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Tabla 7.1. Etiologia subyacente a las discinesias paroxisticas secundarias o
sintomaticas, adaptado de Schelosky, 2010.

Esclerosis multiple

Enfermedades vasculares (Ataque isquémico transitorio, accidentes
cerebrovasculares isquémicos o hemorragicos)

Enfermedad oclusiva de la arteria carétida

Encefalopatia hipoxico-isquémica

Encefalopatia hipoxica perinatal

Malformaciones vasculares corticales

Enfermedad de Moyamoya

Traumatismo craneal

Traumatismo periférico

Inflamatorias (infeccion VIH, encefalitis por CMV, infeccién PES, sifilis de etapa
tardia)

Metabdlicas ((pseudo)-hipotiroidismo, tirotoxicosis, hipo e hiperglucemia)
Calcificaciones de los ganglios basales/ enfermedad de Fahr

Kernicterus

Migrana con aura

Lupus eritematoso

Displasia 6rbito-frontal

EOQOJA

Discinesias paroxisticas secundarias o sintomaticas

Déficit de succinico semialdehido deshidrogenasa
Sindrome Steele-Richardson-Olszewski

Linfoma cerebral

Sindrome de antifosfolipidos primario

Drogas (metilfenidato, fluoxetina)
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ANEXO |

Figura 7.1. Sitios de hibridacién de los cebadores disefiados para clonacion.
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Figura 7.2. Sitios de hibridacion de los cebadores diseiiados para qPCR.
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Tabla 7.2. Concentracion de ARN extraido de células SH-SY5Y medida con Nanodrop

Concentracion ARN (ng/ ul)
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Q106X-1
Q106X-2
Q163X

Q250X

PRRT2 wt

Mock
Q106X-1
Q106X-2
Q106X-3

Q163X
Q250X
PRRT2 wt

Flag

448,7
295
361,9

311,8

162,1

341,8

1668,7

1313,3

1818,8

1510,5

1417,8

1163,1

1504,0

3417

372,2

323,3

323,7

406,5

368,1

1078,4

1612,8

1238,8

1137,2

1372

1347,6

11451
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Tabla 7.3. Concentracion de proteina de la primera repeticion medida con Qubit

MUESTRA Concentracion proteina (ng/ml)

Q106X-1 4880
Q106X-2 5000
Q163X 9680
Q250X 5200
PRRT2 wt 7400
Mock 5000
Q106X-1 NMDi 10180
Q106X-2 NMDi 8940
Q163X NMDi 11060
Q250X NMDi 8240
PRRT2 wt NMDi 8900

Mock NMDi 4720
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Tabla 7.4. Absorbancia de proteina patron a concentracion conocida para la recta de
calibrado (método Bradford)

Recta de calibrado

Concentracion (mg/ml) Absorbancia
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Grafico 7.1. Recta patron de proteina (método Bradford)

Tabla 7.5. Absorbancia medida y concentracion de proteina de la segunda repeticion
calculada a partir de la recta de calibrado (método Bradford).
Concentracion x

Concentracion

Muestra Absorbancia factor de dilucion
- (mg/mi) 5:900 (mg/ml)
0,464 7,511 1351,940
0,447 7,229 1301,194
0,396 6,383 1148,955
0,448 7,245 1304,179
0,460 7,444 1340,000
0,487 7,892 1420,597
0,752 12,286 2211,642
0,490 7,942 1429,552
0,572 9,302 1674,328
0,481 7,793 1402,687




