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RESUMEN 

Durante los primeros 10 días postnatales (DPN) existe una dinámica de maduración del circuito 

GABAérgico en la corteza piriforme, el principal mecanismo asociado a esta condición es 

soportado por la baja expresión del transportador KCC2 en sinergia con una mayor expresión 

del cotransportador NKCC1. En el presente estudio se caracterizó los niveles de expresión de 

ARNm y proteína del cotransportador KCC2 y transportador NKCC1 a partir del tejido de 

corteza piriforme. Se colectó el tejido de 25 ratas de la cepa Sprague Dawley, y se analizó la 

expresión génica y proteica del transportador KCC2 y cotransportador NKCC1 durante 5 

periodos: DPN 5-8, DPN 11-14 DPN 15-18, DPN19-22 y adultos (DPN 134), mediante las 

técnicas moleculares RT-qPCR y Western Blot. 

El análisis molecular para el gen de interés Kcc2 y Nkcc1 se realizó con 2 genes de referencia 

“Gapdh y Hprt1”, para cada grupo experimental y fue determinado mediante la cuantificación 

relativa obtenida de los ciclos de cuantificación de cada muestra obtenidos de los ensayos de 

qPCR de tiempo real. Esta cuantificación relativa fue expresada en términos de cambios en el 

nivel de expresión génica (fold change, en inglés) de cada período postnatal estudiado en función 

del nivel de expresión de los animales adultos. 

El análisis de la expresión proteica de KCC2 y NKCC1, se realizó con la proteína de referencia 

“Actina” para cada grupo experimental. Los datos para la cuantificación se obtuvieron de la 

intensidad de las bandas de expresión para cada proteína mediante el programa ImageJ. Se 

determinó una relación en función al nivel de expresión de la proteína de interés y proteína de 

referencia (ratio). Los datos obtenidos fueron expresados en función al porcentaje de adulto. 

Los resultados mostraron que tanto la expresión génica y protéica de KCC2 es menor durante las 

dos primeras semanas en contraste con el adulto. La expresión génica del NKCC1 durante la 

segunda semana parece mantener un perfil adulto, mientras que la expresión de la proteína de 

NKCC1 no muestra cambios significativos con el perfil adulto desde el DPN15. La expresión 

génica NKCC1 es mayor en el periodo DPN 19-22 en contraste a la expresión génica de KCC2.  

Todos estos resultados sugieren que tanto la expresión génica como la expresión proteica de 

KCC2 y NKCC1, se regulan al alza e incrementan durante el desarrollo temprano hasta llegar a 

un perfil adulto. Lo que sugieren que el cambio en la función GABAérgica puede estar 

respaldado por una mayor expresión de KCC2. 
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