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RESUMEN 

Se realizó la caracterización biofísica de la interacción proteína-carbohidrato de la HDL/
BGBP (lipoproteína de alta densidad/proteína unidora de beta-glucanos) y lisozima de camarón 
blanco Penaeus vannamei. Las dos proteínas participan en el sistema de defensa de este 
crustáceo. La HDL/BGBP reconoce carbohidratos con uniones del tipo -1,3 y la lisozima 
hidroliza el enlace glucosídico -1,4, los cuales se  encuentran en hongos y bacterias, 
respectivamente. La  caracterización de estas proteínas se realizó mediante técnicas biofísicas 
como dispersión dinámica de luz, dicroísmo circular y calorimetría de titulación isotérmica. 
Además se usó el método de dífusión de vapor en gota colgante para cristalizar ambas proteínas 
en ausencia y presencia de sus  respectivos sustratos. 

La lisozima recombinante de camarón se purificó por cromatografía de intercambio 
iónico y presentó dos picos máximos de actividad, a pH 5.0 y 9.0. La estructura secundaria de la 
lisozima a pH 7.0 es predominantemente hélices alfa (29 %), mientras que a pH 5.5 presenta una 
estructura con 24 % de hojas beta y 29 % de hélices alfa. El punto isoeléctrico es de 8.5 y su masa 
molecular de 17.1 kDa. El NaCI no altera considerablemente la agregación de la proteína y la 
quitotriosa disminuye su estado de agregación conforme se acerca a su saturación. Los cambios 
en estructura secundaria de la lisozima-quitotriosa muestran un incremento en el contenido de 
beta-plegados conforme se satura la proteína. La constante de asociación lisozima-quitotriosa 
presenta valores  en un orden de magnitud mayor a los reportados para las lisozima de gallina y 
de ganso. La cristalización de la lisozima se logró en presencia y ausencia de quitotriosa, 
utilizando condiciones diferentes a las reportadas para las lisozimas de diferentes fuentes 
cristalizadas a Ia fecha.

Ln JIJ)L/HGBP disminuye, su estado r k  agregación a ,f'C, rnicmrus el Tritón x .. J 00 lleva :,1 1:,, 
pro1.d11,1 a un c:stndo 11·1tl110mó1·ieu y lllOIJ<.Jdispcn'<:,. lil Nn('I i11cre111ent:.1 el «st.ado rk agregaeión de e:)t.a 
prot.cinn, y adcmós provoc;.n que se c:xpong:m sus n) iduo11 di::: lríprófnno. St  utilizó lalllinorribiosn como 
modelo de lig1mdn pan, 1-llJL/BGBP y se ob,1,,rvó que se Jll(i1.1ee. curnbiü/:l cnáticos en el  ::st:ado d,  
agregación de !1:1 proleínu. Este mis1110 l foet.o se obscrvu ni .:•valuar los cambios de (,strui:1111·a sc,c1mdDriu de 
la HJ)L/BGBP al int.c,rnccionar con 111 laminorrihioi,11, Tambión se ob1.11.vi 1·on peq\1dlos mic.rncrist11lc, de 
cst.n lipoglicoprotdna, 
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