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Introducción.  La α−amilasa (α-1,4 glucan-4-
glucanohidrolasa EC 3.2.1.1) hidroliza al azar los enlaces 
α−1,4 al interior de polisacáridos  y oligosacáridos como el 
almidón, el glucógeno y azucares semejantes.  Un cierto 
número de bacterias lácticas son capaces de producir esta 
enzima, entre ellas los genes de las α−amilasas  de 
Lactobacillus plantarum A6, Lb. amylovorus  (1) y Lb. 
manihotivorans (2) han sido secuenciados.  Estos genes, que 
codifican para proteínas de alrededor de 900 aminoácidos, 
poseen 98% de similitud y un nivel similar de identidad en 
la secuencia deducida de aminoácidos.  Se encontró que los 
primeros 410 aminoácidos de la α−amilasa de Lb. 
amylovorus eran suficientes para transferir la actividad 
amilolítica a una cepa no-amilolítica de Lb. plantarum (3) lo 
que sugería que la mitad amino-terminal de estas enzimas 
contenía el sitio activo.  La mitad correspondiente al 
extremo 3’ de los tres genes muestra una estructura formada 
por 4 o 5 unidades idénticas de 273 nucleótidos, nunca 
observada con anterioridad en amilasas y cuya función no se 
conocía.  Se habia observado que los fragmentos derivados 
de una proteólisis limitada de la α−amilasa de Lb. 
plantarum A6, perdían la capacidad de hidrolizar el almidón 
insoluble (4). Así, en el presente trabajo se investigo el papel 
funcional que las secuencias repetidas de dichas α−amilasas 
tenían, con un especial énfasis en la fijación al almidón 
insoluble. 
Metodología.  Con el gen de α−amilasa de Lb. amylovorus, 
se realizaron dos construcciones, la primera contenía el gen 
entero de la amilasa (AmyA) y la segunda el gen desprovisto 
de la región carboxilo-terminal formada por las secuencias 
repetidas (AmyA∆). Las dos construcciones fueron 
transferidas a una cepa no-amilolítica de Lb. plantarum y los 
productos de expresión fueron purificados, caracterizados y 
comparados, en especial sobre su capacidad para fijarse e 
hidrolizar el almidón insoluble. 
Resultados. Las amilasas AmyA y AmyA∆ presentaron 
actividades similares sobre substratos solubles o 
parcialmente solubles como la amilosa, amilopectina, la α-
cyclodextrina y el almidón soluble.  Sin embargo, las 
constantes catalíticas muestran que AmyA es más eficaz que 
AmyA∆ para hidrolizar el almidón soluble.  Así mismo, la 
eliminación de la mitad carboxilo-terminal disminuye la 
tolerancia de AmyA∆ a cambios en el pH y la temperatura.   
La remoción de las secuencias repetidas ocasionó la perdida 
de la capacidad de la α−amilasa de Lb. amylovorus para 
unirse e hidrolizar el almidón insoluble.  Así, la capacidad 

disminuye la tolerancia de AmyA∆ a cambios en el pH y la 
temperatura.   
La remoción de las secuencias repetidas ocasionó la pérdida 
de la capacidad de la α−amilasa de Lb. amylovorus para 
unirse e hidrolizar el almidón insoluble (Fig. 1).  Así, la 
capacidad de absorción y degradación del almidón insoluble 
depende de la existencia de dichas secuencias repetidas en el 
extremo carboxilo-terminal. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 1. Fotografías al microscopio electrónico de barrido que 
muestran el efecto sobre gránulos de almidón de maíz de: (A) la 
 α-amilasa entera (AmyA) y (B) la α-amilasa truncada (AmyA∆). 

 
Conclusiones.  Los estudios realizados sobre la estructura 
primaria (no mostrados), así como las propiedades 
observadas en estas amilasas llevan a concluir que fue 
descubierto un dominio funcional de fijación al almidón, 
constituido por unidades repetidas. 
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