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Resumen

La ocratoxina A (OTA) es una de las micotoxinas mas relevantes por su prevalencia y toxicidad®.
Existen numerosos estudios orientados a la busqueda de métodos eficaces para la degradacion de
OTA, los cuales se pueden clasificar en métodos fisicos, quimicos y biol6égicos. Los métodos
bioldgicos, basados en el uso de microorganismos y/o sus enzimas, son los mas prometedores por
su mayor especificidad, por su posible aplicacion en condiciones suaves y por ser respetuosos con
el medio ambiente?. La transformacion bioldgica de OTA se consigue generalmente mediante la
hidrolisis de su enlace amida, originando ocratoxina a (OTa) y L-B-fenilalanina, ambos
compuestos no toxicos?. Este estudio tiene por objetivo la identificacion de nuevas enzimas
bacterianas capaces de degradar OTA. Uno de los enfoques mas comunes para identificar nuevas
proteinas con una misma funcién es mediante la identificacién de homélogos, generalmente
mediante métodos basados en alineamientos de secuencia®. En este trabajo, se realiz6 un estudio
in silico, utilizando las herramientas BLAST y Clustal Omega, para identificar proteinas similares
a las enzimas ocratoxinasa de Aspergillus niger (perteneciente a la familia M38 de peptidasas)* y
a la N-acil-L-aminoacido amidohidrolasa de Alcaligenes faecalis (perteneciente a la familia
M20D de peptidasas)®. Estas enzimas se tomaron como punto de partida por ser las mas eficaces
descritas hasta la fecha. De este modo, se identificaron 9 nuevas enzimas pertenecientes a diversos
géneros bacterianos candidatas a la degradacién de OTA. Se realizé la clonacién de los genes que
codifican dichas enzimas en Escherichia coli y las proteinas recombinantes se hiperprodujeron y
purificaron. Entre las candidatas, 7 de las proteinas identificadas mostraron actividad degradadora
de OTA.
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