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Introducción. Las bacterias saprófitas del género 
Streptomyces producen una gran cantidad de metabolitos 
secundarios, como antibióticos. (1). Se ha postulado que 
en la naturaleza, los metabolitos secundarios podrían 
proveer de una ventaja competitiva para asegurar su 
supervivencia (2). La producción de los metabolitos 
secundarios depende altamente de las condiciones de 
cultivo; es decir, de un fino balance  entre el suplemento 
de nutrientes para  proveer de los nutrientes para 
crecimiento y precursores para la síntesis y los efectos 
regulatorios o represivos de las fuentes de carbono, 
nitrógeno y fosfato más eficientemente asimilabes (3). 
Con respecto a la asimilación del carbono, uno de los 
mecanismos más sobresalientes de control es el llamado 
represión catabólica por carbono (RCC). 
Con el fin de analizar el efecto global, las vías activadas 
o reprimidas por glucosa se realizó un estudio de 
transcriptoma de S. coelicolor en condiciones represoras 
(glucosa) y no represoras (agar). 
Metodología. Las condiciones de cultivo fueron descritas 
previamente (4). Se extrajo RNA en la fase exponencial 
de crecimiento (5). La preparación de cDNA, marcaje e 
hibridización se llevaron a cabo como anteriormente (6). 
Se emplearon microarreglos del genoma completo de S. 
coelicolor.(Agilent Technologies). El set de datos se 
analizó mediante el análisis de rank products (7) para 
detectar los genes diferencialmente expresados con un 
pfp<.15. 
Resultados. El análisis de transcriptoma resultó en la 
identificación de 261 genes sobreexpresados y 390 
reprimidos en presencia de glucosa. Se detectaron 
cambios en la expresión de genes involucrados en el 
transporte de fuentes de carbono alternas, aminoácidos y 
señales de peptidos de diferenciación. Se observó un 
incremento en las vías centrales de carbono glucólisis y 
pentosas fosfato(Fig. 1). Adcionalmente, se observaron 
cambios en la expresión de genes involucrados en el 
metabolismo de aminoácidos; en la diferenciación 
morfológica ;en el metabolismo secundario.Adicional, 
mediante este ensayo se observó represión de una 
región génica consistente de 10 operones dentro de los 
cuales se localizan dos agarasas descritas (Fig. 2) hasta 
el momento 

  
Fig. 1.Genes de metabolismo central activados por glucosa (en 

negritas) 

 

 
Fig. 2.Arriba.Contexto genómico de las agarasas DagA y DagB. Toda la 

región es reprimida en presencia de glucosa. Abajo. Modelo de la vía 
agarolítica en S. coelicolor y el posible transportador identificado en 

este estudio. 

Conclusiones. Se identificaron las vías activadas o 
reprimidas por glucosa tanto de metabolismo primario 
como secundario. Adicionalmente, se localizó una región 
génica con 10 operones cuyos productos de expresión 
posiblemente están involucrados en la vía agarolítica. 
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