Bioconversión de leche y lactosuero de cabra mediante el uso de una cepa láctica proteolítica: evaluación tecnológica e identificación de péptidos bioactivos con potencial impacto regional
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Resumen
El presente trabajo evaluó la capacidad tecnológica de la cepa Lactiplantibacillus. (L.) plantarum CB2 en leche y lactosuero de cabra, y caracterizó su perfil peptidómico a partir de caseína para predecir propiedades bioactivas in silico. La cepa evidenció una excelente adaptación en leche de cabra, manteniendo alta viabilidad y un incremento sostenido de aminoácidos durante 21 días de almacenamiento refrigerado. Además, demostró una hidrólisis rápida en lactosuero caprino, destacando su potencial para revalorizar este subproducto. Mediante espectrometría de masas, se analizó el hidrolizado de caseína, evidenciando una potente actividad proteolítica con afinidad por las fracciones αS1, αS2 y β. El análisis bioinformático de los péptidos liberados reveló secuencias no tóxicas con destacadas biofuncionalidades. Predominaron los péptidos con actividad antioxidante y antihipertensiva, identificándose también fragmentos con capacidad antimicrobiana, inmunomoduladora y opioide. Esto permitió establecer que L. plantarum CB2 posee un robusto sistema enzimático capaz de generar péptidos bioactivos, posicionándola como un cultivo iniciador prometedor para el diseño de alimentos funcionales y el aprovechamiento biotecnológico de la cadena caprina regional.
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1. Introducción
La fermentación representa un pilar biotecnológico clave para la bioeconomía y el desarrollo territorial en regiones como el Gran Chaco Americano, donde la revalorización de las cadenas productivas locales, particularmente la caprina, resulta estratégica. A través de este proceso bioquímico, diversos microorganismos transforman los sustratos en metabolitos de alto valor para la industria alimentaria y farmacéutica (Mathur et al. 2020). En este escenario, las bacterias lácticas se destacan por su capacidad de producir ácido láctico y una amplia gama de compuestos bioactivos que permiten la fortificación nutricional, el desarrollo de alimentos funcionales y la biopreservación de matrices frente a microorganismos contaminantes (Wang et al. 2021; Sionek et al. 2023).
Muchos de estos metabolitos con potencial biotecnológico son consecuencia directa de la actividad proteolítica de las bacterias lácticas. Este sistema enzimático responde a las necesidades nutricionales de los microorganismos al crecer en matrices ricas en proteínas complejas. La hidrólisis proteica no solo proporciona los aminoácidos esenciales para el desarrollo microbiano, sino que desencadena la liberación de péptidos bioactivos. Dichos fragmentos adquieren notables propiedades antihipertensivas, antioxidantes, antimicrobianas, antitumorales e inmunomoduladoras al ser liberados al medio extracelular durante la fermentación (Brown et al. 2017; Dai et al. 2025).
La complejidad estructural de estas moléculas hace que la identificación y caracterización peptídica requiera del uso de metodologías analíticas especiales (Inci et al. 2026). La cromatografía líquida de alta resolución acoplada a espectrometría de masas resulta indispensable para determinar la secuencia precisa de los péptidos liberados a la matriz fermentada (Luz et al. 2018). Esta información se complementa obligatoriamente con herramientas bioinformáticas y el análisis in silico, los cuales permiten predecir las potenciales propiedades bioactivas de las secuencias identificadas previamente, optimizando así la selección de cepas lácticas con perfiles proteolíticos prometedores para la innovación agroindustrial (Pandey et al. 2025)
En este proceso, la matriz alimentaria empleada es determinante para el perfil de metabolitos generados. En la región del Gran Chaco Americano, la leche de cabra constituye un recurso regional de alto valor nutricional, pero con un nivel de procesamiento industrial aún limitado (Contreras, 2016). La leche caprina presenta propiedades dietéticas superiores y menor alergenicidad en comparación con la leche de vaca, induciendo menores respuestas proinflamatorias (Duan et al. 2021). Asimismo, su mayor proporción de caseínas β facilita la digestión y reduce trastornos gastrointestinales (Roy et al. 2020; Chen et al 2022). Aunque su perfil sensorial característico puede condicionar la aceptación del consumidor, la fermentación mediada por bacterias lácticas mejora sus atributos organolépticos y texturales (Mituniewicz et al. 2019). Mas aún, la estructura molecular de la caseína caprina la convierte en un sustrato idóneo para maximizar la liberación de péptidos bioactivos y diseñar alimentos funcionales diferenciados (Brown et al. 2017).
Por otra parte, la biotecnología ofrece una solución sustentable a una de las principales problemáticas ambientales de las cuencas lecheras regionales: la gestión y tratamiento del lactosuero. Este subproducto es habitualmente descartado como efluente, generando un severo impacto negativo en los ecosistemas locales (García et al. 2013; Contreras, 2016). Sin embargo, bajo un enfoque agroecológico, su elevada riqueza proteica lo convierte en una materia prima estratégica (Khubber et al. 2022). La fermentación del lactosuero caprino permite la revalorización de este residuo mediante la bioconversión de sus proteínas en aminoácidos y ciertos péptidos bioactivos, transformando un contaminante ambiental en una fuente sostenible de posibles ingredientes nutracéuticos y farmacológicos de alto valor agregado (Tunick et al. 2025).
En función de lo expuesto, el presente trabajo tiene como objetivo evaluar la aptitud tecnológica de la cepa proteolítica L. plantarum CB2 en leche y lactosuero de cabra. Asimismo, se determinó el perfil peptídico generado por dicha cepa al ser incubada en caseína pura, y a partir de allí se realizó un análisis in silico para la predicción de potenciales propiedades bioactivas de los péptidos liberados.
2. Desarrollo
Análisis proximal de la leche de cabra
Las muestras crudas de leche de cabra fueron recolectadas en Los Pocitos, Santiago del Estero, Argentina. Las muestras fueron transportadas y refrigeradas a 4 °C hasta su tratamiento experimental. El análisis proximal de las muestras de leche de cabra se realizó mediante el empleo de un analizador de leche por ultrasonido.

Fermentación y seguimiento de la vida útil refrigerada de leche de cabra con una bacteria láctica proteolítica 
Previamente, la leche fue pasteurizada (85 °C, 15 min) y enfriada hasta los 40 °C, aproximadamente. Luego, siguiendo el protocolo descripto en Melia et al. (2024), se realizó el recuento de coliformes y mesófilos totales mediante una siembra directa de las leches en los medios PCA y MacConkey, respectivamente. Posteriormente, la cepa L. plantarum CB2 fue inoculada, a una densidad óptica (DO600) de 0,05, en 50 mL de leche de cabra suplementada con glucosa al 1 %. Las muestras fueron fermentadas durante 24 h y a 37 °C, y se tomaron muestras al inicio y al final de la incubación; como así también al inicio, y cada 7 días, hasta el final de la conservación en frío. A partir de estas muestras se evaluó el crecimiento microbiano por recuento en placa, la producción de aminoácidos a través de la técnica del o-ftaladialdehído (OPA), el pH usando electrodos de vidrio y la producción de ácido láctico mediante titulaciones con solución Dornic (NaOH 0,11 N).

Evaluación tecnológica de la fermentación del lactosuero de cabra con una bacteria láctica proteolítica
El lactosuero fue obtenido por descarte de la producción de queso artesanal en la misma localidad antes mencionada. Este subproducto fue pasteurizado bajo las mismas condiciones anteriores, realizándose luego, el correspondiente control de coliformes y mesófilos totales. La cepa L. plantarum CB2 fue inoculada, a una DO600 de 0,05, e incubada durante 24 h y 37 °C. Las muestras fueron tomadas al inicio, a las 4 y a las 24 h del proceso de fermentación. A partir de las muestras tomadas se evaluó el crecimiento microbiano, el pH y la producción de aminoácidos. 

Preparación del microorganismo y fermentación de caseína
La cepa L. plantarum CB2 fue crecida en un medio de cultivo químicamente definido (CDM, por sus siglas en ingles), durante toda la noche y a 37 °C. El microorganismo fue cosechado y lavado dos veces con solución fisiológica estéril. Por último, el cultivo fue resuspendido y concentrado en una solución tampón de fosfato de sodio 20 mM (pH 7,2). Esta suspensión celular fue mezclada, en igual proporción, con una solución de caseína, también preparada en la misma solución tamponada. La mezcla de reacción fue incubada durante 24 h y a 37 °C. Las tomas de muestra se realizaron al inicio y al final de la incubación. 

Liofilización de las muestras
Las muestras de cada mezcla de reacción, correspondientes al inicio y al final de la fermentación, fueron liofilizadas durante 48 h, a -40 °C y 0,001 μHg.

Análisis del perfil peptidómico del hidrolizado de caseína 
Las muestras liofilizadas fueron procesadas en el cromatógrafo líquido de alta resolución acoplado a un espectrómetro de masas pertenecientes al Instituto de Patología Experimental (IPE-CONICET/UNSa, Salta, Argentina), siguiendo el protocolo descripto en Öztürk et al. (2026). Para ello, las muestras de 25 mg aproximadamente se disolvieron, filtraron y resuspendieron en acetonitrilo al 2 % con ácido trifluoroacético al 0,1 %. La muestra fue inyecta en un volumen de 1 μL. La separación cromatográfica (columna C18, 25 cm × 75 μm, 1,9 μm, 40 °C) empleó un gradiente de 80 min a 0,4 μL/min con ácido fórmico al 0,1 % en agua (fase A) y en acetonitrilo (fase B). Los péptidos se analizaron mediante un sistema de espectrometría de masas de tiempo de vuelo con cuadrupolo e ionización por electrospray acoplado a una unidad de nanocromatografía líquida (180 °C, 4500 V). Los espectros fueron obtenidos con una resolución próxima a 80000.

Análisis in silico para la identificación de péptidos
La identificación de las secuencias peptídicas, a partir de los datos crudos (relaciones masa/carga e intensidades de pico), se realizó utilizando la herramienta bioinformática FindPept, ubicada en el servidor ExPASy (https://web.expasy.org/findpept/). Este servidor permite identificar y caracterizar masas peptídicas obtenidas por espectrometría de masas a partir de una digestión enzimática previa (Gattiker et al. 2002). La búsqueda se configuró con una tolerancia de masa de ± 0,05 Da frente a las secuencias de las proteínas patrones: caseínas αS1 (ID: P02662), αS2 (ID: P02663), β (ID: P02666) y κ (ID: P02668).

Comparación de los fragmentos peptídicos del hidrolizado
Las secuencias de los péptidos identificados fueron cargadas en la plataforma BIOPEP-UWM (https://biochemia.uwm.edu.pI/biopep/peptide_data.php) para compararlos con aquellos que se encuentran reportados en la literatura científica y presentan bioactividad (Minkiewicz et al. 2019).

Predicción in silico de la bioactividad de los fragmentos peptídicos del hidrolizado
Esto fue realizado mediante el uso de la plataforma PeptideRanker (https://peptide.ucd.ie/peptideranker). Esta herramienta bioinformática predice la bioactividad de péptidos a través de un modelo de red neuronal. Las puntuaciones oscilan entre 0 y 1, donde 0 indica la ausencia de probabilidad de bioactividad y 1 representa una probabilidad del 100 %. El servidor PeptideRanker considera como potenciales bioactivos a aquellos péptidos con una puntuación superior a 0,5 (Mooney et al. 2012).

Predicción in silico de la toxicidad de los fragmentos peptídicos del hidrolizado
Cada uno de los péptidos identificados fue evaluado por ToxinPred 3.0 (https://webs.iiitd.edu.in/raghava/toxinpred3/prediction.php), una herramienta bioinformática entrenada mediante modelos de aprendizaje automático. La plataforma clasificó cada secuencia como “tóxica” o “no tóxica”, basándose en su propio conjunto de datos, el cual reúne péptidos validados experimentalmente como antimicrobianos y citotóxicos (Rathore et al. 2024).

Predicción in silico de la actividad antimicrobiana de los fragmentos peptídicos del hidrolizado
La actividad antimicrobiana de los péptidos identificados fue evaluada mediante el uso del servidor CAMPR4 (https://camp.bicnirrh.res.in). El mismo calcula la probabilidad de que una secuencia peptídica presente actividad antimicrobiana mediante modelos de Random Forest, Support Vector Machine y redes neuronales artificiales. Los péptidos cargados reciben una puntuación de 0 a 1, y solo aquellso que fueran puntuados en valores iguales o mayores a 0,5 fueron considerados como potenciales antimicrobianos (Gawde et al. 2023).

Predicción in silico de la actividad anticancerígena de los fragmentos peptídicos del hidrolizado
Las propiedades anticancerígenas de los péptidos identificados fueron analizadas mediante el empleo de la plataforma AntiCP 2.0 (https://webs.iiitd.edu.in/raghava/anticp2/). Esta herramienta bioinformática predice potenciales anticancerígenos mediante modelos de aprendizaje automático, tales como Random Forest y Extra Trees (Agrawal et al. 2021).

Predicción in silico de la actividad antiinflamatoria de los fragmentos peptídicos del hidrolizado
El servidor PreAIP (https://kurata14.bio.kyutech.ac.jp/PreAIP/) fue utilizado para predecir la potencial actividad antiinflamatoria de los péptidos identificados. Este servidor emplea un enfoque de aprendizaje automático basado en un modelo de Random Forest (Khatun et al. 2019).

 Predicción in silico de la actividad antioxidante de los fragmentos peptídicos del hidrolizado
La actividad antioxidante de los péptidos identificados fue analizada usando AnOxPePred 1.0 (https://services.healthtech.dtu.dk/services/AnOxPePred-1.0/). Este servidor se basa en un aprendizaje profundo y redes neuronales convolucionales para ejecutar predicciones a partir de la evaluación de la capacidad de eliminación de radicales libres que puede presentar un péptido (Olsen et al. 2020).
1. Resultados y discusiones
Análisis proximal de la leche de cabra
Este análisis determino que el lote de leche cabra se componía de un 7,16±0,15 % de grasa, 10,47±0,50 % de sólidos no grasos, 4,83±0,20 % de proteínas y 4,60±0,35 % de lactosa. Los valores de grasa y proteína fueron superiores al promedio reportado para leches de origen caprino, debido a que, probablemente, la composición dependa de la raza y la dieta del animal en función de la vegetación disponible (Nayik et al. 2022).

Fermentación y seguimiento de la vida útil refrigerada de leche de cabra con una bacteria láctica proteolítica
Luego de 24 h de fermentación a 37 °C, la cepa L. plantarum CB2 mostró un incremento en la viabilidad de 0,89 log UFC/mL. Paralelamente, el pH disminuyó aproximadamente 1,60 unidades debido, principalmente, a la producción de ácido láctico. La concentración de este compuesto aumentó en 0,37 g/L. La producción de aminoácidos libres también aumentó tras el periodo de fermentación, incrementándose en 0,11 mg/mL.
El valor de viabilidad al finalizar el almacenamiento en frio fue de 8,48 UFC/mL para la cepa de trabajo. Este valor se mantuvo casi constante durante el periodo de refrigeración y esto podría deberse a que las bajas temperaturas relentizan drásticamente el metabolismo y el crecimiento de las bacterias lácticas, provocando la muerte de algunos microbios más sensibles. Sin embargo, algunas cepas lácticas son capaces de adaptarse y sobrevivir a las bajas temperaturas de refrigeración, aunque su multiplicación sea muy lenta. A partir de un almacenamiento prolongado, estos microorganismos adaptados reanudan gradualmente su actividad metabólica consumiendo los nutrientes restantes (Sionek et al. 2012).
El pH disminuyó ligeramente tras 7 días de almacenamiento. Al finalizar el periodo de almacenamiento de 21 días, el pH final fue de aproximadamente 5. La concentración de ácido láctico aumentó gradualmente hasta el día 14, momento en el que se registró un pico máximo de 1,00 g/L. Al concluir el almacenamiento, la concentración de ácido láctico era de 1,10 g/L. Durante este periodo, el pH ácido contribuyó a la desestabilización de las proteínas, lo que facilitó su hidrólisis por parte del sistema proteolítico de las cepas (Zotta et al. 2006). En este sentido, la concentración de aminoácidos se mantuvo invariable hasta el séptimo día. Posteriormente, se observó un aumento drástico en la concentración, alcanzando un valor de casi 2,00 mg/mL, el cual se mantuvo hasta el final del almacenamiento refrigerado.

Evaluación tecnológica de la fermentación del lactosuero de cabra con una bacteria láctica proteolítica
La cepa utilizada fue capaz de hidrolizar las proteínas del suero. A partir de las 4 h de incubación, la concentración de aminoácidos aumentó 7,8 veces aproximadamente. Luego, al alcanzar el final de la incubación, la concentración de aminoácidos registró un valor de 2,74 mg/mL. Esta producción fue moderadamente superior a la reportada por la cepa probiótica L. plantarum LM1001, la cual alcanzó una concentración de 2,21 mg/mL de aminoácidos de cadena ramificada tras 48 h de incubación (Youngjin et al. 2024). En otras palabras, la cepa L. plantarum CB2 mostró una velocidad de hidrólisis más rápida que la cepa probiótica recién mencionada. Los resultados reportados en Youngjin et al. (2024) también revelaron variaciones en la actividad proteolítica entre cepas de L. plantarum, demostrando, una vez más, que dicha propiedad enzimática varía según la cepa bacteriana. 
El aumento en la concentración de aminoácidos se debe a la acción de proteasas y peptidasas secretadas por las bacterias lácticas (Youngjin et al. 2024). Este fenómeno se ve favorecido por la desnaturalización de las proteínas como consecuencia del aumento de la acidez. En este caso, el pH descendió hasta 4,05 aproximadamente tras 24 h de incubación, tal como fue descripto para la cepa L. plantarum PCM 1386 (Biadala et al. 2023).

Análisis del perfil peptidómico del hidrolizado de caseína 
La comparación entre ambos espectros de masa deja en evidencia la poderosa actividad proteolítica de L. plantarum CB2. La ausencia de los picos de mayor relación m/z (860,90 a 1065,86) presentes en la caseína sin hidrolizar, acompañada por el enriquecimiento de la fracción de bajo peso molecular (230 a 470) en el hidrolizado, es un clásico comportamiento espectral de la hidrólisis proteica.
Las señales observadas en el hidrolizado de caseína, específicamente los picos a m/z de 233,97, 313,03 y 460,92, representan candidatos idóneos que se ajustan al tamaño molecular de di, tri y tetrapéptidos con posibles actividades biofuncionales. Esto sugiere que la L. plantarum CB2 posee una maquinaria enzimática necesaria para liberar fragmentos peptídicos que podrían ejercer roles fisiológicos beneficiosos. 

Análisis in silico para la identificación de péptidos
FindPept permitió identificar los péptidos detectados en la muestra hidrolizada y sin hidrolizar. En esta última se detectaron solo 5 péptidos, de los cuales solo 3 presentaron una puntuación mayor a 0,5 asignada pro PeptideRanker: DELQDKI, HKEMPF y SLTLTDV. Los fragmentos QPI y QEPVL no fueron calificados como potenciales péptidos bioactivos por PeptideRanker. La Tabla 1 muestra las secuencias de dichos péptidos y establece sus proteínas de origen. Allí se puede observar que los fragmentos peptídicos identificados provienen únicamente de las fracciones αS1, αS2 y β de la caseína. La ausencia de péptidos provenientes de la caseína κ podría deberse, principalmente, a la falta de proteasas de envoltura celular en la cepa y la baja proporción existente en la composición de la caseína total (Auestad y Layman, 2021; Huang y Cheng, 2025). Además, esta fracción de caseína se encuentra ubicada en la periferia de las micelas y altamente glicosilada, lo que representa un impedimento estérico para las proteasas y peptidasas presentes en el microorganismo (Padilla y Zambrano, 2021). De hecho, el sistema proteolítico de muchas especies de L. plantarum presentan una afinidad evolutivamente mayor por secuencias ricas en prolina y de estructuras más flexibles y desordenadas, tales como la caseína β (Liu et al. 2010). En este sentido, la cepa probiótica L. plantarum NCCB 100524 también demostró una preferencia de sustrato por las mismas fracciones de caseína, resultando en una amplia variedad de péptidos con potencial antimicrobiano y anticancerígeno (Öztürk et al. 2026). Estos hallazgos son congruentes a la actividad proteinasa presente en la cepa L. plantarum CB2, ya que demostró una alta afinidad de sustrato por las caseínas α y β; mientras evidenció una baja preferencia de sustrato frente a la caseína κ.


	Tabla 1. Péptidos identificados

	Péptidos
	Relación m/z
	Intensidad de pico
	Posición en la cadena
	Proteína de origen

	VIPY
	474,02
	3,44×106
	27 - 30
	Caseína αS1

	FF
	313,03
	5,47×106
	38 - 39
	

	HKEMP
	603,07
	2,77×106
	59 - 63
	

	MPFP
	458,05
	6,22×106
	60 - 65
	

	EMPFPK
	687,87
	2,02×106
	61 - 66
	

	AMPK
	472,01
	2,68×106
	180 - 183
	Caseína αS2

	YPF
	444,95
	6,44×106
	60 - 62
	Caseína β

	YPFV
	460,92
	6,56×106
	60 - 63
	

	YPFVE
	601,06
	3,37×106
	60 - 64
	

	PPFL
	472,01
	1,01×106
	74 -77
	

	VPP
	311,02
	1,60×106
	84 - 86
	

	VAPF
	460,07
	3,09×106
	84 - 87
	

	VAPFPEV
	655,93
	7,78×106
	84 - 90
	

	EMPFP
	619,05
	6,94×105
	108 - 112
	

	FALPQ
	476,04
	1,84×106
	157 - 161
	

	KLPVPQ
	671,90
	6,97×106
	169 - 175 
	

	VPYP
	456,04
	5,52×106
	179 - 182
	

	DMPIQA
	672,90
	1,02×106
	200 - 205
	



Comparación de los fragmentos peptídicos del hidrolizado
La base de datos de BIOPEP-UWM permitió identificar 1 dipéptido, 2 tripéptidos, 7 tetrapéptidos y 8 oligopéptidos no tóxicos y con diferentes biofuncionalidades (Tabla 2). La plataforma AnOxPePred 1.0 permitió predecir que la mayoría de los péptidos identificados presentaban actividad antioxidante, ya sea por acción antirradicalaria o por efecto quelante frente a minerales. La segunda mayor proporción de los péptidos identificados presentaba actividad antihipertensiva debido a la inhibición de la enzima convertidora de angiotensina (ECA), tal como fue predicho por la plataforma PreAIP. Generalmente, la hidrólisis de proteínas lácteas por parte de este tipo de microorganismos resulta en la producción de péptidos bioactivos con propiedades antioxidantes y antihipertensivas. En este sentido, la cepa L. plantarum CECT 748 fue capaz de generar una gran cantidad de péptidos antioxidantes luego de la fermentación de lactosuero comercial, debido a la capacidad de liberar endopeptidasas al medio extracelular (Luz et al. 2018). En cuanto a los efectos antihipertensivos, estos surgen a partir de la producción de un decapéptido en particular: la angiotensina I. Este último es el sustrato de la ECA, la cual interviene en la transformación a angiotensina II, un poderoso factor vasoconstrictor (Pihlanto et al. 2010). En este caso, que la cepa de trabajo L. plantarum CB2 sea capaz de producir péptidos inhibidores de la ECA a partir de la hidrólisis de caseína, condice con lo reportado para las cepas L. plantarum L69 (Wang et al. 2022), L. plantarum K25 (Min et al. 2020), L. plantarum 69 (Chen et al. 2018), L. plantarum KU15003, L. plantarum KU15031, L. plantarum NK181 (Eun et al. 2021) y L. plantarum QS670 (Xia et al. 2020). Por otra parte, algunos de estos fragmentos peptídicos presentaron actividades antimicrobiana, inmunomoduladora y opiode, predichas por los servidores CAMPR4 y BIOPEP-UWM, respectivamente. Este último efecto es muy escaso de detectar, sobre todo, en especies de L. plantarum, siendo un ejemplo de esto, una cepa de dicha especie capaz de reducir el dolor inflamatorio inducido por formalina en ratas (Estrada et al. 2026). Por último, y en baja proporción, se detectaron unos pocos péptidos moduladores de la saciedad, hipoglucemiantes y citoprotectores. Estos resultados fueron en línea con lo reportado por Eunjung et al. (2018) y Hussain et al. (2020), donde las cepas L. plantarum Ln4 y LB818 fueron capaces de evidenciar efectos de saciedad y antidiabéticos en ratones, respectivamente.
Sin embargo, el análisis in silico no detectó péptidos con actividad antifúngica, tal como fue reportado para los péptidos producidos por las cepas L. plantarum CECT 220, CECT 221 y CECT 748, capaces de hidrolizar suero comercial (Luz et al. 2018). El mismo análisis tampoco identificó péptidos con actividad antitumoral, tal como se registró para las cepas L. plantarum NCCB 100524 y L. paraplantarum NCCB 100523, luego de fermentar leche de vaca (Öztürk et al. 2026). 
	Tabla 2. Actividades biológicas de los péptidos identificados

	Péptidos
	Actividad biológica
	Predictor

	Caseína αS1
	
	

	FF
	Antioxidante y antimicrobiano
	AnOxPePred 1.0 y AntiCP 2.0

	VIPY
	Antihipertensivo y antidiabético
	BIOPEP-UWM

	HKEMP
	Antioxidante
	AnOxPePred 1.0

	MPFP
	Antioxidante
	AnOxPePred 1.0

	EMPFPK
	Antioxidante
	AnOxPePred 1.0

	Caseína αS2
	
	

	AMPK
	Antimicrobiano
	CAMPR4

	Caseína β
	
	

	YPF
	Antioxidante
	AnOxPePred 1.0

	YPFV
	Opioide y antihipertensivo
	BIOPEP-UWM

	YPFVE
	Inmunomodulador
	PreAIP

	PPFL
	Inmunomodulador y antihipertensivo
	PreAIP

	VPP
	Antihipertensivo
	PreAIP

	VAPF
	Antihipertensivo
	PreAIP

	VAPFPEV
	Antihipertensivo e inmunomodulador
	PreAIP

	EMPFP
	Antioxidante
	AnOxPePred 1.0

	FALPQ
	Antihipertensivo y modulador de saciedad
	PreAIP y BIOPEP-UWM

	KLPVPQ
	Antihipertensivo
	PreAIP

	VPYP
	Antihipertensivo
	PreAIP

	DMPIQA
	Antimicrobiano
	CAMPR4



1. Conclusiones
La cepa L. plantarum CB2 demostró una excelente capacidad tecnológica para la fermentación de matrices lácteas caprinas. En leche de cabra, el microorganismo exhibió una notable capacidad acidificante, logrando mantener una alta viabilidad y un incremento sostenido en la concentración de aminoácidos libres durante los 21 días de almacenamiento refrigerado. Además, la cepa evidenció contar con un sistema proteolítico altamente eficiente frente al lactosuero caprino, generando una rápida hidrólisis proteica que podría servir para una revalorización sustentable de este subproducto agroindustrial.
El análisis peptidómico sobre el hidrolizado de caseína corroboró esta robusta actividad enzimática mediante la hidrólisis que resultó en péptidos de bajo peso molecular. Específicamente, L. plantarum CB2 evidenció una marcada afinidad de sustrato por las fracciones αS1, αS2 y β de la caseína, sin presentar actividad sobre la fracción κ, probablemente debido a la falta de proteasas de envoltura celular y a impedimentos estéricos propios de dicha proteína.
Finalmente, la evaluación in silico permitió determinar que los di-, tri-, tetra- y oligopéptidos liberados son de naturaleza no tóxica y poseen un amplio espectro de biofuncionalidad. El perfil hidrolítico se destacó por la predominancia de secuencias con actividad antioxidante y antihipertensiva. Además, se identificaron fragmentos con propiedades antimicrobianas, inmunomoduladoras y opioide para esta especie. 
En conjunto, estos hallazgos posicionan a L. plantarum CB2 como un cultivo iniciador estratégico para el desarrollo biotecnológico de alimentos funcionales y nutracéuticos de alto valor agregado a partir de productos lácteos caprinos.
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