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Introduccion. A partir de mostos de Agave se elabora
tequila y mezcal, estos se caracterizan por 1poseer
concentraciones de fructosa/glucosa (90:10 gL™). Las
levaduras consumen primero la glucosa dejando fructosa
residual, disminuyendo asi la calidad de las bebidas (1).
La preferencia al consumo de azucares puede ser debida
a los transportadores de hexosas HXT, algunos de los
cuales (HXT1 y HXT3) han mostrado polimorfismos
especificos (2). Este trabajo analiza la relacién entre
estos polimorfismos y la transcripcion de HXT1 y HXT3
bajo diferentes relaciones de glucosa/fructosa.

Metodologia. Se construyeron librerias de los genes
HXT1 y HXT3, para las cepas 3Y8, Fermichamp
(~fructofilicas) y 3Y4 (glucofilica). Se determind la red
minima de haplotipos (Network v.4.6) incorporando
secuencias del genbank, la estructura terciaria (Swiss
Model), las firmas del dominio BNG (weblogo tool v.2.8),
y la expresién de HXT1 y HXT3 por RT-qPCR cultivando
las levaduras en M1y M2 (2), por 48, 96 y 122 h.
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Fig. 1. Analisis del gen HXT1 (A) y HXT3 (B) mostrando la longitud, la
estructura terciara, el dominio BNG vy las firmas obtenidas.

Resultados. Se obtuvieron 73 secuencias (~500 pb) de
los genes HXT3 y HXT1 donde el primero presenta 3
veces mas haplotipos (n=45). 3Y8 y fermichamp poseen
haplotipos Unicos para HXT1 y HXT3, no presentes en

otras 17 levaduras de aplicacion industrial. La estructura
terciaria del HXT1 no presento diferencias entre
haplotipos, pero en HXT3 si se observaron polimorfismos
en la region de reconocimiento al azlucar (BNG),
encontrandose que la firma “ISSTMVTPFLTTL” es
especifico para 3Y8 (Fig. 1). Hasta ahora los perfiles de
expresion empleando los oligos de las firmas
redundantes indican que el gen HXT1 se expresa entre 3
y 4 veces mas que el HXT3, y la expresién de ambos es
activada por altas concentraciones de fructosa. Sin
embargo, esta pendiente el analisis de expresion para la
firma especifica ISSTMVTPFLTTL de las cepas
fructofilicas.
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Fig. 1. RT-gPCR con oligos de la firma redundante del gen HXT3
realizado por triplicado en medio G/F (9:1) (A) y G/F (1:9) (B).

Conclusiones. El analisis del gen HXT3 mostrd
polimorfismos en la regién BMG, especificamente en la
cepa fructofilica 3Y8. La expresién del gen HXT1 es
mayor en todas las condiciones al del HXT3. Ambos
genes son sobre expresados en presencia de altas
concentraciones de fructosa.
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