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Introduccion. ElI  Andlisis de Baances de Flujos
metabdlicos (FBA) es una técnica empleada para interpretar
y predecir las capacidades y funciones de una red metabdlica
(1). FBA se basa principalmente en el hecho de que las
funciones fundamentales de una red de reacciones
bioguimicas estan sujetas a restricciones - termodinémica del
sistema, balances de masa y flujos de intercambio- que
determinan su funcionamiento. En base a los anteriores
principios d presente trabajo tiene como objetivos analizar y
determinar la capacidad de sintesis de PHAs en
Pseudomonas aer uginosa usando glucosa como Unicafuente
de carbono.

Metodologia El metabolismo central del microorganismo
-glucdlisis, ciclo del TCA, la ruta de las pentosas fosfato,
transporte electronico y sintesis de aminoécidos- es usado
para construir y definir la red metabdlica (genotipo). Un
balance de masa para cada metabolito es realizado,
expresando este balance como la suma de las vel ocidades de
formacién del metabolito, menos la suma de las velocidades
de consumo (multiplicadas por su apropiado coeficiente
estequiométrico). Flujos de intercambio en la red metabdlica
son definidos y afiadidos para describir el transporte de
carbono, nitrégeno, azufre, CO, y O, a sistema. Por tanto,
una matriz estequiométrica de 64 renglones (numero total de
metabolitos) y 99 columnas (flujos) es encontrada. La
distribucién de los flujos internos y sus valores son
encontrados para el estado estacionario de la red metabdlica
usando FBA. El célculo de los Modos Elementales de Flujo
(FEMs), necesarios para el andlisis de las rutas metabdlicas,
es obtenido con el programa FluxAnalyzer (2) que también
permite obtener |os rendimientos 6ptimos.

Resultados y discusion. La capacidad metabdlica del
sistema definido, corresponde al espacio nulo de la matriz
estequiométrica. El espacio solucién es obtenido através de
una base convexa. Por medio del programa FluxAnalyzer se
encontraron 159 FEMs para la sintesis de Poli-3-
Hidroxibutirato P(3HB), y la posible formacién de un co-
polimero formado por 3Hidroxibutirato y 3Hidroxivalerato
P[3HB-co-3HV], e primero via unidn de dos moléculas de
Acetil-CoA, resultado de la glucdlisis y el segundo por la
degradacion de Propionil-CoA y o las moléculas presentes
de Acetil-CoA. ElI Propionil-CoA es resultado de la
degradacion de aminoécidos o se forma a través de la
degradacion de Succinil-Coa del ciclo dd &cido

tricarboxilico (TCA), estos P(3HA)s presentan un
rendimiento tedrico maximo de 0.5 por mol de glucosa,
como se muestra en la Figura 1. Cabe mencionar que este
estudio se hizo bajo la suposicién de que el Gnico producto
acumulado en la célula es la formacion de PHAs. En
literatura (3) se reporta que E.coli presenta rendimientos de
0.67 moles de PHAs cuando utiliza &cido butirico como

fuente de carbono.
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Figura 1 Distribucion de frecuencias de los rendimientos
tedricos posibles en la produccién de P(3HA)s en cada uno de los
FEMs

Conclusiones. De este estudio en silico observamos que
Pseudomonas aeruginosa pude ser capaz de sintetizar PHAs
de 4 y posible 5 aomos de carbono por medio del
metabolismo central: glucdlisis, ciclo del TCA, y las ruta de
las pentosas fosfato, cuando se utiliza glucosa como Unica
fuente de carbono.
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