeste 

enlaces de hidrógeno. En sombreado superficies accesibles al solvente. 

 

Es interesante resaltar que a excepción del compuesto a2 todos los ligandos en caspasa-3 

forman uno o dos enlaces de hidrógeno mediante la función nitrona y/o el anillo tiazol del 

ligando, y la Arg132’ alostérica o Lys105’ y Gly93’ como lo hace el ligando a4. Cabe destacar que 

el residuo Gly93’ de caspasa’3 es Asn93’ en caspasa-7, y los resultados muestran que éste no 

forma enlaces de hidrógeno con ninguno de los ligandos. Las interacciones Pi-Pi entre Tyr153’ 

alostérica y el fenilo y/o tiazol de los ligandos a3, a4 y a6 en caspasa-3 compromete las 

interacciones de apilamiento entre este residuo y la Arg132’ y Pro157’. Esto podría contribuir a 

que la enzima estuviese en un estado inactivo, cosa que no sucede cuando los ligandos se unen 

a caspasa-7. Más aún, los ligandos interaccionan en mayor medida con los residuos alostéricos 

cuando están unidos a caspasa-3 y no a caspasa-7.  

La disminución en la movilidad de los residuos de los loops en caspasa-3, así como también la 

interacción de los ligandos con residuos alosterícos, podrían explicar los resultados 

experimentales de inhibición de apoptosis y actividad enzimática. 

De esta manera el ligando a4 que mostró tener la mejor actividad biológica en los ensayos 

experimentales, es el compuesto que contacta con un mayor número de residuos en caspasa-3, 

tiene una energía de unión de – 25.8 Kcal/mol y es el único que muestra una interacción con su 

sustituyente halógeno, cloro en este caso. A diferencia de que en caspasa-7 contacta con un 

menor número de residuos únicamente mediante interacciones hidrofóbicas, lo que sugiere 

cierta selectividad de este compuesto por caspasa-3, aunque en los estudios enzimáticos no 

mostró ser selectivo. 

Comparando los resultados del modo de unión de los ligandos en caspasa-3 y en caspasa-7 

podemos afirmar que los mismos se posicionan más internamente en el bolsillo alostérico de 

caspasa-3, interaccionando con un mayor número de residuos de la proteína, mientras que en 

caspasa-7 se encuentran más expuestos al solvente, lo que lo que sugiere una mayor afinidad 

de estos ligandos por caspasa-3. En suma, los resultados sugieren que los compuestos presentan 

una selectividad parcial por caspasa-3, ya que la unión de los ligandos a esta enzima se encuentra 

más estabilizada por los motivos anteriormente descritos. 
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5. Conclusiones 
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Se lograron sintetizar exitosamente seis nuevos derivados híbridos que combinan en su 

estructura los agrupamientos nitrona y el heterociclo 1,3-tiazol con potencial actividad 

antioxidante, antiapoptótica e inhibitoria de caspasa-3-activa. Los derivados se obtuvieron con 

muy buenos rendimientos globales y fueron caracterizados espectroscópicamente mediante 

técnicas de 1H, 13C RMN y espectrometría de masas. 

La actividad biológica de los nuevos derivados sintetizados fue evaluada en un modelo neuronal 

in vitro en donde mostraron no ser citotóxicos a concentraciones menores que 25 µM, 

excelentes agentes antioxidantes y potentes inhibidores de la apoptosis.  El derivado a6 

presentó la mejor actividad antioxidante, mientras que el derivado a5 mostró mejor actividad 

antiapoptótica. 

Además, se logró producir las enzimas recombinantes caspasa-3 y caspasa-7 y evaluar la 

inhibición de la actividad enzimática por nitronas derivadas de 1,3-tiazol donde los resultados 

indican que los compuestos inhiben parcialmente la actividad caspasa-3 y -7 sin mostrar 

selectividad por caspasa-3. En este estudio se destacaron los derivados a4 y a6 que inhibieron 

la caspasa-3 en un 26% y 20% respectivamente. 

Los derivados a1, a2, a3 y a5 son permeables a la membrana que simula la barrera 

hematoencefálica según resultados del ensayo in vitro PAMPA y predicciones in silico de 

permeabilidad a la BHE realizadas, lo cual es interesante a tener en cuenta para alcanzar el 

blanco de acción a nivel del sistema nervioso central.  

Los estudios teóricos nos permiten plantear que estos derivados se unen en la interfase del 

heterodímero e interaccionan con residuos del sitio alostérico de las capasas-3 y -7 que son 

claves para mantener la conformación activa de la enzima y, por ende, la catálisis enzimática.  

Teniendo en cuenta todos estos resultados podemos afirmar que los compuestos a4 y a6 son 

los que presentan una mejor actividad neuroprotectora y a1 el que muestra ser selectivo por 

caspasa-3 y, por ende, los indicados a ser seleccionados para profundizar en su mecanismo de 

acción, así como también para el rediseño de futuros compuestos como potenciales fármacos 

para la EA y otras enfermedades neurodegenerativas. 
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6. Perspectivas 
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- Completar espectros de RMN de intermedios de síntesis, realizar masa de nitrona a5 e 

intermedios de síntesis, determinar estereoquímica de las nitronas mediante Efecto 

Nuclear Overhauser Diferencial (NOE-Diff). 

 

- Realizar una nueva producción de caspasa-3 y -7 recombinantes adicionando un paso 

de purificación respecto al protocolo utilizado y reevaluar los compuestos a la 

concentración evaluada y realizar una curva dosis-respuesta.  

 

- Secuenciar las enzimas recombinantes para confirmar que la secuencia proteica en los 

cristales utilizados en los ensayos teóricos es la misma. 

 

- Evaluar la inhibición de caspasa-3 activa en células HT22 para los nuevos derivados 

híbridos sintetizados en este trabajo.  

 

- Realizar el ensayo PAMPA para los compuestos a4 y a6.  

 

- Ampliar el estudio de la detección de fragmentos citotóxicos de APP mediante western 

blot a las nuevas nitronas sintetizadas. 

 

- Completar los estudios de modelado molecular para el ligando a5 y determinar la 

energía de unión de los ligandos en caspasa-7. 

 

- Realizar el test de Ames para estudiar mutagenicidad de la nitrona a4. 

 

- Evaluar el efecto neuroprotector de la nitrona a4 en un modelo in vivo de Alzheimer. 
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7. Elucidación estructural 
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Derivados 4-Aril-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol. 

 

 

4-(4-nitrofenil)-2-etoxicarbonil-

1,3-tiazol, I.1. Sólido amarillo, (R= 

58%) 1H RMN (400 MHz, DMSO) 

δH (ppm): 8.86 (s, 1H, H-8), 8.38 – 

8.34 (m, 2H, H-6, H-2), 8.31 – 8.27 

(m, 2H, H-5, H-3), 4.44 (q, J = 7.1 Hz, 2H, H-15), 1.37 (t, J = 7.1 Hz, 3H, H-16). 13C RMN 

(HSQC-HMBC) (101 MHz, DMSO) δC (ppm): 159.69 (C12), 158.82 (C10), 154.27 (C7), 

147.66 (C1), 139.59 (C4), 127.78 (C3, C5), 125.17 (C8), 124.83 (C2, C6), 62.91 (C15), 14.53 

(C16). 

 

4-(4-metilfenil)-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol, 

I.2. Sólido blanco, (R= 51%). 1H RMN (400 

MHz, Acetona) δH (ppm): 8.24 (s, H, H-8), 

7.95 (d, J = 8.2 Hz, 2H, H-3, H-5), 7.30 (d, J 

= 8.0 Hz, 2H, H-6,H-2), 4.50 – 4.43 (m, 2H, 

H-15), 2.38 (s, 3H, H-17), 1.42 (td, J = 6.9, 2.9 Hz, 3H, H-16). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 

MHz, Acetona) δC (ppm): 159.68 (C10), 157.82 (C12), 157.23 (C7), 138.50 (C1), 131.14 (C4), 

129.46 (C2, C6), 126.36 (C3, C5), 118.92 (C8), 62.07 (C15), 20.41 (C17), 17.84 (C16). 

 

4-(4-fluorofenil)-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol, 

I.3. Sólido blanco, (R= 62%) 1H RMN (400 

MHz, Acetona) δH (ppm): 8.31 (s,1H, H-8), 

8.13 – 8.09 (m, 2H, H-5, H-3), 7.28 – 7.24 (m, 

2H, H-6, H-2), 4.34 – 4.29 (m, 2H, H-15), 1.  – 

1.31 (m, 3H, H-16). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 164.17 (C1), 

161.73 (C4) 159.58 (C12), 158.09 (C10), 155.99 (C7), 128.47 (C3, C5), 119.54 (C8), 115.53 (C2, 

C6), 62.13 (C15), 13.62 (C16). 
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4-(4-clorofenil)-2-etoxicarbonil-1,3-tiazol, 

I.4. Sólido amarillo, (R = 91%). 1H RMN (400 

MHz, Metanol) δH (ppm): 8.09 (s, 1H, H-8), 

7.89 – 7.86 (m, 2H, H-5, H-3), 7.36 – 7.33 (m, 

2H, H-6, H-2), 4.37 (t, J = 7.1 Hz, 2H, H-15), 

1.34 (t, J = 7.1 Hz, 3H, H-16). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, MeOD) δC (ppm): 159.73 

(C10), 158.03 (C12), 156.05 (C7), 134.28 (C1), 132.24 (C4), 128.65 (C2, C6), 127.73 (C3, C5), 

119.98 (C8), 62.32 (C15), 13.07 (C16). 

 

4-[4-(trifluorometil)fenil]-2-

etoxicarbonil-1,3-tiazol, I.5. Sólido 

blanco (R= 50%). 1H RMN (400 MHz, 

Acetona) δH (ppm):  8.38 (s, 1H, H-8), 

8.15 (d, J = 8.1 Hz, 2H, H-2, H-6), 7.70 

(d, J = 8.2 Hz, 2H, H-3, H-5), 4.34 (t, J = 7.0 Hz, 2H, H-15), 1.28 (d, J = 7.1 Hz, 3H, H-16). 13C 

RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 159.45 (C12), 158.61 (C10), 155.28 

(C7), 137.44 (C4), 129.90 (C1), 126.97 (C2, C6), 125.86 (C3, C5), 123.07 (C8), 62.19 (C15), 

13.59 (C16). 

 

4-(4-bromofenil)-2-etoxicarbonil-

1,3-tiazol, I.6. Sólido blanco, (R= 

46%). 1H RMN (400 MHz, 

Acetona) δH (ppm):  8.39 (s, 1H, H-

8), 8.05 – 8.01 (m, 2H, H-3, H-5), 

7.71 – 7.67 (m, 2H, H-2, H-6), 4.48 (q, J = 7.1 Hz, 2H, H-15), 1.43 (t, J = 7.1 Hz, 3H, H-16). 13C 

RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 159.49 (C12), 158.32 (C10), 155.76 

(C7), 133.03 (C4), 131.95 (C2, C6), 128.28 (C3, C5), 122.19 (C1), 120.28 (C8), 62.11 (C15), 

13.59 (C16). 
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Derivados 4-Aril-2-hidroximetil-1,3-tiazol. 

 

 

4-(4-nitrofenil)-2-hidroximetil-1,3-tiazol, 

II.1. Sólido amarillo, (R= 88%). 1H RMN 

(400 MHz, Acetona) δH (ppm): 8.34 – 8.31 

(m, 2H, H-2, H-6), 8.29 – 8.26 (m, 2H, H-

3, H-5), 8.23 (s, 1H, H-8), 5.31 (t, J = 5.9 Hz, 1H, H-13), 4.98 (d, J = 5.9 Hz, 2H, H-12). 13C 

RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 174.74 (C10), 152.52 (C7), 147.17 (C1), 

140.66 (C4), 126.84 (C3, C5), 124.01 (C2, C6), 117.02 (C8), 61.63 (C12). 

 

 

4-(4-metilfenil)-2-hidroximetil-1,3-tiazol, 

II.2. Sólido color crudo, (R= 89%).1H RMN 

(400 MHz, Acetona) δH (ppm): 7.88 (d, J = 

8.2 Hz, 2H, H-3, H-5), 7.78 (s, 1H, H-8), 7.25 

(d, J = 8.0 Hz, 2H, H-2, H-6), 5.19 (t, J = 6.0 Hz, 1H, H-13), 4.93 (d, J = 6.0 Hz, 2H, H-12), 2.36 

(s, 3H, H-14). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 173.34 (C10), 154.95 

(C7), 137.47 (C1), 132.19 (C4), 129.22 (C2, C6), 126.02 (C3, C5), 111.91 (C8), 61.70 (C12), 

20.30 (C14).  

 

4-(4-fluorofenil)-2-hidroximetil-1,3-tiazol, 

II.3. Sólido blanco, (R= 75%). 1H RMN (400 

MHz, Acetona) δH (ppm): 8.06 – 8.02 (m, 

2H, H-3, H-5), 7.84 (s, 1H, H-8), 7.23 – 7.18 

(m, 2H, H-2, H-6), 5.18 (t, J = 6.0 Hz, 1H, H-13), 4.94 (d, J = 5.8 Hz, 2H, H-12). 13C RMN 

(HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 173.73 (C10), 163.68, 161.25 (C1), 153.77 

(C7), 131.38 (C4), 128.07 (C3, C5), 115.45 (C2, C6), 112.59 (C8), 61.68 (C12) 
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4-(4-clorofenil)-2-hidroximetil-1,3-tiazol, 

II.4. Sólido color crudo, (R= 99%). 1H RMN 

(400 MHz, MeOD) δH (ppm): δ 7.82 – 7.79 

(m, 2H, H-3, H-5), 7.72 (s, 1H, H-8), 7.32 – 

7.30 (m, 2H, H-2, H-6), 5.67 (s, 1H, H-13)), 4.76 (s, 2H, H-12). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 

MHz, MeOD) δC (ppm): δ 171.54, (C10) 153.97 (C7), 133.51 (C1), 133.07 (C4), 128.47 (C2, 

C6), 127.45 (C3, C5), 114.49 (C8), 61.08 (C12). 

 

4-[4-(trifluorometil)fenil]-2-hidroximetil-

1,3-tiazol, II.5. Sólido color crudo, (R= 

85%). 1H RMN (400 MHz, Acetona) δH 

(ppm):  8.07 (d, J = 8.1 Hz, 2H, H-2, H-6), 

7.94 (s, 1H, H-8), 7.64 (d, J = 8.2 Hz, 2H, H-3, H-5), 5.07 (t, J = 5.9 Hz, 1H, H-13), 4.82 (s, 2H, 

H-12).  13C RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 174.27 (C10), 153.18 (C7), 

138.43 (C4), 128.76 (C1), 126.55 (C2, C6), 125.63 (C3, C5), 115.34 (C8), 61.68 (C12). 

 

 

 4-(4-bromofenil)-2-hidroximetil-1,3-

tiazol, II.6. Sólido blanco, (R= 93%). 1H 

RMN (400 MHz, Acetona) δH (ppm): 7.97 

– 7.94 (m, 2H, H-3, H-5), 7.94 (s, 1H, H-8), 7.64 – 7.60 (m, 2H, H-2, H-6), 5.19 (td, J = 6.1, 3.4 

Hz, 1H, H-13), 4.96 – 4.93 (m, 2H, H-12). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC 

(ppm): 171.47 (C10), 153.78 (C7), 133.16 (C4), 132.23 (C2, C6), 128.51 (C3, C5), 123,98 (C1), 

113.06 (C8), 64.35 (C12). 
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Derivados 4-Aril-2-formil-1,3-tiazol. 

 

4-(4-nitrofenil)-2-formil-1,3-tiazol, III.1. 

Sólido amarillo, (R= 81%). 1H RMN (400 

MHz, Acetona) δH (ppm): 10.09 (d, J = 1.2 

Hz, 1H, H-17), 8.80, (s, 1H, H-8), 8.40 – 8.38 

(m, 4H, H-5, H-3, H-6, H-2). 13C RMN 

(HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC 

(ppm): 184.00 (C12), 166.57 (C10), 155.34 (C7), 139.33 (C4), 127.39 (C3, C5), 124.23 (C2, C6), 

124.19 (C8). 

 

4-(4-metilfenil)-2-formil-1,3-tiazol, III.2. 

Sólido color crudo, (R= 94%). 1H RMN (400 

MHz, Acetona) δH (ppm): 10.05 (d, J = 1.2 Hz, 

1H, H-13), 8.41 (d, J = 1.2 Hz, 1H, H-8), 7.99 

(d, J = 8.2 Hz, 2H, H-3, H-5), 7.34 (d, J = 7.9 

Hz, 2H, H-2, H-6), 2.40 (s, 3H, H-15). 13C RMN 

(HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 184.06 (C12), 165.82 (C10), 158.11 (C7), 

138.80 (C1), 130.89 (C4), 129.54 (C2, C6), 126.37 (C3, C5), 119.97 (C8), 20.35 (C15). 

 

 

4-(4-fluorofenil)-2-formil-1,3-tiazol, III.3. 

Sólido anaranjado, (R= 96%). 1H RMN (400 

MHz, Acetona) δH (ppm): 10.06 (d, J = 1.2 Hz, 

1H, H-13), 8.47 (s, 1H, H-8), 8.18 – 8.13 (m, 

2H, H-3, H-5) 7.30 (ddd, J = 9.7, 6.0, 2.5 Hz, 

2H, H-2, H-6). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 184.00 (C12), 166.03 

(C10), 161.87 (C1), 156.86 (C7), 130.11 (C4), 128.60, 128.52 (C3, C5), 120.58 (C8), 115.86 (C2, 

C6). 
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4-(4-clorofenil)-2-formil-1,3-tiazol, III.4. 

Sólido anaranjado, (R= 90%). 1H RMN (400 

MHz, MeOD) δH (ppm):  9.61 (d, J = 1.2 Hz, 

1H, H-13), 8.72 (d, J = 1.2 Hz, 1H, H-8), 8.06 

– 8.00 (m, 2H, H-3, H-5), 7.56 – 7.53 (m, 2H, 

H-2, H-6). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, MeOD) δC (ppm): 188.93 (C12), 165.88 

(C10), 153.24 (C7), 134.75 (C1), 131.56 (C4), 129.11 (C2, C6), 128.37 (C3, C5), 117.81 (C8). 

 

 

4-(4-bromofenil)-2-formil-1,3-tiazol, III.6. 

Sólido color crudo, (R= 70%). 1H RMN (400 

MHz, Acetona) δH (ppm):  9.91 (d, J = 1.2 

Hz, 1H, H-13), 8.40 (s, 1H, H-8), 7.92 – 7.90 

(m, 2H, H-3, H-5), 7.58 – 7.55 (m, 2H, H-2, 

H-6). 13C RMN (HSQC-HMBC) (101 MHz, 

Acetona) δC (ppm): 183.97 (C12), 166.15 (C10), 156.64 (C7), 132.76 (C4), 132.05 (C2, C6), 

131.70, 128.31 (C3, C5), 127.95, 122.45 (C1), 121.38 (C8). 

 

Derivados α-(4-aril-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona. 

 

  

α-(4-[4-nitrofenil]-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-

butilnitrona, a1. Sólido amarillo, (R= 21%) 1H 

RMN (400 MHz, CDCl3) δH (ppm): 8.75 (s, 1H, H-

3), 8.51 (s, 1H, H-7), 8.35 (d, J = 9.0 Hz, 2H, H-12, 

H-14), 8.29 (d, J = 9.0 Hz, 2H, H-11, H-15), 1.58 (s, 

9H, H-16, H-17, H-18).13C RMN (HSQC, HMBC) 

(101 MHz, CDCl3) δC (ppm): 158.08 (C5), 153.08 

(C2), 147.33 (C13), 140.44 (C1), 127.49 (C11, C15), 

126.95 (C3), 124.77 (C12, C14), 119.25 (C7), 71.16 (C10), 27.91 (C16, C17, C18). MS, m/z 

(%): 305 (M+, 14), 249 (35), 232 (1). PF = 197-199 ºC. 
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α-(4-[4-metilfenil]-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-

butilnitrona, a2. Sólido amarillo pálido, (R= 29%) 1H 

RMN (400 MHz, CDCl3) δH (ppm): 8.53 (s, 1H, H-3), 

7.95 (d, J = 8.2 Hz, 2H, H-11, H-15), 7.90 (s, 1H, H-7), 

7.29 (d, J = 7.9 Hz, 2H, H-12, H-14), 2.38 (s, 3H, H-

19), 1.67 (s, 9H, H-16, H-17, H-18).13C RMN (HSQC-

HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 157.36 (C5), 

155.86 (C2), 132.01 (C13), 129.32 (C12, C14), 128.73 

(C1), 126.21 (C11, C15), 126.08 (C3), 113.47 (C7), 70.38 (C10), 27.18 (C16, C17, C18), 20.31 

(C19). MS, m/z (%): 274 (M+, 43), 218 (100), 161 (15). PF = 175-177 ºC. 

 

α-(4-[4-fluorofenil]-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona, 

a3. Sólido anaranjado, (R= 25%) 1H RMN (400 MHz, 

MeOD) δH (ppm): 8.51 (s, 1H, H-3), 7.93 – 7.88 (m, 2H, 

H-11, H-15), 7.81 (s, 1H, H-7), 7.10 – 7.05 (m, 2H, H-12, 

H-14), 1.54 (s, 9H, H-16, H-17, H-18).13C RMN (HSQC-

HMBC) (101 MHz, MeOD) δC (ppm): 161.73 (C13), 

157.21 (C5), 155.25 (C2), 130.68 (C1), 128.13 (C11, 

C15), 127.73 (C3), 115.29 (C12, C14), 115.08 (C7), 

70.61 (C10), 26.71 (C16, C17, C18). MS, m/z (%): 280 (M, 2), 261 (3), 222 (63). PF = 128-129 

ºC. 

 

α-(4-[4-clorofenil]-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-butilnitrona, 

a4. Sólido blanco, (R = 13%) 1H NMR (400 MHz, 

Acetona) δH (ppm): 8.56 (s, 1H, H-3), 8.09 – 8.05 (d, 2H, 

H-11, H-15), 8.01 (s, 1H, H-7), 7.52 – 7.48 (d, 2H, H-12, 

H-14), 1.67 (s, 9H, H-16, H-17, H-18).13C NMR (HSQC-

HMBC) (101 MHz, Acetona) δC (ppm): 157.73 (C5), 

154.38 (C2), 133.47 (C13), 133.39 (C1), 128.80 (C12, 

C14), 127.86 (C11, C15), 126.08 (C3), 114.75 (C7), 70.53 

(C10), 27.18 (C16, C17, C18). MS, m/z (%): 296 (M, 7), 238 (48), 181 (3). PF = 162-163 ºC. 
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 α-(4-[4-(trifluorometil)fenil]-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-

butilnitrona, a5. Sólido color crudo, (R= 11%) 1H NMR 

(400 MHz, Acetona) δH (ppm): 8.60 (s, 1H, H-3), 8.29 (d, 

J = 8.1 Hz, 2H, H-10, H-14), 8.17 (s, 1H, H-7), 7.82 (d, J = 

8.2 Hz, 2H, H-11, H-13), 1.69 (s, 9H, H-17, H-18, H-19). 

13C NMR (HSQC-HMBC) (101 MHz, Acetona) δC 

(ppm): 158.00 (C5), 153.94 (C2), 138.32 (C1), 126.76 

(C10, C14), 126.06-125.63 (C7-C11-C13-C12-C15), 

116.20 (C3), 70.63 (C16), 27.16 (C17, C18, C19). MS, m/z (%): 330 (M, 1), 272 (35), 261 (3). 

PF = 173-174 ºC. 

 

 

α-(4-[4-bromofenil]-1,3-tiazol-2-il)-N-tert-

butilnitrona, a6. Sólido color crudo, (R= 15%) 1H 

NMR (400 MHz, Acetona) δH (ppm): 8.41 (s, 1H, H-

3), 7.89 – 7.87 (d, 2H, H-10, H-14), 7.86 (s, 1H, H-7), 

7.52 – 7.49 (m, 2H, H-11, H-13), 1.53 (s, 9H, H-15, H-

16, H-17). 13C NMR (HSQC-HMBC) (101 MHz, 

Acetona) δC (ppm): 157.75 (C5), 154.40 (C2), 133.89 

(C12), 131.79 (C11, C13), 128.13 (C10, C14), 126.01 

(C1), 121.58 (C3), 114.75 (C7), 70.52 (C9), 27.16 (C15, C16, C17). 
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8. Material Suplementario 

 

 

 

 

 

 

 

 
 



Tesis de Maestría en Química – Saira Cancela | 2020 
 

111 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 43. Análisis de componentes principales. Gráficos de la proyección de los 100 ns aMD de caspasa-

3 en ausencia y presencia de ligando sobre el primer y segundo vector propio. (A) Caspasa-3, (B) Caspasa-

3-a0, (C) Caspasa-3-a1, (D) Caspasa-3-a2, (E) Caspasa-3-a3, (F) Caspasa-3-a4, (G) Caspasa-3-a6. 
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Figura 44. Análisis de componentes principales. Gráficos de la proyección de los 100 ns aMD de caspasa-

7 en ausencia y presencia de ligando sobre el primer y segundo vector propio. (A) Caspasa-7, (B) Caspasa-

7-a0, (C) Caspasa-7-a1, (D) Caspasa-7-a2, (E) Caspasa-7-a3, (F) Caspasa-7-a4, (G) Caspasa-7-a6. 
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