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Introducción. La piruvato cinasa (PK) es una enzima clave de 
la vía glicolítica. Esta enzima cataliza la formación de piruvato 
y ATP a partir de fosfoenolpiruvato y ADP (1). La PK está 
presente en la mayoría de organismos y presenta una gran 
diversidad en sus características funcionales y regulación. Entre 
las principales características están las siguientes: A) La 
mayoría de los organismos contienen una sola PK, pero algunos 
organismos tienen dos o cuatro isoformas diferentes; B) La 
enzima esta conformada por una o mas subunidades y muchas 
de ellas presentan regulación alostérica y/o requieren de 
cationes monovalentes para su actividad. Debido a la relevancia 
y a la enorme diversidad de propiedades de esta enzima, en este 
trabajo se llevó a cabo un análisis de las características 
funcionales y catalíticas de las PK de diferentes organismos con 
base a las secuencias completas disponibles en bancos de datos 
y a las estructuras cristalográficas conocidas.    
 
Metodología. El alineamiento de secuencias de PK se llevó a 
cabo utilizando 50 secuencias completas de aminoácidos de 
diversos organis mos disponibles en los bancos de datos (Gen 
Bank, Swiss Prot). El programa utilizado para realizar el 
alineamiento fue el Clustal del programa DNASTAR. El 
análisis de las características funcionales y de regulación se 
realizó a través de la comparación de las secuencias del 
alineamiento con la información disponible en la bibliografía 
sobre las estructuras cristalográficas de PK, principalmente de 
Escherichia coli, músculo de gato y de conejo (2,3,4). 
Asimismo, a partir del alineamiento se obtuvo un árbol 
filogenético utilizando el programa TREECON (5).    
 
Resultados y Discusión.  En el alineamiento de las 50 PK se 
observó un alto grado de conservación principalmente en la 
región central, que es donde se encuentran los sitios de unión al 
PEP, ADP y iones. La mayoría de las PK bacterianas mostraron 
un dominio NH2-terminal corto, a diferencia de las PK de  
vertebrados. En cambio, la PK de las bacterias del género 
Bacillus, Lactobacillus delbruecki y de una de las secuencias de 
Synechocystis sp. PCC6803 presentaron un dominio  COOH 
terminal largo, que incluye un motivo de unión a PEP. A partir 
del árbol filogenético se determinaron 6 diferentes grupos (Fig. 
1): el grupo I incluye vertebrados hongos, levaduras, y algunos 
microorganismos patógenos; el grupo II incluye plantas; el III 
comprende a las enterobacterias; el IV a los microorganismos 
del género Bacillus y Lactobacillus; el grupo V comprende 
microorganismos eucariotas, principalmente patógenos y el 
grupo VI incluye microorganismos termófilos y a algunas 
bacterias patógenas. 

   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Fig. 1. Arbol filogenético de las enzimas PK 
 
Conclusiones. Los análisis estructura-función permitieron 
identificar los residuos conservados en las 50 secuencias de 
PK analizadas, los cuales están involucrados en actividades de 
regulación de la enzima. Algunos de estos residuos participan 
a la vez en diferentes funciones de la enzima tales como unión 
a ligandos monovalentes o divalentes, unión al sustrato o a 
sitios de unión de ADP/ATP. Las PK incluidas en los 
diferentes grupos del árbol filogenético comparten 
características estructurales, alostéricas y catalíticas 
importantes. Las PK’s de algunos organismos tienen potencial 
para ser utilizadas como marcadores tumorales, biosensores, 
blanco para quimioterapia de parásitos y/o como modelo 
industrial para la sobreproducción de proteínas recombinantes. 
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