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Introduccion. La piruvato cinasa (PK) es una enzima clave de
la via glicolitica. Esta enzima cataliza la formacién de piruvato
y ATP a partir de fosfoenolpiruvato y ADP (1). La PK esta

presente en la mayoria de organismos y presenta una gran

diversidad en sus caracteristicas funcionales y regulacion. Entre
las principales caracteristicas estan las siguientes: A) La
mayoria de los organismos contienen una sola PK, pero algunos
organismos tienen dos o cuatro isoformas diferentes; B) La

enzima esta conformada por una 0 mas subunidades y muchas
de ellas presentan regulacién alostérica y/o requieren de
cationes monovalentes para su actividad. Debido alarelevancia
y alaenorme diversidad de propiedades de esta enzima, en este
trabgjo se llevd a cabo un andlisis de las caracteristicas
funcionalesy cataliticas de las PK de diferentes organisnos con
base alas secuencias compl etas disponibles en bancos de datos
y alas estructuras cristal ogréficas conocidas.

Metodologia. El aineamiento de secuencias de PK se llevo a
cabo utilizando 50 secuencias completas de aminoécidos de
diversos organismos disponibles en los bancos de datos (Gen
Bank, Swiss Prot). El programa utilizado para redizar e
alineamiento fue e Clustal del programa DNASTAR. El
andlisis de las caracteristicas funcionales y de regulacion se
realizd a través de la comparacién de las secuencias del
alineamiento con la informacion disponible en la bibliografia
sobre las estructuras cristalogréficas de PK, principa mente de
Escherichia coli, misculo de gato y de congo (2,3,4).
Asimismo, a partir del aineamiento se obtuvo un é&rbol
filogenético utilizando € programa TREECON (5).

Resultados y Discusion. En e aineamiento de las 50 PK se
observo un ato grado de conservacion principalmente en la
region central, que es donde se encuentran |os sitios de union a
PEP, ADPy iones. La mayoria de las PK bacterianas mostraron
un dominio NH,-terminal corto, a diferencia de las PK de
vertebrados. En cambio, la PK de las bacterias del género
Bacillus, Lactobacillus delbruecki y de unade las secuencias de
Synechocystis sp. PCC6803 presentaron un dominio COOH
terminal largo, que incluye un motivo de unién a PEP. A partir
del arbol filogenético se determinaron 6 diferentes grupos (Fig.
1): el grupo | incluye vertebrados hongos, levaduras, y algunos
microorganismos patogenos; €l grupo Il incluye plantas; € 111
comprende a las enterobacterias; el 1V a los microorganismos
del género Bacillusy Lactobacillus el grupo V comprende
microorganismos eucariotas, principalmente patégenos y el
grupo VI incluye microorganismos terméfilos y a agunas
bacterias patdgenas.

Fig. 1. Arbol filogenético de las enzimas PK

Conclusiones. Los andlisis estructura-funcion permitieron
identificar los residuos conservados en las 50 secuencias de
PK analizadas, |os cual es estén involucrados en actividades de
regulacion de la enzima. Algunos de estos residuos participan
alavez en diferentes funciones de la enzima tales como unién
a ligandos monovalentes o divalentes, unién al sustrato o a
sitios de unién de ADP/ATP. Las PK incluidas en los
diferentes grupos del &bol filogenético comparten
caracteristicas  estructurales, alostéricas y cataliticas
importantes. Las PK’ s de algunos organismos tienen potencial
para ser utilizadas como marcadores tumorales, biosensores,
blanco para quimioterapia de parésitos y/o como modelo
industrial parala sobreproduccion de proteinas recombinantes.
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