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Caracterizacion de Lisozima 1 (Amlys-1) de Apis mellifera
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Introduccion.

Ademés de los péptidos antimicrobianos, otras
moléculas participan en la respuesta inmune de la abeja Apis
mellifera, entre ellas se encuentra la lisozima, que es una
enzima implicada en la respuesta inmune innata de organismos
mamiferos  superiores al evitar el crecimiento de
microorganismos bacterianos (1-2).

A nivel de la expresion de genes para estas moléculas
efectoras del sistema inmune melifero, se sabe que dicha
expresion es afectada negativamente por infecciones como
nosemosis o por la presencia de pesticidas (3-5).

Actualmente, se propone que la obtencion y
caracterizacion de moléculas del sistema inmune de abejas
meliferas, mediante el uso desde sistemas heter6logos para la
expresion y purificacion de moléculas recombinantes, que
pueden ser probadas como una alternativa de tratamiento de
infecciones en abejas por microorganismos patégenos
(bacterias, hongos y virus), incrementado la viabilidad de las
colmenas afectadas. Por lo que este trabajo estd enfocado en
caracterizar el gen de Amlys-1 como una enzima con capacidad
antimicrobiana.
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Fig 1. Estrategia metodolégica para caracterizacion de Amlys-1 de Apis
mellifera.

Resultados.

El analisis in silico consisti6 en obtener la prediccion
estructural de Amlys-1 mostrando un modelo con TM score de
0.65 y un C score de -0.47. La prediccion de dominios mostro la
conservacion de un dominio de la superfamilia de lisozimas
dentro del cual existe un sitio catalitico caracteristico de
proteasas y un sitio de union a calcio.

Fig. 2. Modelo de estructura de lisozima 1 de Apis mellifera. El modelo
muestra la region plegada principalmente constituida por a- helices y se
muestra la presencia de regiones desordenadas en forma de “loops”.

De manera experimental el estudio esta enfocado en
analizar el gen que codifica a Amlys-1 con el namero de
acceso: (ENA|KC766343). Se amplific6 un fragmento de 468
pb, que fue clonado en el vector de almacenamiento (pJET1.2
BLUNT), posteriormente se subcloné en el vector pQES8OL, la
construccion pQE80L-Amlys-1 fue introducida en células E. coli
M15 por choque térmico, una clona positiva fue seleccionada e
inducida con IPTG, se analizd la solubilidad de la proteina
recombinante y se purific6 por cromatografia de afinidad a
niquel, obteniendo la recombinante con un 95 % de pureza.

Conclusiones. La enzima recombinante Amlys-1r fue
purificada con una pureza del 95%, aunado a esto se
determino su actividad antimicrobiana contra bacterias E. coli.
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