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INTRODUCCION

Los terpenoides constituyen uno de los grupos mas diversos de metabolitos secundarios, con
amplio valor en las industrias alimentaria, cosmética y farmacéutica. En particular, el
d-limoneno (C,,H,¢), un monoterpeno abundante en aceites esenciales citricos, puede ser
bioconvertido en compuestos de mayor valor agregado como el a-terpineol (C;,H30), un
terpenoide de gran interés comercial.

En este contexto, los hongos filamentosos, especialmente Aspergillus niger, han demostrado
capacidad para bioconvertir terpenos; sin embargo, las enzimas responsables de dicho
proceso no han sido completamente caracterizadas, limitando su aprovechamiento
biotecnoldgico.

OBIJETIVO

|dentificar y caracterizar las familias enzimaticas candidatas involucradas en la bioconversion
de d-limoneno a a-terpineol mediante la integracion de herramientas bioinformaticas
aplicadas al analisis comparativo de genomas de A. niger.

RESULTADOS

Se identificaron un total de 341 secuencias proteicas en las vias de los terpenos, siendo
83 enzimas “core” englobadas dentro de las terpeno ciclasas, y 258 enzimas accesorias
denominadas “no core”, dentro de las cuales se destacaron las Citocromo P450
monooxigenasas, por su potencial rol en modificaciones estructurales de terpenos
(Figura 1, 2y 3).
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Figura 1. Alineamiento estructural de 9 citocromos Figura 2. Alineamiento estructural de 10
pertenecientes a la familia CYP5068C
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Figura 3. Alineamiento estructural de 4 citocromo

pertenecientes a la familia CYP5182A

Los estudios de acoplamiento molecular evidenciaron diferencias en la afinidad de
union, la orientacion del sustrato y la proximidad al centro catalitico entre las familias
analizadas (Tabla 1).

En particular, las enzimas de la familia CYP5182A mostraron los perfiles de interaccidn
mas favorables con d-limoneno (Figura 4y 5).

Tabla 1. Resultados del acoplamiento con VINA Docking de Hemo y d-limoneno de familia CYP5182A,
representado por la Energia libre de Gibbs en kcal/mol, y distancia medida en dngstrom (A). Fe: hierro,
L: d-limoneno

Nimero de Genoma Familia Sitio union | Acoplamiento | Acoplamiento |Distancia en
modelado Hemo delHemo | de d-limoneno | A del Fe-L
13 GCA 0297839051 CYP5o162A | CYS 298 -3.313 -6.984 3.9
24 GCF 0031845951 | CYP5162A | CYS5298 2.311 -6.740 3.9
10 GCA 0248629751 CYP5162A | CYS 298 -6.431 -6.221 4.1
16 GCA 029783925 1| CYP51682A | CYS298 -4.084 -4.952 3.5
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Figura 4. Acoplamiento molecular del modelado 13 donde se
observan las interacciones Hemo-proteina y la distancia entre el
Hierro y el d-limoneno de 3.9 A

a. Enceleste la estructura en cinta de la proteina, en naranja
el Hemo y d-limoneno.

b. Esquema de las interacciones no covalentes resultantes B Proteina

del PLIP. En color naranja se observa el Hemo vy el Ligando
d-limoneno. La linea naranja indica la distancia en A entre b. Agua
el atomo de Fe y el d-limoneno.
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Figura 5. Acoplamiento molecular del modelado 16 donde se
observan las interacciones Hemo-proteina y la distancia entre
el Hierro y el d-limoneno de 3.5 A

a. En celeste la estructura en cinta de la proteina, en
naranja el Hemo y d-limoneno.

b. Esquema de las interacciones no covalentes
resultantes del PLIP. En color naranja se observa el
Hemo y el d-limoneno. La linea naranja indica la
distancia en A entre el &tomo de Fe y el d-limoneno.

CONCLUSION

En conjunto, el analisis gendmico y la integracion de las herramientas bioinformaticas
evidencio una gran diversidad estructural y funcional de las citocromo P450 en A. niger
presentes en las vias metabdlicas de los terpenos, confirmando la existencia de perfiles
diferenciales entre las familias CYP5068C, CYP65AN y CYP5182A.

A partir del analisis del acoplamiento molecular se logréo observar que la familia CYP5182A
mostro los perfiles de interaccion mas favorables con el d-limoneno, exhibiendo afinidades
de unién entre -6.984 y -4.952 kcal/mol y distancias dptimas al centro catalitico (3.5 — 4.1 A).
Estos resultados permiten priorizar a esta familia como la candidata principal para futuros
estudios y el desarrollo de estrategias biotecnologicas orientadas a la produccion de
compuestos aromaticos.



	Sección sin título
	Diapositiva 1


