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Introduccion. La represién catabodlica por fuente de carbono
(RCC) es un mecanismo por € cual los microorganismos
utilizan las fuentes de carbono de una manera estrictamente
jerarquica. Este proceso de regulacién para las bacterias
G(+) con ato contenido de GC, es distinto de los descritos
para bacterias G(-) como Escherichia. coli, y para bacterias
G(+) de bgjo contenido de GC como Bacillus subtilis (1). El
proceso regulatorio de estos Ultimos grupos, implica al
sistema de fosfotransferasa dependiente de fosfoenol piruvato
(PTS). En €l género Streptomyces se sabe que el sistema PTS
existe sélo para fructosa, pero que éste no participa en la
RCC (2). En estudios con Streptomyces coelicolor, se ha
observado que mutantes con fenotipo glk™ (sin glucosa
cinasa) son insensiblesa RCC y que, al complementarlas con
el gen glkA, se restaura la actividad enzimatica y sdlo
parciamente la sensibilidad a RCC. El completo
restablecimiento de la sensibilidad se obtiene a introducir
dos genes. glkA y SC6E10.21c que se localiza corriente
arriba del primero (3). A pesar de estas observaciones, aln
no se conoce el papel de este tltimo gen dentro delaRCC.
Este trabajo tiene por objeto determinar el efecto del gen
SC6E10.21c sobre el mecanismo de RCC por glucosa en €l
género Streptomyces, utilizando aS. peucetius var. caesius
(microorganismo productor de antraciclinas) y a S
coelicolor (organismo model 0) como sujetos de estudio.
Metodologia. Cepas mutantes de S. peucetius var. caesius
con baja actividad de Glk y afectadas en su transporte de
glucosa (2-dog®-21, 2-dogS-2 y 2-dog®11), fueron
transformadas con los genes SC6E10.20c (glkA) vy
SC6E10.21c de S. coelicolor utilizando a plJ486 como
vector. Se midid actividad de Gk, transporte de glucosa y
sensibilidad a RCC en las cepas transformadas (4). Se
hicieron ensayos tipo Northern y Southern blot de los &cidos
nucleicos provenientes de S. coelicolor y S. peucetiusvar.
caesius (cepa silvestre), usando como sonda los genes
SC6E10.21c y SC6E10.20c generados por PCR, a partir del
ADN de S. coelicolor.

Resultados y discusion. Se verifico que glk y SC6E10.21c
estuvieran organizados genéticamente de modo similar en S,
coelicolor y S. peucetius var. caesius por Southern blot.
Posteriormente, con el fin de elucidar un posible papel del
gen SC6E10.21c dentro del mecanismo de RCC, las tres
cepas mutantes de S. peucetius var. caesius fueron
transformadas con los genes SC6E10.21c y glkA de S
coelicolor ya sea juntos o por separado. Al transformarlas
con el gen glkA serecuperala actividad de Glk de las cepas
mutantes, la sensibilidad a RCC y no hay ningin efecto

sobre el transporte de glucosa. Sin embargo, a introducir
solamente el gen SC6E10.21c se recupera la actividad de
Glk, la sensibilidad a RCC y €l transporte de glucosa. El
mismo resultado se observa en las cepas mutantes
transformadas con ambos genes. Adicionalmente, se habia
probado que la enzima Glk de estas cepas mutantes presenta
un patron electroforético en zimograma semejante a de la
cepa silvestre. Esto nos indica que probablemente las
diferencias en actividad de Glk que se observan en las
mutantes, no se deban a mutaciones en la enzima. De este
modo, el hecho de que al introducir € gen SC6E10.21c se
haya recobrado tanto actividad de Glk como €l transporte de
la glucosa en las cepas mutantes, podriaindicar que este gen
se encuentra coordinando ambas actividades. Angell y
colaboradores (3) especulaban que este gen podria codificar
para una proteina de transporte o del metabolismo de la
glucosa, sin embargo, no encontraron un transcrito. En el
laboratorio, para buscar dicho mRNA, se hicieron ensayos
tipo Northern blot de S. coelicolor y de S. peucetiusvar.
caesius. Los resultados muestran un transcrito con el tamario
esperado para € gen SC6E10.21c, en ambas cepas de
Streptomyces. Lo anterior nos indicaria que es probable se
genere una proteina a partir de este gen, sin embargo, ain
faltan otros estudios para confirmarlo.

Conclusiones. Los resultados obtenidos hasta ahora,
sugieren que € gen SC6E10.21c es un modulador de la
actividad de la Glk y del transporte de glucosa y en
consecuencia puede estar relacionado con la RCC en
Streptomyces.
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