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1. Introduccion

La quinoa (Chenopodium quinoa Willd.) es una planta
herbacea nativa del altiplano de los Andes, perteneciente a
la subfamilia Chenopodioideae de las amaranticeas. Los
principales paises productores de quinoa son Argentina,
Bolivia, Ecuador, Estados Unidos, Chile, Colombia y Peru
[1], aunque su cultivo se esta extendiendo con gran éxito a
diversos paises de Europa y Asia [1]. En la ultima década,
la quinoa ha despertado un gran interés como alternativa
al cultivo de cereales por su excelente valor nutritivo,
llegando a ser ampliamente promocionada también por la
Organizacion de las Naciones Unidas para la Agricultura y
la Alimentacién (FAO), quién declaré el afio 2013 como el
"Afio Internacional de la Quinoa” [2].

Los granos de quinoa son la parte de la planta mas
comercializada, principalmente debido a su alto contenido
en compuestos bioactivos (por ejemplo, saponinas,
terpenos y polifenoles), aminoacidos esenciales, almidén,
minerales y, en especial, proteinas de alta calidad [3]. En
los ultimos afios, numerosos estudios han avalado los
efectos beneficiosos de la ingesta de proteinas de la quinoa
sobre la salud humana que, debido a sus propiedades
inmunomodulatorias, antimicrobianas, antiinflamatorias,
anticarcinogénicas y antioxidantes, podrian intervenir en
la prevencion de diferentes enfermedades, como obesidad,
infecciones, enfermedades cardiovasculares y
neurodegenerativas, entre otras [4]. Sin embargo, la mayor
parte de estos trabajos se centran en evaluar
experimentalmente la actividad biolégica de proteinas
especificas [5-6], mientras que los estudios no dirigidos
(untargeted) enfocados en proporcionar una lista
exhaustiva de proteinas de quinoa potencialmente
bioactivas y beneficiosas para la salud son limitados [7].

En las ultimas décadas, el incremento de numerosas
enfermedades se ha vinculado con un descenso de la
inmunidad, lo que estd estrechamente relacionado con
factores del estilo de vida, como la actividad fisica, el
descanso, el estrés y, en especial, los habitos alimentarios
[8]. Hoy en dia, la inmunonutricién se presenta como una
estrategia prometedora para regular enfermedades
influenciadas por el sistema inmunitario, como el cancer
[9]. Consiste en la incorporacion de nutrientes
inmunomoduladores y antiinflamatorios en la dieta [10].
Estos nutrientes pueden provenir, por ejemplo, de
proteinas bioactivas de origen vegetal y de los péptidos
generados tras su hidrélisis [11]. Dependiendo de su grado

de biodisponibilidad, estos péptidos pueden resistir la
accién de las enzimas digestivas durante su transito por el
tracto gastrointestinal y la barrera epitelial intestinal,
llegando intactos a los érganos diana para ejercer sus
efectos beneficiosos sobre la salud [12]. Dentro del grupo
de proteinas y péptidos bioactivos con funciones
inmunonutricionales, destacan los péptidos
antimicrobianos (AMPs), los péptidos inducidos por el
estrés oxidativo (OSIPs) y los inhibidores de proteasas tipo
serina (STPIs) [13-15].

Este articulo presenta una estrategia protedmica shotgun
basada en la utilizaciéon de la cromatografia de liquidos
acoplada a la espectrometria de masas en tandem (LC-
MS/MS), en combinacién con el entorno de trabajo
Andromeda/MaxQuant, para caracterizar exhaustivamente
los extractos proteicos de cuatro clases de granos de
quinoa comerciales: quinoa negra (N), roja (R), blanca de
Pera (B) y blanca de Bolivia, también conocida como
quinoa real (RE)[16]. Una vez generado el mapa proteico
experimental de las distintas clases de quinoa, se describe
un sencillo procesamiento de datos (data mining) para
comparar el grado de similitud entre las secuencias de
proteinas de quinoa identificadas y las secuencias de
proteinas de otras especies vegetales reconocidas en la
base de datos del Center for Biotechnology Information
(NCBI) por sus propiedades inmunonutricionales,
especificamente AMPs, OSIPs y STPIs [17]. La estrategia de
caracterizacién integral aqui descrita ha permitido
establecer el mapa mas completo hasta la fecha de
proteinas provenientes de granos de quinoa con
potenciales propiedades inmunonutricionales, sirviendo
como punto de partida para futuras evaluaciones de la
actividad biolégica y la biodisponibilidad de las proteinas
y péptidos mas prometedores [16-17].

2. Protedmica shotgun para la caracterizacion integral
de granos de quinoa [16]

2.1. Analisis por LC-MS/MS

La protedmica shotgun implica la digestién enzimatica de
las proteinas para generar los correspondientes péptidos,
los cuales se analizan posteriormente mediante LC-
MS/MS. Por consiguiente, una digestion eficiente de las
proteinas, generalmente realizada con tripsina como
enzima proteolitica selectiva de referencia, es fundamental
para una identificacion fiable y amplia [18]. La utilizacién
de cromatografia de liquidos de alta resolucién vy,
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especialmente, de espectrometros de masas de alta
resolucidon, también es crucial. En el estudio descrito en
este articulo, se emple6 un espectrometro de masas
Orbitrap Fusion™ Lumos™ para caracterizar el proteoma
de las diferentes clases de granos de quinoa (N, R, B y RE)
[16]. En comparacién con generaciones anteriores de
Orbitraps, como el Linear Trap Quadrupole-Orbitrap, este
espectrometro de masas ha mejorado significativamente la
sensibilidad y la velocidad en los andlisis, lo que permite
identificar un mayor nimero de proteinas [19]. En el
estudio presentado, tras llevar a cabo un sencillo
tratamiento de muestra para la extracciéon de las proteinas
de los granos de quinoa, se realizaron experimentos de
protedmica shotgun mediante LC-MS/MS para caracterizar
exhaustivamente los diferentes extractos proteicos [16].

2.2. Procesamiento de datos

El procesamiento de datos contintia representando uno de
los principales desafios en la investigacion dentro del
campo de la proteémica. La alta complejidad de las
muestras derivadas de la digestién enzimatica de las
proteinas ha impulsado la evolucién de la proteémica
computacional como un area clave para la identificacién y
cuantificacion de proteinas. En este contexto,
Andromeda/MaxQuant se destaca como un entorno de
trabajo en proteémica computacional que permite
recopilar y procesar datos cualitativos y cuantitativos de
manera mas eficiente y rigurosa que otros entornos [20].

En este estudio, se utiliz6 MaxQuant/Andromeda en
combinacién con un archivo FASTA que contenia
secuencias de proteinas de quinoa (63373 entradas)
obtenidas de la base de datos no redundante Reference
Sequence (RefSeq) del NCBI
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein) para llevar a
cabo la identificacién y cuantificacién de proteinas en los
extractos proteicos de las diferentes clases de granos de
quinoa. Mediante esta estrategia, se logr6 la identificacion
y cuantificaciéon de un total de 1211 proteinas [16]. Este
resultado representa un aumento significativo en
comparacién con las 337 proteinas informadas por
Burrieza et al. en un trabajo anterior, donde se emplearon
un protocolo de extraccién, un espectrémetro de masas y
un método de procesamiento de datos distintos [21]. El
diagrama de Venn de la Figura 1 muestra las relaciones
entre las proteinas identificadas en las cuatro clases de
granos de quinoa. Tal y como se puede observar, se
identificé un nimero total similar de proteinas en todas las
clases (1073, 997, 982 y 964 en quinoa B, N, R y RE,
respectivamente). De estas proteinas, 805 (66% del total)
se encontraron en quinoa B, N, R y RE, mientras que 406
(34% del total) se hallaron tinicamente en algunas de las
clases. Ademds, 88 proteinas se identificaron
exclusivamente en quinoa B, 30 en N, 21 en Ry 17 en RE,
sugiriendo diferencias significativas en los perfiles
protedmicos de las cuatro clases de granos de quinoa
estudiadas.

B N R RE
TOTAL 1073 997 982 964
B+N+ R+ RE
TOTAL 1211

Figura 1. Diagrama de Venn de las proteinas identificadas en las
cuatro clases de granos de quinoa: B, N, Ry RE.

A pesar de que el diagrama de Venn proporcion6é una
vision general de la relacion entre el nimero de proteinas
identificadas en las distintas clases de granos de quinoa,
también fue necesario considerar las diferencias a nivel de
concentraciéon para realizar una comparacion mas
exhaustiva. Con este objetivo, se construyé un mapa de
calor (heat map) (http://www.heatmapper.ca) a partir de
una matriz de datos que contenia las intensidades
normalizadas (label-free quantification, LFQ) promedio
(n=3) para las 805 proteinas identificadas en las cuatro
clases. En los heat maps, las filas y las columnas se
reorganizan para agrupar aquellas con perfiles similares,
mostrando cada puntuacién z-score de la matriz de datos a
través de una representacién de color, lo que facilita la
visualizacion grafica de las relaciones. Ademas, se emplea
un algoritmo de agrupacion jerdrquica aglomerativa
(agglomerative hierarchical clustering) para organizar los
datos segin los perfiles caracteristicos observados.
Cuando dos grupos estan conectados, se traza una linea a
una altura que refleja la similitud entre los grupos [22]. Tal
y como se aprecia en la Figura 2, cada clase de grano de
quinoa mostré un perfil de concentraciéon de proteinas
caracteristico, representando los cuadros verdes, rojos y
negros proteinas sobreexpresadas, infraexpresadas y sin
alteraciones en su concentracién, respectivamente.
Ademas, en la figura se puede observar que las clases Ry N
se agruparon conjuntamente, seguidas por la RE y, por
dltimo, la clase B, que, segun los clusteres formados,
presentaba un perfil mas diferenciado. Las similitudes y
diferencias observadas entre las proteinas identificadas en
las distintas clases de quinoa podrian atribuirse a las
caracteristicas genéticas individuales de cada grano, junto
con las condiciones agroecolégicas del cultivo, entre otros
factores.
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Figura 2. Heat map obtenido a partir de las intensidades LFQ
normalizadas para las proteinas identificadas en las cuatro clases
de granos de quinoa: B, N, Ry RE. El niimero del grupo de proteinas
identificadas (N) se puede consultar en [16].

3. Data mining para la identificacién de proteinas de
quinoa con propiedades inmunonutricionales [17]

Una vez caracterizados los extractos proteicos de las
diferentes clases de granos de quinoa, se examiné
detalladamente el mapa proteémico experimental con el
objetivo de identificar proteinas que pudieran exhibir
potenciales bioactividades inmunonutricionales,
incluyendo aquellas relacionadas con el cancer [17]. El
flujo de trabajo del procedimiento de data mining se
muestra esquematizado en la Figura 3.

Debido a la limitada informacién disponible sobre la
bioactividad inmunonutricional de las proteinas de la
quinoa, fue necesario realizar una bisqueda de secuencias
de AMPs (673 entradas), OSIPs (52 entradas) y STPIs (165
entradas) en la base de datos del NCBI. Todas estas
secuencias procedian de organismos vegetales y eran
reconocidas por sus propiedades inmunomodulatorias,
antiinflamatorias y anticarcinogénicas. Estas secuencias se
sometieron a un analisis con BLASTp (protein-protein
Basic Local Alignment Search Tool) contra la base de datos
de quinoa RefSeq del NCBI utilizando los parametros
indicados en la Figura 3. EI BLASTp es una herramienta que
permite comparar secuencias de aminoacidos con una
secuencia proteica de la base de datos del NCBI y
determinar su grado de similitud, expresado como
porcentaje de identidad (es decir, mismo nimero de
aminoacidos ordenados de la misma manera). Una vez
determinado el porcentaje de identidad entre las
diferentes secuencias, se procedi6 a rastrear las entradas
correspondientes a proteinas de quinoa con posibles
bioactividades inmunonutricionales (1175 AMPs, 538
OSIPsy 108 STIPs) en el mapa proteémico experimental de
granos de quinoa previamente caracterizado (1211

proteinas) [16]. Tal y como se muestra en la Figura 3,
después de completar el procedimiento de data mining, se
consiguieron identificar un total de 71 AMPs, 48 OSIPs y 3
STPIs en los granos de quinoa comerciales (considerando
las cuatro clases), sugiriendo su gran potencial como
fuente de agentes bioactivos en tratamientos
inmunonutricionales.

Base de datos del
NCBI

Buisqueda de secuencias de
AMPs, OSIPs y STPIs

AMPs: 673 entradas
OSIPs: 52 entradas
STPIs: 165 entradas

Filtro: Organismo vegetal

BLASTYp contra la base de datos de
quinoa no redundante RefSeq del
NCBI (63373 entradas)

Herramienta
BLASTp del NCBI

Parametros

Ajuste condicional de la matriz de datos
Umbral esperado: 0,05

Protefnas de quinoadel | AMPs: 1175 Matriz de alineacién: BLOSUM62
NCBI con bioactividades = OSIPs: 538 Existencia de gaps: 11
inmunonutricionales STPIs: 108

Extension de los gaps: 1

Ajuste automdtico de pardmetros para
secuencias cortas

Regiones de baja complejidad habilitadas

o« o o o o o

Buisqueda contra el mapa proteémico experimental de
granos de quinoa caracterizado previamente (1211
proteinas) [16]

Protefnas AMPs: 71
. 4 clases de granos
de quinoa OSIPs: 48 comerciales: N, R, By RE
identificadas | STPIs: 3 R EY

| Interpretacién de los datos |

Figura 3. Representacion esquemdtica de la estrategia de data
mining empleada para la identificacion en granos de quinoa de
proteinas con potenciales propiedades inmunonutricionales.

En el caso de los AMPs, se identificO6 un nimero total
similar de proteinas en todas las clases (60, 58,56 y 57 en
quinoa B, N, R y RE, respectivamente). De estas proteinas,
48 (68% del total) se identificaron en todas las clases de
quinoa, mientras que 23 (32% del total) se encontraron
Unicamente en algunas de las clases. Este patrén también
se observo en el caso de los OSIPs, donde se identificé un
numero total similar de proteinas en todas las clases (41,
40, 42 y 36 en quinoa B, N, R y RE, respectivamente). De
estas proteinas, 33 (69% del total) se identificaron en
todas las clases de quinoa, mientras que 15 (31% del total)
se encontraron Unicamente en algunas de las clases. En
cuanto a los STPIs, del total de 3 identificados, se
encontraron 2 en quinoa B,3 en N, 2 en Ry 2 en RE. Dos de
los STIPs se identificaron en todas las clases de quinoa
(67% del total), mientras que 1 se identificd
exclusivamente en quinoa N (33% del total). Todas estas
observaciones sugirieron diferencias en los perfiles de
AMPs, OSIPs y STPIs entre las cuatro variedades
comerciales de quinoa. Estas diferencias podrian ser ttiles
para seleccionar la clase de grano con el perfil proteico mas
rico en AMPs, OSIPs y STPIs y, por tanto, con una mayor
bioactividad inmunonutricional.
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4. Identificacion de las proteinas de quinoa con bioactividad
inmunonutricional mas relevantes [17]

Considerando que las proteinas de quinoa con bioactividad
inmunonutricional mas relevantes son aquellas con mayor
grado de similitud y abundancia, se evalué la relacién entre
el porcentaje de identidad de las secuencias de proteinas
identificadas como AMPs, OSIPsy STPIs, y sus intensidades
LFQ normalizadas [17]. En la Figura 4 se presenta un
grafico en el que el eje x representa el porcentaje de
identidad, mientras que el eje y muestra las intensidades
LFQ normalizadas promedio de las proteinas identificadas
para las cuatro clases de granos de quinoa (la desviacién
estandar se presenta como barras de error). Cabe destacar
que en el grafico unicamente se representan AMPs y OSIPs,
ya que se establecié un umbral de porcentaje de identidad
del 65% para aumentar la relevancia de las
interpretaciones. Este valor se consider6 como el mejor
compromiso entre el numero de proteinas
inmunonutricionales y la fiabilidad de las identificaciones.
Al fijar este limite tan elevado, el conjunto completo de
AMPs y OSIPs identificados se redujo a 13 (del total de 71
AMPs) y 11 (del total de 48 OSIPs). En general, segin se
puede apreciar en la Figura 4, las intensidades LFQ
normalizadas promedio para los AMPs resultaron ser mas
elevadas que para los OSIPs (intensidades LFQ/10° para
AMPs versus intensidades LFQ/107 para OSIPs, ver ejes y
en el grafico). Esto sugiere que, debido a su mayor
abundancia, los AMPs podrian desempefiar un papel mas
significativo en la actividad inmunonutricional de los
granos de quinoa.
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Figura 4. Grdfico que muestra la relacidn entre el porcentaje de
identidad de las secuencias de proteinas identificadas como AMPs
y OSIPs (eje x), y sus intensidades LFQ normalizadas promedio en
las cuatro clases de granos de quinoa (eje y). El niimero del grupo
de proteinas identificadas se puede consultar en [17].

En la Tabla 1 se detalla el grupo de proteinas de quinoa
identificadas como AMPs y OSIPs, incluyendo su nombre y
el porcentaje de identidad con las secuencias de proteinas
de otras especies vegetales reconocidas en la base de datos
del NCBI por sus propiedades inmunonutricionales.

Tabla 1. Grupo de proteinas identificadas (N), nombre y grado de
similitud con organismos vegetales para los 13 AMPs y 11 OSIPs
identificados con un porcentaje de identidad (%) = 65%. En verde
las proteinas con mayor potencial inmunonutricional.

Chenopodium quinoa Similitud
aN Nombre Especie Nombre %l
vegetal
AMPs
Vigna
unguiculata Sesquina
9 Legimina A subsp. q 100
(similar) sesquipedalis
Gymnocladus R
) . Gimnina
chinensis
Vigna
unguiculata Sesquina
Legimina A subsp. q
11 A . . 100
(similar) sesquipedalis
Gymnocladus R
) . Gimnina
chinensis
Péptido . Péptido
18 | antimicrobiano 2 Chen;)gl ootirum antimicrobiano 2 100
(similar) q (similar)
Proteina disulfuro . Precursor de la
. Oldenlandia P .
25 isomerasa 1-4 affinis proteina disulfuro 69
(similar) isomerasa, parcial
Vigna
40 Cafemg s.mtasa 1 unguiculata Sesquina 83
(similar) subsp.
sesquipedalis
Proteina disulfuro ; Precursor de la
. Oldenlandia . .
45 isomerasa 1-4 affinis proteina disulfuro 68
(similar) isomerasa, parcial
Defensina 2, I i‘lg;‘;zlm
51 defensina Ec- 4 ﬁ/ar Sesquina, parcial 69
AMP-D2 (similar) o
Cerasiforme
53 Pear‘na.clema Solanum Snakin-1, parcial 72
(similar) tuberosum
56 Peama.clelna Solanum Snakin-1, parcial 65
(similar) tuberosum

Fosfatasa de

Peltophorum Fosfatasa 2A,

58 sermz;/rgzonma dubium parcial 84
64 | Feamacleina Solanum Snakin-1, parcial | 72
(similar) tuberosum
Viola odorata Cicloviolacina-02
Anhidrasa Viola odorata Cicloviolacina-02,
67 | carbonica gamma cadena A 78
1 Viola odorata Cicloviolacina-02,
cadena A
Vigna
unguiculata Sesquina
71 Prefoldina subsp. 83
subunidad 4 sesquipedalis
Gymnocladus -
. . Gimnina
chinensis
OSIPs
5 Aconitato Arabidopsis Aconitato 82
hidratasa thaliana hidratasa 3
Fructosa- Arabidopsis Fructosa-
15 bisfosfato thaliana bisfosfato 85
aldolasa 3 aldolasa 3
18 Aconitato Arabidopsis Aconitato 86
hidratasa thaliana hidratasa 3
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2:Cys Arabidopsis 2-Cys
19 peroxirredoxina thaliana peroxirredoxina 80
BAS1 BAS1
Fosfolipasa Fosfolipasa
32 hidroperoéxido Arabidopsis hidroperéxido 69
glutation thaliana glutation
peroxidasa peroxidasa 6
36 Peroxirredoxina Suaeda salsa Peroxirredoxina 85
Q Q
Fosfolipido
hldroper.o(mdo Arabidopsis Glutatiéon
38 glutation . ) 71
. thaliana peroxidasa 3
peroxidasa:
isoforma X1 y X2
Superoéxido . . Superoéxido
39 dismutasa [Cu- Arabu_iopszs dismutasa [Cu- 69
thaliana
Zn] Zn] 2
Fructosa- Arabidopsis Fructosa-
43 bisfosfato frites bisfosfato 85
aldolasa 3 aldolasa 3
Péptido Péptido
46 metionina Arabidopsis metionina 80
sulféxido thaliana sulféxido
reductasa reductasa B3
Acilpiruvasa . . -
48 | FAHD1: isoforma Arabu'iopﬂs Acilpiruvasa 71
thaliana FAHD1
X1yX2

3El numero del grupo de proteinas identificadas y el de accesion de
las proteinas (IDs) se pueden consultar en [16-17].

Enrelacion alos AMPs (representados como esferas azules
en la Figura 4), las proteinas con mayor potencial
inmunonutricional (mayor porcentaje de identidad y/o
abundancia) eran aquellas similares a la legimina A (N9 y
11, Tabla 1) y al péptido antimicrobiano 2 (N 18, Tabla 1).
Es importante destacar que la proteina de quinoa similar a
la legimina A se presenta en dos grupos de proteinas
diferentes (N 9 y 11), ya que en la base de datos del NCBI
existen 2 entradas con secuencias que difieren en un tinico
aminoacido. Ademas del péptido antimicrobiano 2, que
pertenece a Chenopodium quinoa y, por tanto, presenta un
grado de similitud del 100%, la proteina de quinoa similar
a la legimina A mostr6é un porcentaje de identidad del
100% con la sesquina de Vigna unguiculata subsp.
sesquipedalis y 1a gimnina de Gymnocladus chinensis. Estos
hallazgos son especialmente interesantes, ya que se ha
reportado que ambas defensinas vegetales poseen
potenciales actividades inmunomodulatorias y
anticancerigenas [23-24].

En cuanto a los OSIPs (representados como esferas rojas
en la Figura 4), las proteinas con mayor potencial
inmunonutricional eran aquellas similares a la aconitato
hidratasa (N 5y 18, con entradas diferentes en la base de
datos del NCBI, Tabla 1), la fructosa-bisfosfato aldolasa 3
(N 15, Tabla 1), la 2-Cys peroxirredoxina BAS1 (N 19, Tabla
1), la fosfolipasa hidroperdxido glutation peroxidasa (N 32,
Tabla 1) y la peroxirredoxina Q (N 36, Tabla 1). Tal y como
se observa en la tabla, las proteinas de quinoa N 5 y 18
(aconitato hidratasa) mostraron porcentajes de identidad
del 82% y 86%, respectivamente, con la aconitato
hidratasa 3 de Arabidopsis thaliana. De manera similar, la
fructosa-bisfosfato aldolasa 3 presenté un 85% de
identidad con su homoéloga de Arabidopsis thaliana, la 2-
Cys peroxirredoxina BAS1 exhibié un 80% de identidad

conla 2-Cys peroxirredoxina BAS1 de Arabidopsis thaliana,
la fosfolipasa hidroperéxido glutatién peroxidasa present6
un 69% de similitud con la fosfolipasa hidroperéxido
glutatién peroxidasa 6 de Arabidopsis thaliana 'y,
finalmente, la peroxirredoxina Q mostré una identidad del
85% con la peroxirredoxina Q de Suaeda salsa. Estos
descubrimientos también son de especial interés, ya que se
ha reportado que todos estos OSIPs de origen vegetal
cumplen funciones fundamentales en la regulacién de la
resistencia al estrés oxidativo [25-29].

La lista presentada en este estudio podria servir como
punto de partida para purificar y realizar pruebas de
bioactividad de las proteinas y péptidos mas
prometedores. Ademads, seria necesario llevar a cabo
estudios complementarios de biodisponibilidad para
confirmar si estos péptidos pueden resistir la accion de las
enzimas digestivas, atravesar la barrera epitelial intestinal
y llegar integros a los 6rganos diana, donde podrian ejercer
sus efectos beneficiosos para la salud.

5. Conclusiones

En este articulo se presenta una estrategia proteémica
shotgun para la caracterizacién integral de los granos de
quinoa mas comunmente comercializados (N, R, B y RE).
Siguiendo esta estrategia, se han conseguido identificar un
total de 1211 proteinas en las cuatro clases de granos, lo
que representa una mejora sustancial en la cobertura del
proteoma de la quinoa en comparacién con estudios
anteriores. A partir del mapa proteémico experimental de
las distintas clases, se desarrollé una estrategia de data
mining basada en la comparacién de secuencias utilizando
la herramienta BLASTp del NCBI. Mediante esta estrategia,
se han conseguido identificar un total de 71 AMPs, 48
OSIPsy 3 STPIs en los granos de quinoa, sugiriendo su gran
potencial como fuente de agentes inmunomoduladores,
antiinflamatorios y anticancerigenos. Debido a su mayor
grado de similitud y abundancia, un grupo reducido de 13
AMPs y 11 OSIPs serian los que desempefiarian un papel
mas significativo en la actividad inmunonutricional de los
granos de quinoa, sirviendo como punto de partida para
futuras pruebas de bioactividad y biodisponibilidad.
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