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Lisozima (LIS) es una enzima bacteriolítica que cataliza la
hidrólisis de las uniones. Lisozima es abundante en numerosas
secreciones como lágrimas y otros fluidos biológicos. La fuente
principal de esta proteína es el albumen de huevo de donde se
extrae para su uso industrial, en particular para el control de
las bacterias lácticas en alimentos. Lisozima es una enzima de
amplio uso en la industria farmacéutica y alimenticia. El
objetivo de este trabajo es la purificación de manera eficiente
y económica.

 En este trabajo estudiamos mediante simulación de Monte
Carlo la variación entre la Carga Z, el pH y la Sal.

 La proteína tiene un punto isoeléctrico (pI≈11), el cual concuerda con el valor
experimental.

 La interacción de LIS con un substrato cargado positivamente muestra que
siempre se adsorbe a valores de pH mayores que el punto Isoeléctrico y esta
adsorción es debilitada al aumentar la concentración de sal.

 En presencia de un substrato cargado negativamente observamos que la proteína
en un primer momento no se adsorbe al llegar al punto Isoeléctrico. Pero al llegar
a pH = 12 observamos que comienza a adsorberse. Esto sucede debido a que el
sustrato modifica la carga neta de la proteína mediante un mecanismo de
regulación de carga.
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Fig 2. Modelo átomo por átomo obtenido
del PDB(Protein Data Bank)

Fig 3. Proteina en el Modelo de 
Grano Grueso

Modelo de Grano Grueso

Figura 1. Modelo de Simulación

Fig. 4. Carga neta total vs pH de la Solución 

Fig 7. pH vs Adsorción (Densidad de carga negativa )
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Ecuaciones utilizadas en el modelo: 1-2-3-5) Energía potencial, (4) 
Carga electrostática de la partícula 

Fig 6. pH vs Adsorción (Densidad de carga positiva )

Fig 8. pH vs Carga (Densidad de carga positiva ) Fig 9. pH vs Carga (Densidad de carga negativa 
)


