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Introducción. La ingeniería metabólica ha sido 
desarrollada para optimizar procesos biocatalíticos con 
células a través de la introducción de cambios genéticos 
o metabólicos dirigidos, modificando flujos metabólicos 
en rutas bioquímicas seleccionadas (1). Para lograr esto 
se lleva a cabo el análisis estequiométrico de todas las 
reacciones involucradas en la producción el metabolito 
de interés, lo que permitirá comprender el metabolismo 
celular para reacomodar los flujos metabólicos y obtener 
la biosíntesis óptima del producto de interés. Después, se 
pueden aplicar algoritmos para reducir el número de 
reacciones e incluirlas en un modelo matemático que nos 
permita encontrar los puntos clave para mejorar los 
procesos (2). Saccharomyces cerevisiae es de gran 
utilidad en la industria de la panificación, donde se 
requiere que se mantenga viable y vital. Los  compuestos 
que le confieren estas características a la levadura son la 
trehalosa y el glucógeno, llamados compuestos de 
reserva (3).  
El objetivo de este trabajo es generar un modelo 
metabólico de los compuesto de reserva de 
Saccharomyces cerevisiae.  
Metodología. Se utilizan las bases de datos KEGG 
(rutas metabólicas) y BRENDA (enzimas) para la 
construcción de la ruta metabólica propuesta. La 
simplificación de la ruta metabólica para la acumulación 
de los compuestos de reserva se realizó de acuerdo al 
algoritmo de Mavrovouniotis (2). El análisis 
estequiométrico,  y la construcción de la matriz 
estequiométrica se llevo a cabo con la metodología 
reportada por Nielsen, et al. (1)  
Resultados y discusión. La ruta metabólica 
condensada se  muestra en la figura 1. Esta ruta cuenta 
con 41 reacciones. Posteriormente se realizó un balance 
de carbonos a cada una de las reacciones de la ruta 
metabólica condensada. Considerando estas reacciones, 
su balance de carbonos y los 48 metabolitos se 
construyó la matriz estequiométrica T (no mostrada). 
La ruta metabólica condensada incluye las reacciones 
necesarias para la biosíntesis de la trehalosa y el 
glucógeno, además de tomar en cuenta aquellas 
necesarias para el correcto funcionamiento de la célula. 
Se incluye la formación de proteínas ya que se propone 
que estas proveen de esqueletos de carbono a la 
levadura para la síntesis de trehalosa y glucógeno 

cuando la fuente de carbono en el medio de cultivo se 
agota.   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

Fig. 1 .Ruta metabólica condensada de los compuestos de 
reserva de Saccharomyces cerevisiae. 

 
Conclusiones y perspectivas. Se logro construir una 
ruta metabólica condensada lo que permite obtener un 
modelo metabólico para los compuestos de reserva de S. 
cerevisiae. 
Con la matriz estequiométrica total y su análisis es 
posible calcular los flujos metabólicos que permitan 
describir la acumulación de trehalosa y glucógeno.  
Se espera recolectar datos experimentales que permitan 
validar el modelo metabólico propuesto.  
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