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RESUMEN

Los organismos tienen la capacidad de producir sustancias con el fin de sobrevivir a
su entorno, estas sustancias son muy variadas, pero en este caso nuestro interés se ve
en las bacteriocinas, péptidos antimicrobianos sintetizados ribosomalmente. Existe
una gran variedad de estas bacteriocinas, pero muy pocas son usadas en la actualidad
a pesar de sus diversas ventajas biotecnoldgicas. En este caso, se analizo el genoma
de Lactobacillus plantarum, una bacteria dcido-lactica con gran potencial en produc-
cion de estas sustancias antimicrobianas, por medio de herramientas bioinformaticas
para hallar posibles genes relacionados con la produccion de bacteriocinas. De acuer-
do con los analisis realizados, y comparando con genes con secuencias conocidas de
bacteriocinas, se encontrd que esta bacteria produce y/o tiene genes relacionados con
3 bacteriocinas principalmente, Plantaricina K, Plantaricina A y Glycocin.
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Bioinformatic analysis of the presence of bacteriocins
in the Lactobacillus plantarum genome

ABSTRACT

Organisms can produce substances to survive their environment, these substances are
very varied, but in this case our interest is seen in bacteriocins, ribosomally synthesized
antimicrobial peptides. There is a wide variety of these bacteriocins, but very few
are used today despite their various biotechnological advantages. In this case, the
genome of Lactobacillus plantarum, a lactic acid bacterium with great potential in
the production of these antimicrobial substances, was analysed using bioinformatic
tools to find possible genes related to the production of bacteriocins. According to the
analyses that were carried out, and by comparing with genes with known sequences
of bacteriocins, it was found that this bacterium produces and / or has genes related to
3 mainly bacteriocins, Plantaricin K, Plantaricin A and Glycocin.
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INTRODUCCION

Los organismos tienen la capacidad de
producir diferentes moléculas con el fin
de sobrevivir y/o competir por un me-
dio. Hay una gran variedad de estas sus-
tancias como policetidos, péptidos no
ribosomales, glicolipidos, terpenoides,
entre otros (1). Una de estas sustancias
son las bacteriocinas, pequenos pépti-
dos sintetizados ribosomalmente, las
cuales poseen accion antimicrobiana y
son producidos por una gran diversidad
de microorganismos (2), estos son an-
fipaticos y tienen una accion antagoni-
ca en bacterias, protozoos, levaduras y
otros que no estén estrechamente rela-
cionado con la bacteria productora (3).

La clasificacion de las bacteriocinas ha
sido problemdtica debido a las diver-
sas caracteristicas que estas presentan,
como su estructura, modo de accion,
espectro antimicrobiano, entre otros.
En este caso, se mencionara la clasifi-
cacion centrada en el origen de la bacte-
ria productora, es decir, si esta es Gram
positiva o Gram negativa. Las bacterio-
cinas producidas por microorganismos
Gram negativos estan subdivididos en
5 grupos: las colicinas que son de alto
peso molecular, producidas por E.coli,
las cuales tiene dos mecanismos de ac-
cion conocidos, formacion de poro en la
membrana de la célula objetivo y la de-
gradacion de estructuras de acidos nu-
cleicos. El segundo grupo estéan las tipo
Colicinas, siendo muy similares a las
colicinas estructural y funcionalmente,
pero se diferencian al ser producidas por

ﬁ

bacterias diferentes a E.coli como por
ejemplo Klebsiella spp y Pesudomona
spp. El tercer grupo son las microcinas,
son de bajo peso molecular y se sub-
dividen en 2 subclases, las que sufren
modificaciones post- trasduccionales y
las que no sufren estas modificaciones;
Su modo de accion va desde inhibicion
de funciones enzimaticas esenciales a la
formacion de poro en la membrana del
objetivo (4). Por ultimo, las Taliocinas o
conocidas como tipo cola de fago, son
bacteriocinas de alto peso molecular,
estas se caracterizan por contener ele-
mentos estructurales de fago, dandole
su forma caracteristica. Su modo de ac-
cion conocido es la formacion de poro y
ruptura de la membrana del objetivo (5).
Por otro lado, la clasificacion de las
bacteriocinas producidas por bacterias
Gram positivas, o producidas por bac-
terias acido-lacticas (BAL), ya que una
gran parte de bacterias Grampositivas
productoras de bacteriocinas correspon-
den a este grupo, esta conformado por 3
clases principalmente, pero se han en-
contrado diferentes clasificaciones se-
gun el interés del investigador. La clase
I son aquellas de bajo peso molecular y
sufren modificaciones enzimaticas du-
rante su biosintesis y abarcan 2 subcla-
ses, su modo de accion se centra en la
formacién de poro en la membrana del
objetivo. La clase II presentan bajo peso
molecular y no sufren modificaciones
postraduccionales, este tiene 3 subcla-
ses y su modo de accion se centra en la
permeabilizacién de la membrana. Fi-
nalmente, la clase III son de alto peso
molecular, no sufren modificaciones
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postraduccionales y se divide en 2 sub-
clases, una con accion bacteriolitica o la
otra con accion no litica (4,6,7).

Lactobacillus plantarum hace parte de
las BAL, este microorganismo se ha ais-
lado de diferentes nichos y en produc-
tos de consumo diario como vegetales,
carne, vino, y en los tractos gastrointes-
tinal, vaginal y urogenital de animales
y humanos. Este microorganismo tiene
una gran capacidad de adaptacion y di-
versidad de rutas metabolicas, es utili-
zada para la fermentacion de quesos,
produccion de Kéfir, productos carnicos
fermentados, vegetales fermentados en-
tre otros (8). Este es un microorganis-
mos GRAS (Generalmente Reconocido
Como Seguro) por la Administracion
de Drogas y Alimentos de los Estados
Unidos (FDA), adicionalmente, tiene
un estado de presuntivamente calificado
como seguro (QPS) por las Autorida-
des Europeas de Seguridad Alimentaria
(EFSA) (8).

La Importancia de Lactobacillus plan-
tarum se ve reflejada en sus propieda-
des en el area de seguridad alimentaria,
como su capacidad de producir metabo-
litos antifungicos con un alto espectro
de control de mohos en productos a base
de cereales (9), pero su uso principal es
en diferentes formulaciones probioticas,
por lo que en la actualidad existen una
gran diversidad de productos probiodticos
con este microorganismo por su capaci-
dad en controlar, por ejemplo, los altos
niveles de colesterol en sangre debido a
que estas la incorporan a su membrana

Iﬂ

durante su crecimiento (10), ademas de
estudios sobre el efecto de Lactobacillus
plantarum para la prevencion de enfer-
medades gastrointestinales y la preven-
cion de diarrea, en este sentido se ha re-
portado el control de la diarrea causada
por E.coli enterotoxigénica (ETEC) y la
mejora en la funcionalidad de la barrera
intestinal mediante la proteccion de la
morfologia intestinal y la permeabilidad
de este (11). Lactobacillus plantarum se
ha utilizado como probiotico para el tra-
tamiento del sindrome del intestino irri-
table, mostrando resultados positivos al
apoyar la modulacion de la microbiota
intestinal, ademas de la inmunomodula-
cion de las células linfoides y epiteliales
del intestino (12).

Con respecto a la produccion de bac-
teriocinas por Lactobacillus plantarum
han sido reportadas una gran variedad
y estas son designadas como Plantarici-
nas. Siendo aisladas de diferentes nichos
como: un vinedo de Koshu, nombrada
plantaricina Y, la cual es efectiva contra
Listeria monocytogenes, Weissella spp.,
Lactococcus lactis, Streptococcus sali-
varius, y Bacillus subtilis (13); La plan-
taracina 163, aislada de vegetales fer-
mentados y con accion contra S. aureus,
L. monocytogenes, Bacillus pumilus,
Bacillus cereus, Micrococcus luteus,
Streptococcus thermophilus, Lb. rham-
nosus, E. coli, P. aeruginosa, y Pseudo-
monas fluorescens (14), la Plantaricina
JLA-9 aislada de repollo fermentado,
con accion contra Bacillus spp., Clostri-
dium spp., S. aureus, M. luteus, P. fluo-
rescens, Serratia marcescens, E. coli,
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Salmonella spp., S. flexneri, y Proteus
mirabilis (15), entre otros (tabla 1).

La evaluacion de las capacidades geno-
micas con el uso de herramientas bioin-
formaticas ha sido implementada en di-
versas investigaciones, entre ellas, para
la identificacion de diversos péptidos
antimicrobianos, como las bacterioci-
nas. Las bacteriocinas se encuentran en
grupos de genes implicados en la pro-
duccion, inmunidad y el transporte de la
molécula, y estas encuentran de manera
adyacente entre si en el genoma bacte-
riano (16). La existencia de diferentes
herramientas y bases de datos ayudan a
identificar y caracterizar estas moléculas
de gran interés, algunas de estas herra-
mientas son: antiSMASH https://antis-
mash.secondarymetabolites.org/ (17),
usado para identificar grupos de genes
putativos que codifican metabolitos se-
cundarios microbianos; BACTIBASE
http://bactibase.hammamilab.org/main.
php (18) y BAGEL http://bagel4.mol-
genrug.nl/, para seleccionar secuencias
del genoma de homologia con genes de
bacteriocinas conocidas; InterProScan,
https://www.ebi.ac.uk/interpro/search/
sequence (19) para evaluar la funcion de
la proteina codificada e identificar do-
minios y sitios claves; BLAST, para la
alineacion de secuencias; STRING, en
el cual se buscan relaciones entre genes
(20); BIGSdb, un software usado para
analizar las secuencias con una base
de datos que contiene informacion de
diferentes genomas bacterianos (21); y
muchas otras herramientas disponibles
para estos tipos de andlisis (22).

Ii

Por ejemplo, Bogaardt y colaborado-
res (2015) realizaron un andlisis geno-
mico de 336 genomas neumocdcicos
para identificar casetes de bacterioci-
nas, detallando su composicion genéti-
ca, diversidad en las secuencias y otros;
Primero tomaron los genomas del Gen-
Bank, usaron BIGSdb Genoma Compa-
rator para clasificar los genomas segun
su perfil alélico teniendo en cuenta los
genes pncP, pncT y pncW, ensambla-
ron y mapearon con SMALT, el uso
de RATT para transferir anotaciones,
MEGAS para realizar el arbol filogené-
ticoy el uso de BLAST y BAGELS3 para
confirmar su naturaleza como casete de
bacteriocina (23). Letzel A y colabora-
dores (2014) investigaron una coleccion
de 211 genomas de bacterias anaero-
bicas con el fin de encontrar bacterias
potenciales para codificar RiPP (Ribo-
somally synthesized and Post-transla-
tionally modified Peptides), usando en
este caso NCBI Refseq para obtener las
secuencias y analizando los genomas en
antiSMASH, BAGEL y BACTIBASE
y por medio de BLAST compararon los
genes predichos obtenidos de las bases
de datos; Obteniendo que mas del 25%
de anaerobios son capaces de producir
RiPP solos o con otros metabolitos se-
cundarios (24).

El objetivo de este documento es el
de analizar con el uso de herramientas
bioinformaticas el genoma de Lactoba-
cillus plantarum para la identificacion
de posibles genes relacionados con la
produccidn de bacteriocinas.
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METODOLOGIA
Busqueda de literatura.

Se realizo la busqueda de literatura en
la base de datos de PUBMED, se usaron
las palabras clave en inglés: Bacterio-
cin, Genomic, Lactobacillus plantarum
y Bioinformatics. Ademas, se uso el op-
erador booleano AND con las siguien-
tes combinaciones. Lactobacillus plan-
tarum AND bacteriocin AND genome;
genomics AND bacteriocins; AND Bio-
informatics AND bacteriocins. Estas
busquedas se filtraron a los Ultimos 5
anos, con el fin de identificar los traba-
jos que sobre este tema de investigacion
han sido desarrollados.

Genoma de Lactobacillus plantarum
En las bases de datos del NCBI, se 1den-
tifico el genoma completo de Lactoba-
cillus plantarum cepa SK151 y se tuvo
en cuenta las anotaciones que aparecian
en este, es decir, su tamano, los ORFs,
el nimero de proteinas, entre otros.

Identificacion de secuencias codifi-
cantes a bacteriocinas en bases de da-
tos

Teniendo en cuenta la informacion ob-
tenida de diversos articulos donde se
realizaron estudios similares, se tuvie-
ron en cuenta 4 bases de datos de bus-
queda de péptidos antimicrobianos y/o
bacteriocinas en secuencias de diferen-
tes organismos, estas fueron: BAGELA4,
antiSMASH, RiPPMiner y DeepRiPP
(25-27).

Iﬁ-

Identificacion de ORF desconocidos.

Al observar que, como resultado, de
igual manera se obtenian Marcos de
Lectura Abierta Open Reading Frames
(ORF) que no mostraban utilidad, se de-
cidio analizarlos en BLAST para identi-
ficarlos con mayor precision y conocer
si estos estaban relacionados con la pro-
duccién de bacteriocinas.

Identificacion de estructura de las
bacteriocinas identificadas

Al conocer las bacteriocinas pertene-
cientes al genoma, se realizd una bus-
queda de su estructura de manera 3D
para identificar sus caracteristicas es-
tructurales por medio del programa
RasMol.

RESULTADOS Y DISCUSION

Con el genoma de Lactobacillus plan-
tarum cepa SK151 se realizo el primer
analisis en las 4 diferentes bases de da-
tos obteniéndose similitudes, las cuales
se pueden observar en la Tabla 1, donde
se muestra, segun la base de datos, la
coincidencia en el genoma de Lactoba-
cillus plantarum para la producciéon de
bacteriocinas.

Como podemos observar en la tabla 2,
se obtuvieron resultados similares en 2
de las 4 bases de datos, Bagel4 y Dee-
pRiPP, pero estos nos muestran a su vez
diferencias de las cuales hablaremos a
continuacion realizando el analisis de-
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tallado de cada uno de los resultados de
las bases de datos.

Bagel4 muestra como resultado lo ob-
servado en la figura 1, en este obser-
vamos los nombres de los genes, los
promotores, los terminadores, ademas
de mostrar los fragmentos relacionados
con la regulacion, transporte, inmunidad
y otros factores que estan vinculados a
la produccion de bacteriocinas, y ORF's
pequetios los cuales no mostraban su
funcion en la secuencia y en la produc-
cion de bacteriocinas, asi que estos fue-
ron sometidos a BLAST, siendo un to-
tal de 6 ORFs 'y 27 sORFs (small Open
Reading Frames) (tabla 2). Donde, 4 de
los ORFs mostraron ser proteinas hi-
potéticas o no identificadas, pero en el
caso del ORF 18 y ORF 32 mostraron
similitudes con secuencia que codifican
para la PInQ putativa, siendo esta uno
de los loci identificados en el genoma de
diferentes cepas de L. plantarum, estos
se encuentran unos 25 genes que cubren
de 18-19kb y esta organizado regular-
mente en 5 a 6 operones, regularmente
estos contienen el operén de bacterioci-
na, el de transporte y en la parte menos
conservada contiene operones regulato-
rios y 2 o 3 operones de bacteriocina,
pero ademas contiene 1 o 2 operones
con funciones no conocidas como lo es
el caso del PInQ (28); para el caso del
analisis de los sORFs todos dieron para
proteinas hipotéticas o no identificados.

En el caso de DeepRiiP, una base de

datos centrada principalmente en la
identificacion de RiiPs (Péptidos sinte-

Iﬁ-

tizados ribosémicamente y modificados
post-trasduccionalmente), es decir, en
este caso esta base de datos solo iden-
tificaria bacteriocinas clasificadas prin-
cipalmente en la clase I, ya que estas
sufren modificaciones en su procesos de
biosintesis (4,6,7). Como se observa en
la tabla 2 se obtuvo un total de 9 simi-
litudes a péptidos antimicrobianos, 5 de
esas similitudes fueron relacionadas con
bacteriocinas, Plantaricina K, Microvi-
ridina E, Microviridina I, Plantaricina A
y Ericina A. Pero, en este caso, la base
de datos nos muestra la exactitud de
esta prediccion por medio del puntaje,
un valor formulado por la misma base
de datos, la cual nos sefiala que si este
valor es mayor a 0,2 la similitud entre
la secuencia y la base de datos tiene una
coincidencia exacta o muy bajas deriva-
ciones entre ellas. Tomando en cuenta
lo anterior, las verdaderas coinciden-
cias a tener en cuenta segiin este valor
de puntaje serian la plantaricina K y la
plantaricina A, ya que los demas resul-
tados arrojados muestran un valor de
score muy por debajo de 0,2, en todos
los casos este valor en negativo. RiiP-
Miner por otro lado, nos muestra como
resultado que el genoma tiene secuen-
cias que codifican para la produccion
de la bacteriocina Glycocin, este es un
Ripps que se caracteriza por tener uno o
dos azucares en los residuos de serina,
treoninca o cisteina, ademas de dos en-
laces disulfuro los cuales estabilizan la
estructura (29) (figura 2), pero al igual
que Bagel4 mostro ORFs los cuales
no mostraban su utilidad o funcién es-
pecifica, asi que de igual forma fueron
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sometidas estas secuencias a BLAST,
siendo un total de 14 ORF analizadas.
10 de estos ORF estan relacionados con
la produccion de bacteriocinas en Lac-
tobacillus plantarum cepa SK15, es de-
cir, el ORF 13, 21,14,10,24,5,17,8 ,7 y
20 (Tabla 2).

La base de datos antiSMASH mostro
de manera mas sencilla los metabolitos
secundarios y/o péptidos antimicrobia-
nos producidos por el microorganismo
segun la secuencia del genoma, en este
caso de manera muy general solo men-
ciona que produce bacteriocinas (figura
3), terpenos (figura 4) y una molécula
llamada T3PKS, conocido como poli-
cetido sintasa tipo III, es decir, un con-
junto enzimadtico para la produccion de
metabolitos secundarios de interés far-
macéutico principalmente (30) (figura5).

Nuestro interés es la produccion de
bacteriocinas y como se ve en la figu-
ra 3, donde se observa en segmento y,
ademas, dos secuencias relacionadas
con la produccion de bacteriocinas, las
cuales fueron mencionadas en la tabla
1, TIGR01193, un transportador de bac-
teriocina tipo ABC clasificado como un
modelo de multiples dominios (31); y
peptidasa C39, también relacionada con
el transporte de bacteriocina tipo ABC
(https://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/
InterPro/IPR0O05897/ ).

Teniendo en cuenta los resultados ante-
riormente obtenidos en las bases de da-
tos, se determind que las bacteriocinas
totalmente identificadas con el uso de

Ii

los diferentes programas fueron Glyco-
cin, Plantaricina K y Plantaricina A, so-
lamente estas 3 moléculas, debido a que
las demds no tienen una coincidencia
total a bacteriocinas o se tratan de genes
que estan relacionados con la produc-
cion, transporte y/o activacion, mas no
el conjunto total de una bacteriocina en
especifico. A partir de estos resultados se
identifico la presencia de estructuras en
modelo 3D y se evaluaron en RasMol,
obteniendo como resultado en el caso
de la Plantaricina K (figura 6), el cual
tiene un largo de 32 residuos, donde se
forma una hélice-a entre la Gly-9 y Leu-
24 (figura 7) ademas, la Gly-7, Gly-25
y Gly-26 tienen un pequeiio efecto en
la actividad antimicrobiana (figura 8)
(32). Ademas, al momento de analizar
la estructura en Rasmol nos muestra la
presencia de 360 puentes de hidrogeno,
20 hélices, 65 giros y 0 hebras en total.

En el caso de la plantaricina A (figura
9), tiene una longitud de 26 residuos
(PInA-26) con dos N-terminales (Lys y
Ser), con formacién truncada que con-
tiene 23 residuos (PInA-23) o de 22 re-
siduos (PInA-22), pero a pesar de estas
diferencias su modo de accidon sigue
siendo igual, es decir, la interaccion con
los lipidos de membrana de la célula
diana (figura 10) (33). Ademads, Rasmol
otorga informacion como que la molé-
cula cuenta con un total de 350 uniones
de puente de hidrogeno, 23 hélices, 0
hebas y 59 giros.

Y en el caso del Glycocin, en este caso
Glycocin F, (figura 11) hace parte de
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las bacteriocinas de clase IV ya que en
su estructura contiene de 1 a 2 carbohi-
dratos, en este caso dos N-acetilgluco-
samina (figura 12), uno unido al 4&tomo
Oy de Ser -18 y el segundo con enlace
en Sy del residuo C-terminal en la Cys-
43. Ademas, contiene 2 hélices de dos
giros unidos por enlaces disulfuro, co-
nectadas secuencialmente por un bucle
presente en la Ser-18 O-glicosilado,
pero la segunda hélice continua por una
cola C-terminal que presenta la Cys-43
Glicosilada (34) (Figura 13). Ademas,
Rasmol nos permitié definir que en total
esta molécula cuenta con 227 uniones
de puente de Hidrogeno, 25 hélices, 0
hebras y 67 giros.

CONCLUSION

Existe una variedad muy grande de bac-
teriocinas que son producidas por una
gran variedad de microorganismos, pero
en la actualidad muy pocas son aprove-
chadas en las diferentes areas de la bio-
tecnologia, principalmente alimentos.
Es por esto por lo que existen retos en
la ciencia para identificar nuevas sus-
tancian antimicrobianas que puedan ser
aplicadas en diferentes areas y expandir
la aplicacion de estas no solo al 4rea de
preservacion de alimentos, si no tam-
bién a el area de la salud y otros.
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TABLAS

Tabla 1. Bacteriocinas conocidas producidas por L.plantarum y sus caracteristicas.
Adaptada de Seddik HA, Bendali F, et al. (2017) (8).

Bacteriocina Cepa productora/Ais- | Estructura de bacte- | Espectro de accion
lada riocina
Plantaricina S L. plantarum LPCOI10 /|Dos péptidos de 26y 24| Clostridia, =~ Propioni-
Oliva verde fermentada  |residuos. bacteria, y Enterococ-
cus faecalis

Plantaricina E,Fy | L. plantarum C11/ Pepino | Bacteriocinas de 2 pép-|Algunas BAL como:
Plantaricina J,K fermentado tidos: Plantaricina JK|Lactobacillus, Pedio-
(25 y 32 residuos) y|coccus, Leuconostoc, y

Plantaricina EF (33 y|Streptococcus

34 residuos).

Plantaricina ST-
28MS

L. plantarum ST28MS /
Melaza

Dos péptidos unicos.

L. casei, Staphylococ-
cus aureus, E. faecalis,
Pseudomonas  aerugi-
nosa, Escherichia coli,
y Acinetobacter bau-
manii

Plantaricina W

L. plantarum LMG 2379/
Vino

Dos péptidos de 29 y 32
residuos.

Un gran numero de
Gram positivas como:
S. aureus, Listeria in-
nocua, v E. faecalis

Plantaricina Y

L. plantarum 510/ Viiiedo
de Koshu

Unico péptido de 41
residuos.

Listeria monocyto-
genes, Weissella spp.,
Lactococcus lactis,
Streptococcus salivari-
us, y Bacillus subtilis

Plantaricina ZJ5

L. plantarum 7ZJ5/ Mosta-
za fermentada

Unico péptido de 44
residuos.

S. aureus, L. monocyto-
genes, Shigella flexneri,
P aeruginosa, Shigella
dysenteriae, E. coli y
Salmonella spp.

Plantaricina C

L. plantarum LL441/ Que-
SO

Unico péptido de 27
residuos.

Un gran numero de
Gram positivos como:
B. subtilis, E. faecalis,
Clostridium  sporoge-
nes, y Clostridium tyro-
butyricum

Plantaricina ST8SH

L. plantarum STSSH/ Sa-
lami

Unico péptido
(secuencia no
reportada)

Enterococcus spp., Lac-
tobacillus spp., Liste-
ria spp., Streptococcus
spp., y Klebsiella pneu-
monia

Iﬁ-
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Plantaricina 163 L. plantarum 163/ Vegeta-|Unico péptido de 32|S. aureus, L. monocyto-
les fermentados residuos. genes, Bacillus pum-
ilus, Bacillus cereus,
Micrococcus  luteus,
Streptococcus  thermo-
philus, Lb. rhamnosus,
E. coli, P. aeruginosa,

y Pseudomonas fluores-

cens
Plantaricina JLA-9 | L. plantarum JLA-9 / Col|Unico péptido corto de[Ancho espectro que
fermentada 8 residuos. incluye: Bacillus spp.,

Clostridium  spp., S.
aureus, M. luteus, P
fluorescens, Serratia
marcescens, E. coli,
Salmonella spp., S. flex-
neri, y Proteus mirabi-
lis

Tabla 2. Informacién obtenida de diferentes bases datos al someter en estas el genoma
de Lactobacillus plantarum cepa SK151

Bases de datos Peptidos antimicrobianos
Plantaricina N
Plantaricina A
Plantaricina K
Plantaricina F
Plantaricina J
Plantaricina E
Plantaricina K

Microviridina E
Microviridina I
Plantaricina A

Peptido antimicrobiano GP-19

Ericina A
S.aureus Autoinducing peptide

3
S.aureus Autoinducing peptide

2
S.aureus Autoinducing peptide
1
RiPPMiner Glicocin
antiSMASH Peptidasa C39
TIGRO1193

Bagel4

DeepRiPP
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FIGURAS

Figura 1. Resultados dados por la base de datos Bagel4
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Figura 3. Resultado arrojado por antiSMASH referente a Bacteriocinas.
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Figura 4. Resultado arrojado por antiSMASH referente a terpenos.
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Figura 7. Hélice- a entre Glicina-9 y Leucina-24 presente en plantaricina K, A) mues-
tra su estructura en formato de cintas, B) muestra estructura en formato de cintas, re-
saltando en color azul claro la hélice, en azul oscuro la Gly-9 y en blanco la Leu-24

Figura 8. Estructura de la plantaricina K donde se resalta en azul oscuro la Gly-7; en
azul claro Gly-25; y en verde la Gly-26. Involucradas en la accidon antimicrobiana de
la molécula
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Figura 9. Estructura Plantaricina A. (Obtenido de la PDB)

Figura 10. Hélice presente en la estructura de plantaricina A
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Figura 12. Molécula de N-acetilglucosamina
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Figura 13. Hélices-a presente en Glycocin F. A) En verde se muestra el atom6 de
Ser-18 donde va unido un N-acetilglutamina Y en azul se muestra el Cys-46 donde
va unido el segundo N-acetilglucosamina. B) En verde se muestra las dos hélices
pertenecientes a la molécula, y la flecha gris sefiala en verde el enlace disulfuro q uno
ambas hélices.
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