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RESUMEN 

 

La duplicación de genes es un mecanismo clave en la evolución, las copias adicionales de 

genes proveen el material necesario para la generación de genes cuyos productos tengan 

una función modificada o adicional a la que inicialmente tenían. Se han propuesto distintos 

modelos para explicar las rutas que pueden seguir las copias de genes duplicados y los 

mecanismos que favorecerían su conservación. El modelo de especialización indica que la 

duplicación de un gen, cuyo producto es bifuncional, puede llevar a la subfuncionalización 

de cada copia mediante la separación de la función ancestral. 

En este trabajo, se analiza si el posible carácter bifuncional de la única 

aminotransferasa de aminoácidos de cadena ramificada de K. lactis ha sido redistribuido 

entre los parálogos de S. cerevisiae, y si la conservación de ambas copias ha impactado el 

metabolismo de S. cerevisiae. Nuestros resultados muestran que la proteína ortóloga 

KlBat1 es una enzima bifuncional que participa en la síntesis y catabolismo de 

aminoácidos de cadena ramificada. Estas funciones fueron redistribuidas en las enzimas 

parálogas Bat1 y Bat2 de S. cerevisiae, estos datos apoyan el modelo de especialización. 

BAT1 se expresa principalmente en condiciones biosintéticas, mientras que BAT2 se 

expresa principalmente bajo condiciones que promueven el catabolismo de los 

aminoácidos de cadena ramificada. La relocalización de las isoenzimas también 

contribuyó a la especialización de estas proteínas, dado que los precursores de 

aminoácidos son producidos en la mitocondria, mientras que los sustratos catabólicos se 

acumulan en el citosol. Por otro lado, bajo condiciones de crecimiento respiratorio, la doble 

mutante bat1∆ bat2∆ es incapaz de crecer aún en presencia de los tres aminoácidos de 

cadena ramificada (valina, leucina e isoleucina), lo que sugiere que el catabolismo de 

estos aminoácidos es crucial o que Bat1 y Bat2 cumplen una función adicional en el 

metabolismo respiratorio. 

Este estudio muestra que tanto la expresión diferencial de BAT1 y BAT2, como la 

relocalización subcelular han permitido la redistribución de la capacidad biosintética y 

catabólica de la enzima ancestral en dos isoenzimas. Dicha redistribución de funciones 

representó una adaptación al metabolismo facultativo. 
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ABSTRACT 

 

Gene duplication is a key evolutionary mechanism providing material for the generation of 

genes with new or modified functions. The fate of duplicated gene copies has been amply 

discussed and several models have been put forward to account for duplicate 

conservation. The specialization model considers that duplication of a bifunctional 

ancestral gene could result in the preservation of both copies through subfunctionalization, 

resulting in the distribution of the two ancestral functions between the gene duplicates. 

Here we investigate whether the presumed bifunctional character displayed by the 

single branched chain amino acid aminotransferase present in Kluyveromyces lactis has 

been distributed in the two paralogous genes present in Saccharomyces cerevisiae, and 

whether this conservation has impacted S. cerevisiae metabolism. Our results show that 

the KlBat1 orthologous transaminase is a bifunctional enzyme, which participates in the 

biosynthesis and catabolism of branched chain aminoacids. This dual role has been 

distributed in S. cerevisiae Bat1and Bat2 paralogous proteins, supporting the specialization 

model posed to explain the evolution of gene duplications. BAT1 is highly expressed under 

biosynthetic conditions, while BAT2 expression is highest under catabolic conditions. Bat1 

and Bat2 differential relocalization has favored their physiological function, since 

biosynthetic precursors are generated in the mitochondria (Bat1), while catabolic 

substrates are accumulated in the cytosol (Bat2). Under respiratory conditions, in the 

presence of ammonium and branched chain aminoacids the bat1∆ bat2∆ double mutant 

shows impaired growth, indicating that either VIL (valine, isoleucine and leucine) 

catabolism is crucial under this conditions or that Bat1 and Bat2 could have and additional 

role. 

Our study shows that BAT1 and BAT2 differential expression and subcellular 

relocalization has resulted in the distribution of the biosynthetic and catabolic roles of the 

ancestral enzyme in two isozymes improving branched chain amino acid metabolism and 

constituting an adaptation to facultative metabolism. 
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1. INTRODUCCIÓN 

 

1.1. Duplicación de genes y redundancia génica 

 

Estudios comparativos han sugerido que la duplicación de grandes segmentos de DNA es 

un proceso continuo durante la evolución de los organismos (Friedman y Hughes, 2001), y 

contribuye a la plasticidad genómica al ser la principal fuente primaria de material para la 

innovación biológica (Ohno, 1970; Friedman y Hughes, 2001). 

Se ha estimado que los genes duplicados representan alrededor del 15% en el 

genoma humano, 8% del genoma de la mosca Drosophila melanogaster y el 20% en 

Caenorhabditis elegans (Lynch y Conery, 2000; Wolfe, 2001). Se sabe también, que los 

eucariontes poseen mayor proporción de genes duplicados que los procariontes (He y 

Zhang, 2005).  

El genoma de un organismo puede incrementar su número de genes a través de dos 

mecanismos: i) transferencia horizontal o ii) duplicación de genes preexistentes. Ohno 

resaltó la relevancia que la duplicación de genes tiene durante la evolución de los 

genomas (Ohno, 1970).  

La duplicación de un gen o grupo de genes puede ocurrir por mecanismos 

moleculares que incluyen la repetición en tándem, la conversión génica, el deslizamiento 

de la DNA polimerasa durante los procesos de recombinación y replicación, el 

entrecruzamiento no equivalente, las retrotransposiciones o la duplicación cromosomal 

(Zhang, 2003). Por otro lado, la duplicación completa de un genoma puede ocurrir 

mediante una meiosis aberrante que genera gametos diploides, mismos que al fusionarse 

resultan en una progenie autopoliploide o alopoliploide (Friedman y Hughes, 2001). 

Se entiende que una duplicación genómica representa el aumento abrupto en el 

número de genes, el cuál puede tener repercusiones en la estructura y la función genética. 

El aumento en el número de genes se ha relacionado con transiciones importantes entre 

grupos de organismos, por ejemplo entre vertebrados e invertebrados (Bird, 1995), y se ha 

propuesto que este incremento en el número de genes se debe a una o más duplicaciones 

genómicas (Ohno, 1970). Aún cuando existe controversia acerca de la contribución 

relativa de la duplicación genómica respecto a la duplicación de genes individuales 

(Sankoff, 2001), hay suficiente evidencia molecular para afirmar que la estructura actual de 
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algunos genomas eucariontes es el resultado de uno o más eventos de duplicación 

genómica, como en el caso de Saccharomyces cerevisiae (Wolfe y Shields, 1997; 

Friedman y Hughes, 2001). 

 

1.2. Conservación de genes duplicados 

 

En principio, los genes resultantes de un evento de duplicación tienen la misma función, su 

destino será la retención de la copia adicional o la pérdida de la misma. Tradicionalmente, 

se ha pensado que sólo son conservados aquellos genes duplicados que divergen en 

función (Ohno, 1970); sin embargo, se ha encontrado que algunos genes con funciones 

redundantes han sido conservados (Krakauer y Nowak, 1999). 

Se han planteado diversas hipótesis para explicar por qué algunos genes con 

funciones redundantes tienden a ser conservados después de una duplicación. Algunas de 

estas hipótesis se explican a continuación: 

i) Las mutaciones degenerativas en un gen multifuncional provocan la separación 

de funciones en la copia duplicada, es decir, en una de las copias se afecta una 

de las funciones, mientras que en la otra copia se afecta la segunda función. Se 

necesita conservar ambas copias para satisfacer la función original (Lynch y 

Conery, 2000; Force et al., 1999). 

ii) Las mutaciones degenerativas provocan que ninguna de las copias génicas 

genere por sí misma suficiente producto, por lo que ambas deben ser 

conservadas (Lynch y Force, 2000). 

iii) La duplicación permite un aumento en la dosis génica de ciertos genes, lo que 

favorece su conservación. 

 

1.3. Saccharomyces cerevisiae como modelo de estudio 

 

La levadura Saccharomyces cerevisiae ha sido utilizada como modelo para diversos 

estudios bioquímicos y genéticos desde hace muchos años. S. cerevisiae es un organismo 

unicelular no patógeno que se puede cultivar fácilmente en el laboratorio. Esta levadura 

tiene una alta tasa de recombinación homóloga, lo que ha facilitado la obtención de 

mutantes para el estudio de la función de diversos genes (Mell y Burgess, 2003). 



                                                                                                                                                  INTRODUCCIÓN 

13 

El metabolismo de esta levadura es muy peculiar, S. cerevisiae es un anaerobio 

facultativo que puede usar como fuente de carbono diversos carbohidratos, como etanol, 

glucosa o glicerol. La fuente de carbono preferida es la glucosa y en presencia de ésta, se 

reprimen genes que participan en las vías para utilización de otras fuentes de carbono y 

vías de oxidación aerobia como el ciclo de los ácidos tricarboxílicos, la fosforilación 

oxidativa y el ciclo del glioxilato (Fraenkel, D. G., 1982). La utilización de glucosa es 

independiente a la presencia de oxígeno; es decir, aún en condiciones aeróbicas de 

crecimiento, el ATP se produce mediante la glucólisis. En ausencia de glucosa o de otras 

fuentes de carbono fermentables, S. cerevisiae obtiene energía a través del ciclo de los 

ácidos tricarboxílicos y la vía del glioxilato, para lo cual requiere crecer en presencia de 

oxígeno (Fraenkel, D. G., 1982). 

 

1.4. El 30% del genoma de Saccharomyces cerevisiae se constituye por genes 

duplicados 

 

La levadura haploide tiene un genoma de 13,478 kb, contenidas en 16 cromosomas de 

tamaños que oscilan entre 230 y 2350 kb, y en un DNA mitocondrial de 86 kb. El genoma 

nuclear es muy compacto, debido a que las regiones intergénicas son pequeñas y existen 

pocos intrones. En promedio, las regiones entre los ORFs divergentes son de 618 nt y de 

tan sólo 326 para los que convergen. Tres cuartas partes del DNA cromosómico 

corresponde a secuencias codificantes y sólo el 3.8 % de los ORFs contiene intrones. 

Una característica relevante del genoma de S. cerevisiae es la elevada proporción de 

genes estructuralmente redundantes. El análisis de la secuencia del genoma completo de 

este organismo reveló la presencia de 55 bloques cromosómicos duplicados (Wolfe y 

Shields, 1997). La organización de los genes que integran estos bloques tiene 

características peculiares, los genes conservan cierto orden y orientación. Este arreglo 

peculiar es la evidencia principal de que S. cerevisiae es un organismo tetraploide 

degenerado resultado de una duplicación genómica ancestral. El evento de duplicación 

debió ocurrir hace aproximadamente 150 millones de años (Kellis et al., 2004; Wolfe y 

Shields, 1997), inferido a partir de los patrones de divergencia de los genes duplicados de 

Saccharomyces cerevisiae con respecto a sus ortólogos en otras levaduras como 

Kluyveromyces lactis. 
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El modelo de la duplicación del genoma completo (WGD por sus siglas en inglés) 

propone que los linajes que dieron origen a S. cerevisiae y K. waltii divergieron a partir de 

un ancestro común. Posterior a la separación de linajes, el ancestro de Saccharomyces 

experimentó una duplicación del genoma completo seguida de una pérdida masiva de 

algunos de estos genes (Fig. 1). 

 

Figura 1. Modelo de la duplicación del genoma completo seguido de una pérdida masiva de genes. 

Los linajes que dieron origen a los ancestros de S. cerevisiae y K. waltii divergieron a partir de un ancestro 

común. Posterior a la separación de linajes, S. cerevisiae experimento una duplicación genómica (a) seguida 

de una pérdida masiva de genes (b). Los cromosomas generados a partir de la duplicación retuvieron 

algunos genes en doble copia (c). K. waltii no experimentó una duplicación del genoma, como se observa en 

la figura, los genes presentes en un solo cromosoma en esta levadura se redistribuyeron en dos 

cromosomas en S. cerevisiae (d y e). Figura tomada de Kellis et al., 2004. 

 

Alrededor del 30% del genoma de S. cerevisiae está constituido por genes presentes 

en más de una copia o genes parálogos (Mewes et al., 1997), la mitad de ellos es 

resultado de la duplicación genómica. 
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Los productos de los pares conservados presentan un alto porcentaje de identidad, 

que va del 65 al 98% (Seoighe y Wolfe, 1999a). A menos que la presencia de una 

cantidad extra de producto génico resulte ventajosa, la probabilidad de que se mantengan 

las dos copias de un gen de manera estable en el genoma es baja (Krakauer y Nowak, 

1999). 

Una vez que un gen se duplica, éste puede perderse o seguir una de cuatro posibles 

rutas: la pseudogenización, neofuncionalización, subfuncionalización o incluso puede 

conservar la función ancestral (Schacherer et al., 2004; Sankoff, 2001; Rastogi y Liberles, 

2005; Kellis et al., 2004; Ohno, 1970; Quezada et al., 2008; DeLuna et al., 2001). A 

continuación se explica cada ruta. 

 

1. Pérdida de función: Es un proceso que elimina como gen funcional a una de las 

copias duplicadas, que puede permanecer como un pseudogen o eliminarse por un 

rearreglo cromosomal. La pérdida de la función puede ser un proceso neutral o selectivo, 

si es que el aumento en la dosis génica de un producto representa un problema para la 

célula. 

2. Conservación de la función ancestral: Ocurre cuando la dosis adicional representa 

una ventaja y se mantiene por conversión génica constante o por otros mecanismos de 

reparación de errores. Es común en proteínas que forman complejos macromoleculares y 

en donde es importante mantener la estequiometria de las subunidades del complejo. Un 

ejemplo son las proteínas ribosomales. 

3. Adquisición de una nueva función o neofuncionalización: Es un proceso adaptativo 

en el que después de la duplicación una copia del gen conserva la función ancestral, 

mientras que la otra copia muta adquiriendo una función que no estaba presente antes de 

la duplicación. Este mecanismo permite la retención de ambas copias. 

4. Subfuncionalización: Consiste en la división de funciones del gen ancestral entre los 

dos duplicados. Frecuentemente, la expresión de cada uno de los miembros del par 

cambia, de suerte que éstos se expresan en diferentes condiciones o fases del desarrollo 

de un individuo. La subfuncionalización también puede ocurrir a nivel de la proteína 

cuando uno de los miembros de la pareja puede desempeñar una de las funciones de 

manera más eficiente. 
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Piskur propuso que la duplicación del genoma completo que experimentó S. 

cerevisiae y la conservación de algunos de estos genes permitieron su adaptación al 

metabolismo fermentativo (Piskur, 2001). La propuesta de Piskur se basa principalmente 

en dos observaciones: i) S. cerevisiae y Kluyveromyces waltii divergieron a partir de un 

ancestro común. La duplicación del genoma de S. cerevisiae ocurrió después de la 

separación de linajes (Kellis et al., 2004) y ii) S. cerevisiae es un anaerobio facultativo, 

mientras que K. waltii y otras levaduras sensu stricto (aquellas que no experimentaron una 

duplicación del genoma completo) son organismos aerobios estrictos (Merico et al., 2007). 

En Drosophila melanogaster la proporción de genes esenciales es la misma 

(alrededor de 30%) tanto para genes nuevos -originados hace 3-35 millones de años-, 

como para genes viejos -originados hace más de 40 millones de años- (Chen et al., 2010), 

pero el 95% de los genes nuevos que son esenciales se originaron por duplicación (Chen 

et al., 2010). Ding y colaboradores encontraron que los genes duplicados de origen 

reciente pueden integrarse a ciertas vías y regular genes esenciales pre-existentes 

convirtiéndose a su vez en un gen esencial (Ding et al., 2010). 

Por lo que podemos concluir que una vez que un gen se duplica, cualquiera de las 

copias (la ancestral o la reciente) puede adquirir mutaciones que lleven a la pérdida de la 

función o en algunos casos a la adquisición de una nueva función que además, se integre 

a vías esenciales. 

 

1.5. El metabolismo nitrogenado en la levadura 

 

Saccharomyces cerevisiae como cualquier organismo unicelular, puede percibir la calidad 

y la cantidad de nutrientes que se encuentran en su entorno a través de la interacción de 

diferentes redes de señalización, lo que le permite ajustar su metabolismo, perfil 

transcripcional y programa de desarrollo. 

La levadura puede utilizar más de 30 compuestos nitrogenados, incluyendo 

aminoácidos, amonio, urea, bases nitrogenadas y derivados de purinas (Godard et al., 

2007). Estos compuestos entran a la célula a través de permeasas (Regenberg et al., 

1999) y son utilizados directamente en reacciones biosintéticas o son catabolizados para 

obtener nitrógeno en forma de amonio (NH4
+) a través de un proceso de desaminación del 

glutámico por una reacción de transaminación. El amonio es incorporado a otras 

moléculas por dos vías: i) la aminación reductiva del α-cetoglutarato catalizada por la 
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glutamato deshidrogenasa dependiente de NADP y codificada por los genes GDH1/GDH3; 

y ii) a través de la síntesis de glutamina en una reacción dependiente de ATP en la que se 

usan como sustratos glutamato y amonio, posteriormente el grupo amido de la glutamina 

es transferido al α-cetoglutarato, esta reacción requieren de la acción concertada de las 

enzimas Glutamina sintetasa (GS) y glutamato sintasa (GOGAT) codificadas por los genes 

GLN1 y GLT1, respectivamente (Cogoni et al., 1995). 

El transporte de nitrógeno, su biosíntesis y catabolismo son procesos altamente 

regulados que responden tanto a la calidad como cantidad de la fuente de nitrógeno. 

Dicha regulación es mediada por dos mecanismos generales: 

i) La represión catabólica nitrogenada (NCR por sus siglas en inglés), la cual 

opera cuando una fuente de nitrógeno represora se encuentra disponible para 

la célula y consiste en reprimir la expresión de genes que codifican para 

permeasas y enzimas que participan en el catabolismo de fuentes no 

represoras o secundarias de nitrógeno. La NCR está mediada por la interacción 

de 4 factores de transcripción, los activadores Gln3 y Gat1/Nil1 y los represores 

Dal80 y Gzf3/Nil2 (Magasanik y Kaiser, 2002). 

ii) El control general de la biosíntesis de aminoácidos, el cuál percibe la 

deficiencia o escasez de aminoácidos y promueve la expresión de genes 

implicados en la biosíntesis de estos aminoácidos. El control general de la 

biosíntesis es regulado por el factor de transcripción Gcn4 (Godard et al., 

2007). 

 

Cerca del 44%de los genes implicados en el metabolismo del nitrógeno se encuentran 

por duplicado (Marland et al., 2004), aunque del total de genes sólo 9 parejas tuvieron su 

origen en el evento ancestral de poliploidización (Seoighe y Wolfe, 1999b). Entre estos 

podemos destacar a GDH1 y GDH3 (que codifican para dos isozimas glutamato 

deshidrogenasas), LEU4 y LEU9 (codifican para dos isopropilmalato sintasas), LYS20 y 

LYS21 (codifican para dos homocitrato sintasas), AAT1 y ATT2 (que codifican para 

transaminasas de aspartato), ALT1 y ALT2 (que codifican para transaminasas de alanina) 

y BAT1 y BAT2 (que codifican para transaminasas de aminoácidos de cadena ramificada). 

Este conjunto de genes es particularmente interesante, ya que codifica para las 

enzimas que catalizan reacciones que utilizan intermediarios del ciclo de los ácidos 

tricarboxílicos, motivo por el cual su actividad debe estar cuidadosamente acoplada al 
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metabolismo central de carbono y por ello es posible que su conservación en doble copia 

sea una adaptación a las necesidades que impone el metabolismo facultativo. 

En condiciones de crecimiento fermentativo, el ciclo de Krebs funciona de manera 

incompleta y básicamente, sólo provee de intermediarios necesarios para el anabolismo. 

Bajo estas condiciones de crecimiento, el ATP se obtiene mayoritariamente de la glicólisis, 

por lo que el uso de las pozas de piruvato, α-cetoglutarato y acetilCoA, no interfiere con la 

obtención de energía para la célula. Bajo condiciones de crecimiento respiratorio, la 

energía se obtiene a través del ciclo de Krebs, por lo que se requiere modular el consumo 

de α-cetoglutarato para mantener un abastecimiento constante. En nuestro laboratorio se 

han estudiado a otras parejas de genes duplicados y para el caso de los parálogos 

Gdh1/Gdh3 y Lys20/Lys21 se ha concluido que estos duplicados se han conservado 

porque proveen a la célula de un mecanismo para modular el uso de α-cetoglutarato para 

la síntesis de aminoácidos durante el metabolismo fermentativo o respiratorio (DeLuna et 

al., 2001; Quezada et al., 2008). 

Como ya se mencionó, Gdh1 y Gdh3 son dos glutamato deshidrogenasas 

dependientes de NADP (GDH-NADP) que participan en la asimilación de amonio a través 

de la síntesis de glutamato, usando α-cetoglutarato, amonio y NADP+ como sustratos. 

Aunque catalizan la misma reacción estas isozimas no son redundantes. Gdh1 tiene una 

alta capacidad para utilizar el α-cetoglutarato y producir glutamato, lo cual es importante 

en condiciones de crecimiento fermentativo; sin embargo, bajo condiciones de crecimiento 

respiratorio la actividad de Gdh1 es modulada negativamente por Gdh3, probablemente a 

través de interacción directa de las proteínas (DeLuna et al., 2001). GDH3 no se expresa 

durante el crecimiento fermentativo, su expresión se induce a medida que aumenta la 

función respiratoria (Avendaño et al., 1997). La capacidad de la isozima Gdh3 para utilizar 

al α-cetoglutarato es menor que la de Gdh1, por lo que su actividad en condiciones 

respiratorias reduce el flujo de esqueletos de carbono a través de las GDH-NADP a favor 

del funcionamiento del ciclo de Krebs y la obtención de energía. Aparentemente, la 

retención de estos genes duplicados permite modular la síntesis de glutamato de acuerdo 

a las necesidades del metabolismo facultativo. El estudio de la conservación de estos 

parálogos arrojó datos interesantes. Por un lado, se evidenció que la diversificación en los 

patrones de expresión de los genes, así como en las características de las proteínas, son 

importantes para conferir a la célula una mayor plasticidad biológica. Por otro lado, se 

resaltó el potencial de los productos de genes parálogos para formar proteínas hetero-



                                                                                                                                                  INTRODUCCIÓN 

19 

oligoméricas con propiedades distintas al homo-oligómero (Avendaño et al., 1997; DeLuna 

et al., 2001). 

El par de parálogos LYS20 y LYS21 representan otro ejemplo de adaptación al 

metabolismo facultativo. Como ya se mencionó, estos parálogos codifican para dos 

isoenzimas homocitrato sintasas, que catalizan el primer paso de la vía de síntesis de 

lisina. Lys20 y Lys21 usan como sustratos α-cetoglutarato y acetil CoA para generar 

homocitrato y CoA. Bajo condiciones de crecimiento fermentativo ambos genes mantienen 

niveles de expresión similares y la contribución de las proteínas Lys20 y Lys21 a la poza 

de lisina parece ser redundante, por lo que en este caso la conservación de ambas copias 

obedecería a una necesidad de incrementar la dosis génica. Sin embargo, las propiedades 

cinéticas de estas enzimas difieren; Lys20 tiene una mayor capacidad para utilizar el α-

cetoglutarato y generar lisina, mientras que Lys21 tiene una capacidad menor y se ha 

especializado en la síntesis de lisina durante el metabolismo respiratorio, de tal forma que 

limita el uso de α-cetoglutarato (Quezada et al., 2008). 

 

1.6. Los parálogos BAT1 y BAT2 y el metabolismo de los aminoácidos de cadena 

ramificada 

 

Las transaminasas o aminotransferasas son enzimas que catalizan la transferencia de un 

grupo amino entre un aminoácido y un cetoácido usando como donador o receptor de 

amonio al glutamato o α-cetoglutarato, respectivamente. Las aminotransferasas utilizan 

como cofactor al piridoxal 5’-fosfato (PLP, por sus siglas en inglés), derivado de la vitamina 

B6, que es uno de los cofactores biológicos más utilizadas por enzimas relacionadas con 

el metabolismo de aminoácidos (Jansonius, 1998). 

El problema de la evolución de las transaminasas fue abordado por primera vez por 

Jensen en 1976, planteando el modelo del “parche” o reclutamiento. Este modelo propone 

que los eventos de duplicación genética en las rutas metabólicas primitivas pudieron 

facilitar la especialización hacia el amplio repertorio de sustratos que encontramos hoy en 

día en los organismos vivos (Jensen y Gu, 1996; Jensen, 1976). 

En S. cerevisiae la mayoría de las rutas de biosíntesis de aminoácidos han sido 

estudiadas. Las transaminasas juegan un papel muy importante dentro del metabolismo 

de nitrógeno, pues permiten la utilización de fuentes de nitrógeno diferentes a las 

involucradas directamente en el metabolismo central de nitrógeno. 
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Los parálogos BAT1 y BAT2 provienen de la duplicación del genoma completo 

(http://wolfe.gen.tcd.ie/ygob/) y codifican para dos transaminasas de aminoácidos de 

cadena ramificada. Las isoenzimas Bat1 y Bat2 presentan un 77% de identidad (Eden et 

al., 1996) entre ellas (Fig. 2). 

Figura 2. Alineamiento de secuencias de las proteínas Bat1 y Bat2 de S. cerevisiae y del ortólogo 

KlBat1 en K. lactis. Las proteínas parálogas Bat1 y Bat2 son 77% idénticas. El único ortólogo presente en 

K. lactis (KlBat1) es aproximadamente 80% idéntico tanto a Bat1 como a Bat2.  

 

Bat1 es una proteína de 393 aa y 43,596 Da, con un pI de 8.7 (Eden et al., 1996). En 

el extremo amino terminal tiene un péptido señal de 16 aa. Kispal y colaboradores 

observaron que Bat1 es una proteína soluble de matriz mitocondrial (Kispal et al., 1996). 

Por otro lado, Bat2 es una proteína citosólica de 376 aa y masa molecular de 41,624 

Da (Kispal et al., 1996). Su pI es de 6.9 (Eden et al., 1996), dentro del intervalo propuesto 

para proteínas citosólicas por Schwartz y colaboradores (Schwartz et al., 2001). 

Ambas enzimas participan en el metabolismo de valina, leucina e isoleucina. La 

biosíntesis de los aminoácidos de cadena ramificada consiste de una vía común que a 
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partir de piruvato y α-cetobutirato lleva a la producción de valina e isoleucina. Por otro 

lado, el precursor inmediato de la valina, el α-cetoisovalerato, sirve como intermediario 

para la síntesis de leucina (Fig. 3). 

 

1.7. Catabolismo de valina, isoleucina y leucina 

 

En Saccharomyces cerevisiae, los aminoácidos de cadena ramificada son catabolizados a 

través de la vía de Ehrlich que lleva a la formación de alcoholes tipo fusel. El primer paso 

es la transaminación de valina, isoleucina y leucina para producir los cetoácidos de 

cadena ramificada correspondientes; dicha reacción es reversible y es catalizada por las 

enzimas Bat1 y Bat2. El siguiente paso consiste en la descarboxilación de los cetoácidos 

para generar un aldehído; esta reacción es irreversible. Por último, el aldehído es reducido 

al alcohol fusel por una alcohol deshidrogenasa (Sentheshanuganathan, 1960). Además 

de la alcohol deshidrogenasa, el último paso de la vía de Ehrlich puede ser catalizado por 

una formaldehído deshidrogenasa o por aldehído reductasas dependientes de NADPH 

(Hauser et al., 2007; Dickinson et al., 2003; Ford y Ellis, 2002). 

La única forma de obtener amonio a partir de los aminoácidos de cadena ramificada 

es a través de la transaminación por Bat1 y Bat2. En las reacciones de transaminación la 

constante de equilibrio es cercana a la unidad; para favorecer la reacción en el sentido de 

la degradación, la célula tendría que acumular altas concentraciones de aminoácidos 

intracelulares. Se ha propuesto que el significado biológico de la vía de Ehrlich es 

mantener una baja concentración intracelular de α-cetóacidos con lo cual se empuja el 

flujo de la vía en el sentido de la degradación de aminoácidos (Hazelwood et al., 2008). 
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Figura 3. Vías de síntesis de aminoácidos de cadena ramificada en Saccharomyces cerevisiae. 

Tomada de Saccharomyces Genome Database (http://pathway.yeastgenome.org/YEAST/NEW-

IMAGE?type=PATHWAY&object=BRANCHED-CHAIN-AA-SYN-PWY&detail-level=2&detail-level=3&detail-

level=2). 

 

  



                                                                                                                                                  INTRODUCCIÓN 

23 

1.8. El transporte de aminoácidos de cadena ramificada en S. cerevisiae 

 

El transporte de valina, leucina e isoleucina se lleva a cabo a través de la permeasa 

general de aminoácidos Gap1 y las permeasas de aminoácidos de cadena ramificada 

Bap2 y Bap3 (Grauslund et al., 1995). La expresión de BAP2 y BAP3 es inducida por 

leucina y otros aminoácidos (De Boer et al., 1998; Didion et al., 1996). Bap2 es una 

permeasa de membrana celular, mientras que Bap3 es una proteína mitocondrial 

(Grauslund et al., 1995; Sickmann et al., 2003). 

Además del transporte de aminoácidos de cadena ramificada, las permeasas Bap2 y 

Bap3 participan en el transporte de triptófano, fenilalanina, tirosina, cisteína y metionina, y, 

en menor grado, de treonina y alanina (Regenberg et al., 1999). Agp1, la permeasa de 

aminoácidos no cargados, también está involucrada en el transporte de valina, isoleucina y 

leucina y se ha reportado que Tat1 (permeasa de aminoácidos aromáticos) también puede 

transportar valina (Regenberg et al., 1999). 

Las reacciones para generar α-isopropilmalato (α-IPM, intermediario en la síntesis de 

leucina) se llevan a cabo en la mitocondria. El α-IPM es transportado a través de la 

membrana mitocondrial por el acarreador de oxaloacetato mitocondrial Oac1 (Marobbio et 

al., 2008). Este transportador es fuertemente inhibido por la adición externa de α-IPM y α-

CIC, y en menor grado por α-CMV y oxaloacetato, por otro lado el α-CIV y los tres 

aminoácidos de cadena ramificada no lo inhiben (Marobbio et al., 2008).  

 

1.9. La expresión de los genes BAT1 y BAT2 

 

Se ha observado que durante el crecimiento en medio YPD (extracto de levadura, peptona 

y glucosa), BAT1 se expresa principalmente durante la fase logarítmica de crecimiento, 

mientras que BAT2 se expresa mayoritariamente durante la fase estacionaria de 

crecimiento (Schuldiner et al., 1996; Eden et al., 1996). 

El promotor de BAT1 presenta 5 cajas de unión al factor transcripcional Gcn4. La 

máxima expresión de BAT1 ocurre cuando están presentes las cinco cajas, además su 

expresión disminuye considerablemente en un fondo genético gcn4∆ (Ben-Yosef et al., 

1996). 

Un enfoque para la identificación de posibles reguladores de un gen es la búsqueda 

de cajas consenso de distintos factores transcripcionales sobre la región promotora de 
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dicho gen. Los promotores de BAT1 y BAT2 de S. cerevisiae se alinearon con los 

promotores de los genes ortólogos en diferentes levaduras sensu stricto. En la figura 4 se 

señalan las cajas consenso de diferentes factores transcripcionales sobre los promotores 

de los genes de S. cerevisiae. Las cajas señaladas en rojo son aquellas cuya secuencia 

está conservada en las levaduras sensu stricto. Como se puede apreciar, en el caso de 

BAT1 las cajas conservadas son Gcn4 y Leu3, mientras que en el caso de BAT2, las cajas 

conservadas son Gln3, Put3 y Leu3. Como ya se mencionó anteriormente Gcn4 es un 

regulador de genes biosintéticos, mientras que Gln3 participa en la regulación de genes 

cuyos productos participan en el catabolismo de algunas fuentes de de nitrógeno. 

 

1.10. Otras funciones de los ortólogos de Bat1 y Bat2 en otros organismos 

 

Los genes YlBCA1 y YlBCA2 de Yarrowia lipolytica son los ortólogos a BAT1 y BAT2 de S. 

cerevisiae. Bondar y colaboradores observaron que el producto de YlBCA1 participa en el 

catabolismo de L-metionina a través de una reacción de transaminación (Bondar et al., 

2005). A diferencia de lo observado en Yarrowia, el único ortólogo de K. lactis (KlBAT1) no 

está involucrado en la transaminación de metionina (Kagkli et al., 2006).  

En Arabidopsis thaliana se han identificado 7 ortólogos a Bat1/Bat2 con diferente 

localización subcelular, denominados BCAT1 a BCAT7 (Diebold et al., 2002). BCAT3, 

además de participar en el metabolismo de valina, leucina e isoleucina, también participa 

en el metabolismo de glucosinolato (Schuster et al., 2006).  

Una función adicional también se ha descrito para la transaminasa de aminoácidos de 

cadena ramificada de Nicotiana benthamiana (NbBCAT). La enzima NbBCAT se localiza 

en el cloroplasto y se expresa principalmente en flores y hojas jóvenes, cuando la 

expresión de este gen se reprime las hojas muestran un desarrollo anormal, además se 

observa una disminución en los niveles de las hormonas giberelina y ácido indolacético y 

un aumento en el nivel de citoquinina. Se ha sugerido que NbBCAT regula los niveles de 

estas hormonas a través de la modulación de los factores transcripcionales KNOX (Gao et 

al., 2009). 

Estos resultados sugieren que además de la subfuncionalización, los ortólogos de 

Bat1/Bat2 en otros organismos posiblemente han experimentado algún tipo de 

neofuncionalización 
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4. Organización de los promotores de los genes BAT1 y BAT2. . 

                     INTRODUCCIÓN 

 



 

 

2. PLANTEAMIENTO 

DEL PROBLEMA



                                                                                                                  PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 

29 

2. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 

 

Alrededor del 30% del genoma de Saccharomyces cerevisiae está constituido por genes 

presentes en más de una copia, aproximadamente la mitad de ellos deriva de un evento 

de duplicación genómica. Después del evento de duplicación, el ancestro de 

Saccharomyces experimentó una pérdida masiva de algunos de los genes duplicados 

(Kellis et al., 2004; Wolfe y Shields, 1997). 

La duplicación de genes provee a la célula del material necesario para la innovación 

evolutiva ya que una de las copias puede adquirir mutaciones que conlleven a la 

adquisición de una nueva función (Ohno, 1970). 

Si la organización y ubicación de un grupo de genes adyacentes en un cromosoma de 

la levadura tipo ancestral se encuentran redistribuida en dos cromosomas en S. cerevisiae 

podemos inferir que dicho grupo de genes proviene de la duplicación del genoma 

completo. El  análisis in silico del contexto de los genes BAT1 y BAT2 usando el programa 

“Yeast Gene Order Browser” (YGOB http://wolfe.gen.tcd.ie/ygob/) sugiere que estos genes 

pertenecen a un posible bloque de duplicación genómica. 

Un estudio previo de nuestro laboratorio usando microarreglos, mostró que el perfil de 

expresión de BAT1 y BAT2 difiere de acuerdo a la fuente de carbono, mientras que BAT1 

muestra mayor expresión en condiciones de crecimiento fermento-respiratorio (medios con 

glucosa como fuente de carbono), BAT2 tiene mayor expresión durante el crecimiento 

respiratorio (etanol como fuente de carbono). Además del perfil de expresión, los 

productos codificados por estos genes presentan una diferente distribución subcelular, 

Bat1 es una proteína mitocondrial y Bat2 es una enzima citosólica (Kispal et al., 1996; 

Eden et al., 1996). 

Kluyveromyces lactis deriva de un ancestro común a S. cerevisiae; sin embargo, el 

linaje que dio origen a K. lactis divergió antes de la duplicación del genoma completo de S. 

cerevisiae. El gen KlBAT1 de K. lactis es el único ortólogo a los genes BAT1 y BAT2 de S. 

cerevisiae (http://www.genolevures.org/elt/KLLA/KLLA0A10307g). La expresión del gen 

KlBAT1 y el papel fisiológico de su producto no han sido estudiados hasta ahora. 

El objetivo de este proyecto es analizar las particularidades de expresión de los genes 

BAT1 y BAT2 de S. cerevisiae así como del gen tipo ancestral KlBAT1 de K. lactis, 

además, se evaluará la función de los productos codificados por dichos genes.  
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El contraste de estos datos permitirá entender si la conservación de los parálogos 

BAT1 y BAT2 en el genoma de S. cerevisiae obedece a un proceso de subfuncionalización 

que llevó a un perfil de expresión diferencial de los genes, un cambio en las características 

de las isoenzimas o ambos. 
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3. ESTRATEGIA EXPERIMENTAL 

 

El objetivo general de este trabajo consistió en analizar el perfil de expresión de los 

parálogos BAT1 y BAT2 de Saccharomyces cerevisiae y la función de sus productos, así 

como del gen tipo ancestral KlBAT1 de K. lactis. 

 

3.1. Caracterización fenotípica de las mutantes bajo diferentes condiciones 

metabólicas.  

 

Se generaron las mutantes sencillas bat1∆ y bat2∆, así como la doble mutante bat1∆, 

bat2∆. Además, estas cepas fueron complementadas con plásmidos monocopia o 

multicopia en los que se clonó al gen BAT1 o BAT2 de S. cerevisiae o el gen 

KLLA0A10307g (en este trabajo se denominó KlBAT1) de K. lactis. Por otro lado, también 

se construyo la mutante Klbat1∆ en K. lactis. El análisis fisiológico se realizó determinando 

las velocidades específicas de crecimiento en condiciones de cultivo que promueven la 

biosíntesis o catabolismo de valina, isoleucina y leucina. 

 

3.2. Análisis de los patrones de expresión de los genes BAT1 y BAT2. 

 

La actividad transcripcional de los promotores de los genes BAT1 y BAT2 se determinó 

mediante fusiones transcripcionales al gen reportero lacZ de Escherichia coli. Las fusiones 

se clonaron en un vector monocopia que se transformó a la cepa silvestre. 

Adicionalmente, se realizaron ensayos tipo Northern para determinar la expresión de BAT1 

y BAT2. 

 

3.3. Estudio de las propiedades bioquímicas de las isoenzimas Bat1, Bat2 y su 

único ortólogo en K. lactis KlBat1. 

 

Se obtuvieron extractos proteínicos de las cepa silvestre y de las mutantes isogénicas 

bat1∆ y bat2∆ de S. cerevisiae, así como de la cepa silvestre y la mutante Klbat1∆ de K. 

lactis. Se determinó la actividad de transaminasa utilizando como sustratos a los tres α-



                                                                                             ESTRATEGIA EXPERIMENTAL 

34 

cetoácidos de cadena ramificada (α-cetoisovalerato, α-cetoisocaproato y α-

cetometilvalerato). 
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4. METODOLOGÍA 

 

Tabla I. Cepas utilizadas en este proyecto. 

Cepa Genotipo Fuente o Referencia 

CLA1-2 MATα BAT1 BAT2 ura3 leu2::LEU2 (Quezada et al., 2008) 

bat1∆ MATα bat1∆::kanMX4 BAT2 ura3 leu2::LEU2  Este trabajo 

bat2∆ MATα BAT1 bat2∆::kanMX4 ura3 leu2::LEU2 Este trabajo 

bat1∆ bat2∆ MATα bat1∆::NAT bat2∆::kanMX4 ura3 leu2::LEU2 Este trabajo 

BAT1-TAP S288C (MATa his3∆1 leu2∆0 met15∆0 ura3∆0) 

BAT1::TAP-HIS3MX6 

(Ghaemmaghami et 

al., 2003) 

BAT2-TAP S288C (MATa his3∆1 leu2∆0 met15∆0 ura3∆0) 

BAT2::TAP-HIS3MX6 

(Ghaemmaghami et 

al., 2003) 

Kluyveromyces lactis 155 MATa ade2 his3 ura3 (Navarro-Olmos et al., 

2010) 

Klbat1∆ MATa ade2 his3 ura3 Klbat1:: kanMX4 Este trabajo 
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Tabla II. Plásmidos utilizados en este proyecto.  

 

Plásmido Descripción Fuente o 

Referencia 

YEp353 Plásmido episomal que permite construir fusiones 

transcripcionales con el gen lacZ de Escherichia coli. Tiene el 

origen de replicación 2µ y los genes URA3 para selección en 

levadura y el gen para la β-lactamasa, que confiere resistencia 

a ampicilina en E. coli. 

(Myers et al., 1986) 

YEp353 PBAT1 La región 5’ UTR del gen BAT1 (1080 pb rio arriba del ATG) se 

clonó en los sitios de restricción EcoRI y PstI del plásmido 

YEp353, en marco de lectura al gen lacZ. 

Este trabajo 

YEp353 PBAT2 La región 5’ UTR del gen BAT2 (471 pb rio arriba del ATG) se 

clonó en los sitios de restricción EcoRI y PstI del plásmido 

YEp353, en marco de lectura al gen lacZ. 

Este trabajo 

pRS416 o CEN Plásmido centromérico de levadura, tiene el gen URA3, que 

permite la selección en S. cerevisiae y el gen que codifica para 

la β-lactamasa, que confiere resistencia a ampicilina en 

Escherichia coli. 

(Sikorski y Hieter, 

1989) 

pRS416 BAT1 o 

BAT1 CEN 

Es el plásmido pRS416 en el que se clonó un fragmento de 

2315 pb que corresponden a 1080 pb de la región 5’ UTR, 1182 

pb de la región codificante y 53 pb de la región 3’ UTR del gen 

BAT1. El fragmento se clonó en el sitio de restricción EcoRI. 

Este trabajo 

pRS416 BAT2 o 

BAT2 CEN 

Es el plásmido pRS416 en el que se clonó un fragmento de 

1681 pb que corresponden a 471 pb de la región 5’ UTR, 1131 

pb de la región codificante y 79 pb de la región 3’ UTR del gen 

BAT2. El fragmento se clonó entre los sitios de restricción 

EcoRI y XhoI. 

Este trabajo 

pRS426 o 2µ Plásmido episomal, contiene al gen URA3, que permite la 

selección en S. cerevisiae y el gen que codifica para la β-

lactamasa, que confiere resistencia a ampicilina en E. coli. 

Tiene el origen de replicación 2µ. 

(Christianson et al., 

1992) 

pRS426 BAT1 o 

BAT1 2µ 

Es el plásmido pRS426 en el que se clonó un fragmento de 

2315 pb que corresponden a 1080 pb de la región 5’ UTR, 1182 

pb de la región codificante y 53 pb de la región 3’ UTR del gen 

BAT1. El fragmento se clonó en el sitio de restricción EcoRI. 

Este trabajo 
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Plásmido Descripción Fuente o 

Referencia 

pRS426 BAT2 o 

BAT2 2µ 

Es el plásmido pRS426 en el que se clonó un fragmento de 

1681 pb que corresponden a 471 pb de la región 5’ UTR, 1131 

pb de la región codificante y 79 pb de la región 3’ UTR del gen 

BAT2.  El fragmento se clonó entre los sitios de restricción 

EcoRI y XhoI. 

Este trabajo 

pRS416 KlBAT1 

o KlBAT1 CEN 

Es el plásmido pRS416 en el que se clonó un fragmento de 

1815 pb que corresponden a 500 pb de la región 5’ UTR, 1291 

pb de la región codificante y 24 pb (12 en el extremo 5’ y 12 en 

el extremo 3’) para insertar los sitios de restricción EcoRI y 

BamHI respectivamente. 

Este trabajo 

pRS416       

PBAT1-KlBAT1 

Es el plásmido pRS416 en el que se clonó un fragmento de 

2395 pb que corresponden a 1080 pb del promotor de BAT1, 

más 1291 pb de la región codificante de KlBAT1, más 24 pb (12 

en el extremo 5’ y 29 en el extremo 3’) para insertar los sitios de 

restricción EcoRI y BamHI. 

Este trabajo 

pRS416       

PBAT2-KlBAT1 

Es el plásmido pRS416 en el que se clonó un fragmento de 

1786 pb que corresponden a 471 pb del promotor de BAT2, 

más 1291 pb de la región codificante de KlBAT1, más 24 pb (12 

en el extremo 5’ y 29 en el extremo 3’) para insertar los sitios de 

restricción EcoRI y BamHI. 

Este trabajo 

YEpKD352 Es un vector episomal para E. coli y Kluyveromyces, tiene el 

origen de replicación pKD1 de K. drosophylarum, el origen de 

replicación pBR322, el casete URA3 para selección en 

levadura, el gen lacZ y el gen β-lactamasa para selección por 

resistencia a ampicilina en E. coli. 

Donación Dr. 

Roberto Coria 

YEpKD352 

PKlBAT1-KlBAT1 

Es el plásmido YEpKD352 en el que se clonó un fragmento de 

aprox. 1800 pb que consiste de 500 pb de la región 5’ UTR, la 

región codificante y 63 pb de la región 3’ UTR del gen KlBAT1 

de K. lactis.  El fragmento se clonó en los sitios de restricción 

EcoRI y BamHI. 

Este trabajo 
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Tabla III. Oligonucleótidos utilizados en este trabajo. 

Código Oligonucleótido Secuencia 

M1 BAT1-Fo ATC AAT AGT AAG GCT CGC AAA CCG CCC 

M2 BAT1-Re CAT GTA AAG TCC AGC GAG ATA CCT TGG C 

M3 BAT2-Fo CAA ACA TCT TCG AAC GTG AAA ACC TGC CTC TGA GGG 

M4 BAT2-Re-BIS GTC CTT GAT ACC GAT AGG CCA GC 

M5 BAT1 kan-Fo TAA ATC ACC CTA TAA ACG CAA AAT CAG CTA GAA CCT TAG CCG 

TAC GCT GCA GGT CGA C 

M6 BAT1 kan-Re CGT TTT TTT TTT TTG GGG GGG GAG GGG ATG TTT ACC TTA TCG 

ATG AAT TCG AGC TCG 

M7 BAT2 kan-Fo ATT CCT TTG AGA AAT CCT TAA TAA AAA CAG ACT AAC TAC TCG 

TAC GCT GCA GGT CGA C 

M8 BAT2 kan-Re GTT TTA TTC TTT TTA ACT TTT AAT TAC TTT ACG TAG CAA TAT CGA 

TGA ATT CGA GCT CG 

M9 BAT1 promotor-Re GCA CAA TTC CGT AGT CCA ATG TAG TTC ATG TTT TAG TAT GCT 

AAG GTT CTA GCT G 

M10 BAT2 promotor-Re GCA CAA TTC CGT AGT CCA ATG TAG TTC ATA TCG TTC TTA AAA 

CTC GTG GAG ATG C 

M11 Fusión BAT1-Fo GCG CGC GAA TTC CGT TTA AGG TTC CTA TTT TGA TAG TC 

M12 Fusión BAT1-Re GCG CGC GCT GCA GGA ATG TCT CTG CAA CAT GTT TTA GTA T 

M13 Fusión BAT2-Fo GCG CGC GAA TTC AAA CCT GCC TCT GAG GGT CAT 

M14 Fusión BAT2-Re GCG CGC GCT GCA GGG TGC CAA GGT CAT ATC G 

M15 Southern BAT2-Re CCT TTC TGA AGT CTA AGT GGG ATA GGG 

M16 Plásmido BAT2-Re GCG CGC CTC GAG CCC CTT AAC TCA GTA GAA AAA ACG C 

M17 KlBAT1 prom-Fo GCG CGC GAA TTC CGT TGA CAA GTG ACA ATG CAT GAC 

M18 KlBAT1-Re GCG CGC GGA TCC GAG CTA CCT GAT CCG TGC TAC ATA G 

M19 KlBAT1 Cod-Fo ATG AAC TAC ATT GGA CTA CGG AAT TGT GC 

M20 KlBAT1 kan-Fo CCA TCT GTA TCA TTT GTC CTA GCT ATT TCA TCC CTG GCA AGG 

CGT ACG CTG CAG GTC GAC 

M21 KlBAT1 kan-Re GCT ACA TAG TTG CTA GTG ACA CAT AAT CAC GGT AGG TTG TAT 

TTA GGA TCG ATG AAT TCG AGC TCG 

M22 KlBAT1 Ver-Re ACG GCT TTG AAC CCA GTC TTG TAA TAT GG 

M23 5’ KlBAT1-Re CCT TGC CAG GGA TGA AAT AGC TAG G 

M24 3’ KlBAT1-Fo CCT AAA TAC AAC CTA CCG TGA TTA TGT G 

M25 3’ KlBAT1-Re TTG GAA ACC CTA TTA TCC TTA AAC GG 

M26 Kan5’-Rev TCG CGA GCC CAT TTA TAC CC 

M27 NAT1-Re TAA GCC GTG TCG TCA AGA GTG G 

M28 Kan3’-Rev GGC AGT TCC ATA GGA TGG CA 
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4.1. Construcción de mutantes 

 

Las mutantes se construyeron mediante reemplazo por recombinación homóloga del gen 

de interés por los módulos KanMX4 (Wach et al., 1994) o NAT (Goldstein y McCusker, 

1999), que confieren resistencia a los antibióticos geneticina/G418 o NAT/nourseotricina, 

respectivamente.  

Para generar la mutante sencilla bat1∆ se amplificó el casete KanMX4 con los 

oligonucleótidos M5 y M6 utilizando como molde al plásmido pFA6a. El módulo 

amplificado contiene al casete KanMX4 flanqueado por 40 pb del UTR 5’ y 38 pb del UTR 

3’ del gen BAT1 (Tabla III, regiones en negrillas en los oligonucleótidos correspondientes). 

El módulo (1584 pb) se purificó mediante el protocolo para purificación de fragmentos de 

DNA en solución “QIAQUICKTM PCR Purification Kit” de QIAGEN, siguiendo las 

instrucciones del fabricante. Una vez purificado, se transformó 1 µg del módulo a la cepa 

silvestre CLA1-2 usando el protocolo de transformación de levadura con acetato de litio. 

Las transformantes se seleccionaron en YPD geneticina (200 µg/ml). 

La construcción de la mutante bat2∆ se realizó de manera similar pero con los 

oligonucleótidos M7 y M8. El módulo amplificado a partir del plásmido pFA6a contiene al 

casete KanMX4 flanqueado por 40 pb del UTR 5’ y 40 pb del UTR 3’ del gen BAT2 (Tabla 

III, regiones en negrillas en los oligonucleótidos correspondientes). El módulo (1586 pb) se 

purificó y se transformó a la cepa silvestre CLA1-2 como se describió anteriormente. 

Para generar la doble mutante bat1∆ bat2∆ primero se sustituyó al módulo KanMX4 

de la mutante sencilla bat1∆ por el casete clonNAT. El módulo clonNAT se obtuvo 

mediante digestión del plásmido p4339 con la enzima EcoRI. Posteriormente sobre el 

fondo de esta mutante (bat1::nat) se transformó el módulo KanMX4 flanqueado por 

regiones homólogas al gen BAT2, siguiendo el mismo procedimiento que la construcción 

de la mutante sencilla bat2∆. Las transformantes se seleccionaron por resistencia a 

geneticina y nourseotricina (YPD geneticina 200 µg/ml y NAT 100 µg/ml). 

Para generar la mutante Klbat1∆ de K. lactis se construyó un módulo que contenía al 

casete KanMX4 flanqueado por aproximadamente 500 pb de los UTR 5’ y 3’ del gen 

KlBAT1. Este módulo se amplificó con los oligonucleótidos M17 y M25 usando como 

molde tres productos de PCR: i) 505 pb del UTR 5’ del gen KlBAT1, amplificado con los 

oligonucleótidos M17 y M23, ii) la región codificante del módulo KanMX4 flanqueada por 

regiones homólogas a los UTR 5’ y 3’ del gen KlBAT1, amplificado con los oligonucleótidos 
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M20 y M21 y iii) 462 pb del UTR 3’ del gen KlBAT1 amplificado con los oligonucleótidos 

M24 y M25. El módulo se purificó siguiendo el protocolo “Wizard SV Gel and PCR Clean-

up System” de PROMEGA. Una vez purificado, se transformó 1 µg del módulo a la cepa 

silvestre K. lactis 155 usando el protocolo de transformación de levadura con acetato de 

litio con una ligera modificación, antes del choque térmico las células fueron incubadas en 

presencia de DMSO (dimetil sulfóxido). Las transformantes se seleccionaron en YPD 

geneticina (200 µg/ml). 

Las inserciones de los módulos KanMX4 o clonNAT en el locus correspondiente se 

verificaron amplificando el módulo correspondiente con un oligonucleótido que hibrida 

sobre el UTR 5’ del locus de interés y otro que hibrida sobre el módulo de interrupción. 

Para verificar las mutantes bat1::kan, bat1::nat y bat2::kan se utilizaron los 

oligonucleótidos M1 y M26, M1 y M27 y M3 y M26, respectivamente. Además, tanto en la 

cepa silvestre como en las mutantes isogénicas se amplificaron fragmentos que incluían el 

gen silvestre o el módulo KanMX4 usando oligonucleótidos que hibridan sobre las 

regiones UTR 5’ y 3’ en las siguientes combinaciones: M1 y M2 para amplificar el gen 

silvestre o el módulo KanMX4 en el locus BAT1, M3 y M4 para amplificar el gen silvestre o 

el módulo KanMX4 en el locus BAT2. La inserción de los módulos KanMX4 y clonNAT en 

la doble mutante bat1::nat bat2::kan se verificó como en las mutantes sencillas. 

La inserción del casete KanMX4 en el locus del gen KlBAT1 se verificó amplificando 

con un oligonucleótido que hibrida sobre el UTR 5’ del gen KlBAT1 y otro que hibrida 

sobre el módulo KanMX4 (M17 y M28), también se amplificó un fragmento del gen 

silvestre con los oligonucleótidos M17 y M22. Además se usaron los oligonucleótidos M17 

y M25 para amplificar el gen silvestre o el módulo KanMX4 desde los UTR 5’ y 3’ del locus 

de KlBAT1. 

 

4.2. Condiciones de crecimiento 

 

Las cepas se crecieron en medio mínimo (MM) con sales, elementos traza y vitaminas, 

usando como fuente de carbono glucosa 2% (peso/volumen) o etanol 2% 

(volumen/volumen). De acuerdo al experimento la fuente de nitrógeno usada fue sulfato de 

amonio (40 mM), valina (150 mg/ml), isoleucina (30 mg/ml), leucina (100 mg/ml), GABA (1 

g/l) o glutamina (1 g/l). Cuando se requirió se adicionó valina, isoleucina, leucina (en las 

concentraciones indicadas anteriormente), uracilo (20 mg/ml), adenina (20 mg/ml), 
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metionina (20 mg/ml) o histidina (20 mg/ml) para complementar auxotrofías. Todos los 

cultivos se incubaron a 30ºC. 

Para determinar la velocidad específica de crecimiento, primero se calculó el valor de 

la pendiente en la fase exponencial de la curva de crecimiento. Posteriormente se 

aplicaron las fórmulas que se indican a continuación 

. 

td=
log2

m
µ=
ln2

td  

td  Tiempo de duplicación (h) 

m  Pendiente en la fase exponencial de la curva de crecimiento 

µ  Velocidad específica de crecimiento (h-1) 

 

4.3. Transformación de levadura con acetato de litio 

 

1) Inocular 10 ml de medio YPD con una colonia aislada de la cepa deseada e incubar 

a 30°C por toda la noche. 

2) Centrifugar a 2500 rpm por 5 min a T.A. para colectar las células. 

3) Resuspender en 5 ml de agua estéril. Diluir en 40 ml de YPD a una DO600nm final de 

0.2 a 0.25. 

4) Incubar a 30°C, 250 rpm hasta alcanzar una DO600nm de 0.5-0.6. 

5) Centrifugar a 3000 rpm por 5 min a T.A. para colectar las células. Resuspender en 

40 ml de agua estéril y centrifugar nuevamente a 3000 rpm por 5 min a T.A. para 

colectar las células. 

6) Resuspender en 1 ml de agua estéril y transferir a un tubo eppendorf de 1.5 ml. 

7) Centrifugar a 14000 rpm por 5 seg. Eliminar el sobrenadante. Lavar con 1 ml de 

TE/LiOAc (LiOAc 100 mM pH 7.5, Tris-HCl 10 mM pH 7.5 y EDTA 1 mM). 

8) Resuspender las células en 200 μl de TE/LiOAc. 

9) Colocar 50 μl de células en un tubo eppendorf de 1.5 ml. 

10) Agregar 1 μg del producto de PCR y 10 μl de DNA acarreador (DNA de esperma de 

salmón, previamente sonicado y hervido por 5 min. Incubar en hielo por 5 min antes 

de usarlo). 

NOTA: Incluir como control negativo células sin DNA y células sólo con DNA de 

esperma de salmón. 
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11) Mezclar con vortex. Adicionar 300 μl de PGE/TE/LiOAc al 45% (PEG 45%, LiOAc 

100 mM pH 7.5, Tris-HCl 10 mM pH 7.5, EDTA 1 mM) y mezclar con vortex. 

12) Incubar a 30°C, 250 rpm por 30 min. 

13) Someter a choque térmico a 42°C por 15 min. 

14) Preparar tubos Falcon de 50 ml con 3 ml de YPD. 

15) Centrifugar las células a 14000 rpm por 30 seg. Eliminar el sobrenadante. 

16) Resuspender el botón celular en 1 ml de YPD y transferir al tubo con 3 ml de YPD. 

17) Incubar a 30°C , 250 rpm por 3 h. 

18) Colectar las células por centrifugación y resuspender en 400 μl de YPD. 

19) Platear en medio YPD selectivo e incubar a 30°C. 

 

4.4. Construcción de plásmidos monocopia y multicopia de los genes BAT1, BAT2 

y KlBAT1 

 

Los genes BAT1, BAT2 y KlBAT1 con sus respectivas regiones promotoras fueron 

clonados en plásmidos monocopia (pRS416, CEN) o multicopia (pRS426, 2µ).  

El gen BAT1 más 1080 pb del UTR 5’ se amplificó con los oligonucleótidos M11 y M2 

(2555 pb) usando como molde DNA genómico de la cepa CLA1-2. Para amplificar al gen 

BAT2 más 490 pb del UTR 5’ se usaron los oligonucleótidos M13 y M16 (1681 pb) y DNA 

genómico de la cepa CLA1-2 como molde. El gen KlBAT1 más 500 pb del UTR 5’ se 

amplificó con los oligonucleótidos M17 y M18 (1815 pb) usando como molde DNA 

genómico de la cepa silvestre K. lactis 155.  

Los productos de PCR se purificaron siguiendo el protocolo “Wizard SV Gel and PCR 

Clean-up System” de PROMEGA. Los insertos y vectores se digirieron con las enzimas de 

restricción correspondientes. Además, los vectores se desfosforilaron con fosfatasa 

alcalina. 

El módulo BAT1 se clonó en el sitio de restricción EcoRI de pRS416 o pRS426 

generando los plásmidos BAT1 CEN y BAT1 2µ, respectivamente. El módulo BAT2 se 

clonó en los sitios de restricción EcoRI y XhoI de los vectores pRS416 o pRS426, 

generando los plásmidos BAT2 CEN y BAT2 2µ, respectivamente. El módulo KlBAT1 se 

clonó en los sitios de restricción EcoRI y BamHI de los plásmidos pRS416 y YEpKD352 

generando los plásmidos pRS416 KlBAT1 y YEpKD352 PKlBAT1-KlBAT1. 
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Los plásmidos BAT1 CEN, BAT1 2µ, BAT2 CEN, BAT2 2µ y pRS416 KlBAT1 se 

transformaron en la cepa CLA1-2 y las mutantes isogénicas bat1∆, bat2∆ y bat1∆ bat2∆. 

El plásmido YEpKD352 PKlBAT1-KlBAT1 se transformó en la cepa K. lactis 155 y la mutante 

isogénica Klbat1∆. 

 

4.5. Construcción de fusiones quiméricas de los promotores BAT1 y BAT2 al gen 

KlBAT1 de Kluyveromyces lactis 

 

Para generar fusiones transcripcionales de los promotores de los genes BAT1 o BAT2 a la 

región codificante del gen KlBAT1 primero se amplificaron las regiones intergénicas de los 

genes BAT1 y BAT2 usando como molde DNA genómico de la cepa CLA1-2 y los 

oligonucleótidos M11 y M9 para el promotor de BAT1 (1121 pb); y M13 y M10 para el 

promotor de BAT2 (512 pb). Por otro lado se amplificó la región codificante del gen 

KlBAT1 con los oligonucleótidos M19 y M18 (1303 pb) usando como molde DNA genómico 

de la cepa K. lactis 155. Al amplificar los promotores de los genes BAT1 o BAT2 se agregó 

al extremo 3’ una región homóloga a la región codificante del gen KlBAT1 (Tabla III, 29 pb, 

indicados en negrillas en los oligonucleótidos M9 y M10).  

Para obtener la quimera PBAT1-KlBAT1 se usó como molde el módulo correspondiente 

al promotor de BAT1 y la región codificante de KlBAT1 en una PCR con los 

oligonucleótidos M11 y M18. Para obtener la quimera PBAT2-KlBAT1 se usó como molde el 

módulo del promotor de BAT2 y la región codificante de KlBAT1 en una PCR con los 

oligonucleótidos M13 y M18. Los productos de PCR se purificaron con el protocolo “Wizard 

SV Gel and PCR Clean-up System” de PROMEGA y se clonaron en los sitios de 

restricción EcoRI y BamHI del plásmido monocopia pRS416. 

Estos plásmidos se transformaron en la cepa CLA1-2 y las mutantes isogénicas 

bat1∆, bat2∆ y bat1∆ bat2∆. 
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4.6. Construcción de fusiones del reportero lacZ de Escherichia coli a los 

promotores BAT1 y BAT2 

 

Para generar fusiones transcripcionales de los promotores de BAT1 y BAT2 a la región 

codificante del gen lacZ de Escherichia coli, la región intergénica de BAT1 se amplificó con 

los oligonucleótidos M11 y M12 (Tabla III, en negrillas se indican los sitios de restricción 

para EcoRI y PstI), para amplificar el promotor de BAT2 se usaron los oligonucleótidos 

M13 y M14 (Tabla III, en negrillas se indican los sitios de restricción para EcoRI y PstI). 

Los fragmentos obtenidos (1122 pb para BAT1 y 510 pb para BAT2) se purificaron 

siguiendo el protocolo “QIAQUICKTM PCR Purification Kit” de QIAGEN. Los fragmentos 

purificados se clonaron el plásmido YEp353 en los sitios de restricción EcoRI y PstI 

generando los plásmidos YEp353 PBAT1 y YEp353 PBAT2 que se transformaron a la cepa 

CLA1-2. 

 

4.7. Determinación de actividad de β-galactosidasa 

 

Las células se colectaron por centrifugación y se resuspendieron en amortiguador de 

extracción, posteriormente las células se lisaron con perlas de vidrio (Cogoni et al., 1995). 

La actividad de β-galactosidasa (β-gal) se determinó usando una modificación de los 

protocolos descritos por Valenzuela y colaboradores (Valenzuela et al., 1998, 2001). Esta 

modificación permite medir la actividad de β-gal en placas de microtitulación de 96 pozos. 

El protocolo se describe a continuación. 

1) Agregar a cada pozo de 1.5 a 15 µl de muestra y aforar a 15 µl con Amortiguador 

de extracción. 

2) Agregar 135 µl de Buffer Z (Na2HPO4 • 12 H2O 60 mM, NaH2PO4 • H2O 40 mM, KCl 

10 mM, MgSO4 • 7 H2O 1 mM, pH 7.0) + DTT 1 mM con la pipeta multicanal. 

3) Incubar la placa de microtitulación a 30°C por 5 min.  

4) Iniciar la reacción agregando 30 µl de la solución ONPG (4 mg/ml en Buffer Z), 

agitar con la pipeta multicanal. Incubar por 1 min. 

5) Detener la reacción agregando 75 µl de Na2CO3 1 M. Anotar el tiempo exacto en el 

cuál se detiene la reacción. 

6) Medir a DO420nm. 
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7) Determinar la actividad específica del extracto de acuerdo a la siguiente fórmula. La 

actividad específica se expresa en nmoles de ο-nitrofenol producido por minuto por 

miligramo de proteína (nmol min-1 mg proteína-1). 

 

DO420nm× 0.255 

0.0045 × �proteína� × Vext  × t
 

        

DO420nm   DO del producto ο-nitrofenol a 420 nm 

0.255  Factor para corregir por el volumen de reacción 

0.0045  DO de una solución de ο-nitrofenol a una concentración de 1 nmol/ml  

[proteína]   Concentración de proteína expresada en mg/ml 

Vext   Volumen de muestra analizado en ml 

t   Tiempo de reacción expresado en minutos 

 

4.8. Determinación de la concentración de proteína 

 

Se siguió un protocolo modificado a partir del método de Lowry (Lowry et al., 1951) que 

permite realizar el ensayo en placas de microtitulación de 96 pozos. 

1) Preparar la solución ABC (Sol. A 19.6 ml + Sol. B 0.2 ml + Sol. C 0.2 ml). 

2) Preparar la solución de Folin diluyendo 1:1 con H2O bidestilada (preparar justo 

antes de usar). 

3) En la fila A de la placa de microtitulación preparar la curva estándar utilizando 

diferentes volúmenes de una solución de BSA (1 mg/ml), aforar a 40 µl con H2O bd 

(usar 1.5, 3, 4.5, 6, 8, 10, 15 y 20 µl de BSA para cada pozo). 

4) En las siguientes filas, preparar las muestras, utilizar 10, 20, 30 y 40 µl, se pueden 

analizar 2 diluciones (100 y 10-1). Aforar a 40 µl con H2O bd. 

5) Agregar 200 µl de la Sol. ABC a cada pozo. Mezclar con micropipeta multicanal e 

incubar 10 min. 

6) Agregar 20 µl de Folin diluído. Mezclar con micropipeta multicanal e incubar 30 min. 

7) Registrar DO625 nm. 

 

Solución A: NaOH 0.4%, Na2CO3 2%.  

Solución B: Tartrato de Sodio y Potasio 2 %. Almacenar a 4°C. 
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Solución C: Sulfato cúprico 1%. Almacenar a 4°C en oscuridad. 

 

4.9. Inmunodetección de las proteínas de interés 

 

Se determinó la cantidad de antígeno Bat1-TAP o Bat2-TAP en diferentes condiciones de 

cultivo y fases de crecimiento. Los extractos se obtuvieron a partir de cultivos en fase 

exponencial (DO600nm 0.4 a 0.7) en medios con glucosa como única fuente de carbono y 

glutamina, amonio ó GABA más VIL como única fuente de nitrógeno. También se 

obtuvieron extractos de cultivos en fase exponencial y estacionaria en YPD. Para la 

obtención de extractos se usó el siguiente protocolo: 

1) Colectar las células por centrifugación 5 min a 3000 rpm y 4°C. Decantar el 

sobrenadante, resuspender el pellet en agua y colectar las células por centrifugación. 

2) Decantar el sobrenadante, resuspender el pellet en 280 µl de Amortiguador de 

Pronasa. Transferir las células a un tubo eppendorf y adicionar 50 µl de una solución 

de TCA al 85% (ácido tricloroacético, el TCA precipita proteínas y ácidos nucléicos). 

Agregar 2.8 µl de PMSF 0.1 M (17.4 mg/ml). 

3) Agregar un volumen de perlas de vidrio previamente lavadas con ácido nítrico y 

esterilizadas con autoclave. 

4) Agitar con vórtex a máxima velocidad durante 1 min, incubar 1 min en hielo, repetir 

el procedimiento de 7 a 10 veces. 

5) Transferir el sobrenadante a un tubo nuevo, mantener sobre hielo. 

6) Lavar las perlas dos veces con 280 µl de TCA al 5%. Combinar el sobrenadante de 

los lavados con el sobrenadante del inciso anterior. 

7) Incubar los tubos en hielo durante 5 minutos. Centrifugar 10 min a 5000 rpm y 4°C. 

8) Remover todo el sobrenadante, asegurarse de eliminar todo el TCA del tubo. 

Centrifugar de nuevo y remover el TCA remanente. 

9) Resuspender el pellet en 30 µl de Buffer Thorner, éste tornará a amarillo. Adicionar 

1/10 del volumen o lo que sea necesario de Tris-base 1 M (sin pH ajustado) para que 

el color del buffer torne nuevamente a azul. 

10) Almacenar las muestras a -70°C. 

11) Cuantificar la proteína obtenida usando un espectrofotómetro. 
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Posteriormente se realizó una electroforesis en geles de poliacrilamida bajo 

condiciones desnaturalizantes (SDS-PAGE). Las proteínas fueron transferidas a una 

membrana de nitrocelulosa. La detección de Bat1-TAP y Bat2-TAP se realizó mediante 

hibridación con el anticuerpo primario anti-TAP (anticuerpo policlonal de conejo, CAB1001, 

OPEN Biosystems) en dilución 1:5000; como anticuerpo secundario se usó un anticuerpo 

anti-conejo conjugado con peroxidasa en una dilución 1:10000. Como control de carga se 

detectó antígeno actina y homocitrato sintasa, usando como anticuerpo primario anti-

actina obtenido de conejo (A2668, SIGMA) en una dilución 1:100 o anti-homocitrato 

sintasa obtenido de ratón (31F5, EnCor Biotechnology Inc.) en dilución 1:5000. Como 

anticuerpo secundario se usaron anti-conejo o anti-ratón conjugados con peroxidasa. 

 

4.10. Preparación de extractos proteicos para actividad de transaminasa o para 

purificación de proteínas 

 

Los extractos se obtuvieron usando un protocolo basado en el publicado por el NCRR 

Yeast Resource Center (http://depts.washington.edu/yeastrc/pages/tap_prot.pdfl) y por 

Rigaut y colaboradores (Rigaut et al., 1999). 

1) Colectar las células por centrifugación a 4000 rpm por 20 min a 4°C. 

2) Resuspender el pellet en 500 ml de agua fría empleando el vórtex. Centrifugar a 

4000 rpm por 20 min a 4°C. 

3) Resuspender el pellet en 50 ml de agua fría. Transferir las células a un tubo Falcon 

de 50 ml y centrifugar a 3000 rpm por 10 min a 4°C. Eliminar el sobrenadante. En este 

punto las células se pueden  almacenar a -70ºC y emplear al día siguiente. 

4) Resuspender el pellet en 40 ml de buffer NP-40 (Na2HPO4 15 mM, NaH2PO4-H2O 

10 mM, NP-40 1%, NaCl 150 mM, EDTA 2 mM, NaF 80 mM, Na3VO4 0.1 mM, DTT 1 

mM, BSA 0.1%, PMSF 1mM, pH 7.2). 

5) Centrifugar a 3000 rpm por 10 min a 4°C. Decantar el sobrenadante y resuspender 

en 10 ml de buffer NP-40, agregar 1 volumen de perlas de vidrio. 

6) Agitar con vórtex a máxima velocidad por 1 min, incubar en hielo el siguiente min. 

Repetir este procedimiento de 5-7 veces. 

7) Centrifugar a 3000 rpm por 10 min a 4°C. 

8) Tomar el sobrenadante con mucho cuidado y transferirlo a un tubo Falcon nuevo o 

hacer alícuotas en 1 ml.  
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4.11. Medición de actividad de transaminasa 

 

Se desarrolló un protocolo para determinar la actividad de transaminasa de Bat1 y Bat2 

acoplando el ensayo al complejo enzimático de la α-cetoglutarato deshidrogenasa (α-

CGDH). 

Las enzimas Bat1 y Bat2 usan α-cetoácidos de cadena ramificada (α-CACR) y ácido 

glutámico como sustratos para producir aminoácidos de cadena ramificada (AACR) y α-

cetoglutarato (α-CG), usando piridoxal 5’-fosfato (PP) como cofactor. Al acoplar la reacción 

al complejo de la α-CGDH, el α-CG es usado como sustrato junto con Coenzima A (CoA) y 

NAD+ para producir succinil-CoA, CO2 y NADH en presencia de Ca2+, Mg2+ y tiamina 

pirofosfato (TPP). La reducción del NAD+ a NADH es monitoreada midiendo absorbancia a 

340 nm a lo largo del tiempo. 

El buffer de reacción consiste en MOPS 50 mM pH 7.1 (M3183, SIGMA), DTT 1 mM, 

CaCl2 0.1 mM (1332, JT Baker), MgCl2 0.47 mM (20441-43B, MERCK), TPP 1 mM 

(C8754, SIGMA), CoA 0.25 mM (C4780, SIGMA), piridoxal 5’-fosfato 0.25 mM (P9255, 

SIGMA), α-CGDH 0.25 U (K1502, SIGMA), NAD+ 1 mM (N7004, SIGMA), buffer de fosfato 

de potasio 5 mM pH 7.0, α-CACR 1 mM y ácido glutámico 40 mM (G1501, SIGMA) en un 

volumen final de 1 ml. Los α-CACR usados en este ensayo fueron: α-cetoisocaproato sal 

de sodio (α-CIC; K0629, SIGMA), DL-α-ceto-β-metilvalerato sal de sodio (α-CMV; K7125, 

SIGMA) y ácido α-cetoisovalérico sal de sodio (α-CIV; 151395, ICN). 

El buffer de reacción se incuba a 30ºC en un espectrofotómetro Cary 50 Bio 

(VARIAN). Se monitorea la absorbancia a 340 nm de 5 a 10 min. La reacción se inicia con 

la adición del extracto crudo, la absorbancia se monitorea por 30 min más. Una vez 

terminado el ensayo se calcula la pendiente de la fase exponencial de la curva de la 

muestra y de los controles (sin extracto). Se sustrae el valor del control del valor de la 

pendiente muestra. La actividad de transaminasa se calculó con la fórmula que se indica 

en la siguiente página. 
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Actividad específica =  1000
..

.
÷
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m   = Pendiente 

Vol.ensayo  = Volumen del ensayo en ml (1 ml) 

ε   = Coeficiente de extinción del NADH a 340nm, 6.22 mM-1 cm-1 

ℓ   = Paso de luz, 1 cm 

C.extracto  = Concentración del extracto en mg/ml 

Vol.extracto  = Volumen del extracto en ml 

 

4.12. Purificación de proteínas etiquetadas con TAP 

 

Preparación de las perlas 

 

1) Tomar 400 µl de una suspensión de perlas de IgG agarosa (SIGMA A2909) y 

lavarlas con 5 ml de Buffer IPP150 en una columna de cromatografía Poly-Prep (BIO-

RAD 731-1550). 

2) Tomar 400 µl de la suspensión de perlas de calmodulina (STRATAGENE 214303) y 

lavarlas con 5 ml de buffer IPP50 de unión a Calmodulina en una columna de 

cromatografía Poly-Prep (BIO-RAD 731-1550). 

 

Purificación de la proteína 

 

1) A 10 ml de extracto (que corresponde a 2 l de cultivo) agregar 50 µl de una solución 

2 M de Tris-HCl pH 8.0, 200  µl de una solución 5 M de NaCl y 100 µl de NP40 al 

10%. Tomar 50 µl para análisis por SDS-PAGE. Muestra 1. 

2) Colocar la tapa inferior a la columna. Añadir la mezcla anterior a la columna con las 

perlas de IgG agarosa. Tapar el extremo superior. Incubar por 5.5 h a 4°C en 

agitación (usando el Speci-Mix, THERMOLYNE). 

3) Remover la tapa superior de la columna y después la tapa inferior y permitir que la 

columna se drene por gravedad. Tomar 50 µl para análisis por SDS-PAGE. Muestra 2. 

4) Lavar con 30 ml de IPP150. Tomar 1 ml para análisis por SDS-PAGE. Muestra 3. 
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5) Lavar con 10 ml de Buffer TEV (agregar DTT al momento de usar, agregar 1 µl de 

una solución DTT 1M por cada ml de Buffer TEV). Tomar 1 ml para análisis por SDS-

PAGE. Muestra 4. 

6) Tapar la parte inferior de la columna y agregar 2 ml de Buffer TEV y 

aproximadamente 450 unidades de enzima TEV (AcTEV, INVITROGEN, 10 U/µl). 

Tapar la parte superior de la columna e incubar 14.5 h a 4°C agitando en el Speci-Mix. 

7) Remover ambas tapas de la columna y recuperar el eluato (permitir que drene por 

gravedad). La solución remanente de la columna se puede eluir agregando 200 µl de 

Buffer TEV (agregar DTT). Tomar 50 µl para análisis por SDS-PAGE. Muestra 5. 

8) Agregar 3 volúmenes de Buffer de unión a calmodulina (al momento de usar 

agregar 7 µl de β-mercaptoetanol por cada 10 ml de buffer) al eluato y 3 µl de CaCl2 

1M por cada ml de eluato para titular el EDTA contenido en el buffer TEV. 

9) Transferir la mezcla anterior a la columna con perlas de calmodulina. 

10) Tapar ambos extremos de la columna e incubar por 4 h a 4°C en el Speci-Mix.  

11) Permitir que la columna se drene por gravedad. Tomar 1 ml para análisis por SDS-

PAGE. Muestra 6. 

12) Lavar con 30 ml de Buffer IPP150 de unión de calmodulina (al momento de usar 

agregar 7 µl de β-mercaptoetanol por cada 10 ml de buffer). Tomar 1 ml para análisis 

por SDS-PAGE. Muestra 7. 

13) Eluir 5 fracciones de 200 µl con Buffer IPP150 de elución de calmodulina (agregar 

β-mercaptoetanol al momento de usar). Tomar 10 µl para análisis por SDS-PAGE. 

Muestra 8. 

14) Para analizar las proteínas en un gel, precipitar los eluatos finales y algunos 

controles con TCA. 

15) Para estudios funcionales dializar con el buffer apropiado y mantener a -80°C. 

 

4.13. Detección de transcritos específicos 

 

Se siguió el protocolo descrito por Valenzuela y colaboradores (Valenzuela et al., 2001). El 

RNA se extrajo por el método de fenol ácido descrito por Struhl y Davis (Struhl y Davis, 

1981) a partir de cultivos de 100 ml en fase de crecimiento exponencial (DO600nm 0.4 a 

0.6). Para hibridar los transcritos de BAT1 y BAT2 se usaron sondas que incluían toda la 

región codificante flanqueada por aproximadamente 500 pb de la región UTR 5’ y 250 pb 
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de la región UTR 3’. Las sondas se amplificaron usando los oligonucleótidos M1 y M2 

(2044pb), y M3 y M4 (1847 pb). Como control de cargado se usó un fragmento del gen 

ACT1 de aprox. 1200 pb. Las imágenes fueron analizadas con el software ImageQuant 5.2 

(Molecular Dynamics). 
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5. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

5.1. Bat1 es una enzima principalmente biosintética 

 

Las aminotransferasas son enzimas que catalizan reacciones reversibles, que participan 

tanto en la síntesis como en el catabolismo de aminoácidos. Las aminotransferasas Bat1 y 

Bat2 participan en el metabolismo de valina, isoleucina y leucina (VIL). Para analizar el 

papel fisiológico de estas isoenzimas, se determinó la velocidad específica de crecimiento 

de las mutantes sencillas bat1∆, bat2∆ o en la doble mutante bat1∆ bat2∆ en medios que 

promueven la síntesis o el catabolismo de VIL. 

Como se observa en la Figura 5, en glucosa amonio la velocidad específica de 

crecimiento (µ) de la mutante bat1∆ fue un 30% menor al de la cepa silvestre (WT); la 

mutante bat2∆ mostró un fenotipo silvestre y la doble mutante bat1∆ bat2∆ no creció. 

Figura 5. Bat1 juega un papel primordial en la síntesis de valina. La cepa CLA1-2, las mutantes 

isogénicas bat1∆, bat2∆ y la doble mutante bat1∆ bat2∆ se cultivaron en glucosa como fuente de carbono y 

amonio como fuente de nitrógeno, en presencia de valina (+V), isoleucina (+I), leucina (+L) o los tres 

aminoácidos (+VIL) y se incubaron en el lector de placas Bioscreen C, Oy Growth Curves Ab Ltd, usando 

300 µl de cultivo por cada muestra. Se determinó la velocidad específica de crecimiento (µ). Los resultados 

se muestran como el promedio de al menos tres repeticiones. 
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La deficiencia en crecimiento que muestra la mutante bat1∆ se debe a que esta cepa 

es un auxótrofo parcial de valina, la adición exógena de este aminoácido restaura el 

fenotipo silvestre (Fig. 5, +V). Por otro lado, la doble mutante bat1∆ bat2∆ es un auxótrofo 

de valina, isoleucina y leucina que requiere la adición simultánea de los tres aminoácidos 

para mostrar un crecimiento similar a la cepa silvestre (Fig. 5, +VIL). 

Los resultados anteriores sugieren que Bat1 tiene un papel principalmente 

biosintético, en particular sobre la síntesis de valina. Como ya se mencionó anteriormente 

las aminotransferasas catalizan reacciones reversibles, los resultados obtenidos hasta 

este punto no descartan la posibilidad de que Bat1 también participe en el catabolismo de 

estos aminoácidos. Es necesario resaltar que aunque en glucosa amonio la mutante bat2∆ 

se comportó como la cepa silvestre, la doble mutante bat1∆ bat2∆ es un auxótrofo de VIL, 

lo cual indica que Bat2 también tiene un papel biosintético que sólo se aprecia en ausencia 

de Bat1. Es posible que en la mutante bat1∆ la síntesis de valina por Bat2 sea deficiente o 

nula, pero al parecer Bat2 es capaz de sintetizar la leucina e isoleucina que la célula 

requiere; por ello, la doble mutante requiere la adición de los tres aminoácidos (Fig. 5). 

 

Posiblemente la compartamentalización de la vía de síntesis de valina y la 

acumulación de α-CIV en la mitocondria, estimula el carácter biosintético de Bat1 

 

Bat1 es una enzima mitocondrial mientras que Bat2 es una enzima citosólica, en una 

mutante bat1∆ sólo se detecta actividad de transaminasa en la fracción citosólica, 

mientras que en una mutante bat2∆ la actividad de transaminasa sólo se detecta en la 

fracción mitocondrial, por lo que podemos inferir que Bat1 únicamente está presente en la 

mitocondria y al menos bajo las condiciones analizadas no hay una poza de Bat1 

citosólica (Eden et al., 1996; Kispal et al., 1996; Colón et al., 2011). Estudios previos han 

propuesto que la relocalización subcelular de productos de genes parálogos contribuye a 

la diversificación funcional de los mismos (Marques et al., 2008). 

La síntesis de leucina comparte las primeras reacciones con la vía de síntesis de 

valina, estas reacciones iniciales tienen lugar en la mitocondria (Ryan y Kohlhaw, 1974). 

La última reacción común a las vías de síntesis de valina y leucina es la producción de α-

cetoisovalerato (α-CIV). El α-CIV producido puede ser usado como sustrato de Bat1 y/o 

Bat2 para sintetizar valina mediante una reacción de transaminación, o puede continuar 

hacia la producción de leucina, para lo cual es convertido a α-isopropil malato (α-IPM) en 
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una reacción catalizada por Leu4/Leu9. Posteriormente, el α-IPM es exportado de la 

mitocondria y convertido a leucina mediante 3 reacciones catalizadas por las enzimas 

Leu1, Leu2 y Bat2 (Kohlhaw, 2003). 

Dado que Bat2 es la transaminasa citosólica, sería lógico pensar que la síntesis de 

leucina es catalizada únicamente por Bat2; sin embargo, una mutante bat2∆ no es 

auxótrofa de leucina. Es posible que en esta mutante: i) la conversión de α-CIC a leucina 

sea catalizada por otra transaminasa citosólica o ii) que el α-CIC sea transportado a la 

mitocondria en donde Bat1 cataliza su transaminación. Al parecer no hay otra vía 

involucrada en la síntesis de aminoácidos de cadena ramificada, ya que la doble mutante 

bat1∆ bat2∆ es auxótrofa de VIL; por lo tanto es plausible que el α-CIC sea transportado 

de alguna forma a la mitocondria en donde Bat1 sintetizaría leucina. La aminotransferasa 

de aminoácidos de cadena ramificada mitocondrial de rata (BCATm) funciona como un 

transportador de α-cetoácidos de cadena ramificada cuando se incorpora a vesículas de 

fosfolípidos (Hutson y Hall, 1993), posiblemente en S. cerevisiae Bat1 esté involucrada en 

el transporte de α-CIC. 

Como ya se mencionó, en la síntesis de leucina se requiere que el α-IPM sea 

exportado de la mitocondria. Se ha reportado que el acarreador de oxaloacetato Oac1 es 

el transportador de α-IPM. En una mutante oac1∆ no hay transporte de α-IPM; sin 

embargo, estas mutantes son bradítrofas (y no auxótrofas) de leucina. También se ha 

propuesto que el α-CIV podría ser transportado a citosol (por un transportador no descrito) 

y convertido a α-IPM por acción de Leu4 en el citosol (Marobbio et al., 2008). 

Entonces, si el α-IPM está disponible en el citoplasma, ¿por qué la mutante oac1∆ es 

bradítrofa de leucina?, posiblemente i) el transporte de α-CIV no es eficiente, la cantidad 

de α-CIV que llega a citosol es baja y en consecuencia, la cantidad de leucina producida 

es menor a la que se requiere en condiciones normales, o ii) la capacidad biosintética de 

Bat2 para producir leucina es reducida. La segunda alternativa queda descartada porque 

la mutante bat1∆ no es auxótrofa de leucina. Por lo tanto podemos concluir que la 

cantidad de α-CIV que se exporta de la mitocondria es baja. 

Por otro lado, si el α-CIV puede salir de la mitocondria, entonces el sustrato estaría 

disponible en el citosol y Bat2 podría catalizar la transaminación de α-CIV a valina. El que 

la mutante bat1∆ se comporte como un bradítrofo de valina, sugiere que i) la capacidad 

biosintética de Bat2 para valina es limitada, ii) que la poza de valina producida por Bat2 no 

entra a la mitocondria o iii) la cantidad de α-CIV que se exporta de la mitocondria es baja y 
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en consecuencia la cantidad de valina producida es menor a los requerimientos de la 

célula. El análisis de la capacidad de Bat1 y Bat2 para usar cada cetoácido de cadena 

ramificada como sustrato es un punto clave para entender la dinámica del metabolismo de 

VIL. 

En síntesis, aunque es probable que tanto el α-CIV, como el α-IPM sean 

transportados al exterior de la mitocondria y que la síntesis de valina y leucina puedan 

ocurrir en el citoplasma, Bat2 no es redundante a Bat1, posiblemente las propiedades 

cinéticas de estas enzimas sean diferentes. Podemos inferir que la capacidad biosintética 

de Bat2 es menor a la mostrada por Bat1, pero además, es posible que la 

compartamentalización de la vía juegue un papel importante en la subfuncionalización de 

estas isoenzimas. En este sentido, la acumulación de α-CIV mitocondrial favorecería el 

carácter biosintético de Bat1. 

 

5.2. La isoenzima Bat2 es mayoritariamente catabólica 

 

Cuando las células crecen en presencia de aminoácidos como única fuente de nitrógeno, 

la asimilación de amonio sólo se lleva a cabo a través del catabolismo de dichos 

aminoácidos. El primer paso en el catabolismo de VIL es catalizado por Bat1 y Bat2. Para 

analizar la contribución de cada isoenzima en el catabolismo de los AACR, se determinó la 

velocidad específica de crecimiento en presencia de VIL como única fuente de nitrógeno.  

En glucosa VIL, la cepa silvestre (WT) mostró menor crecimiento que en glucosa 

amonio (0.20 vs 0.14, Fig. 5 vs Fig. 6), debido a la calidad de la fuente de nitrógeno 

(amonio vs VIL). A diferencia de lo observado en amonio, en VIL como única fuente de 

nitrógeno, la mutante bat1∆ presentó un fenotipo silvestre, mientras que en la mutante 

bat2∆ el crecimiento se redujo un 30% con respecto a la cepa silvestre. La doble mutante 

bat1∆ bat2∆ no mostró un crecimiento significativo bajo estas condiciones (Fig. 6, Glucosa 

VIL). 

Estos datos sugieren que Bat2 tiene un papel mayoritariamente catabólico y que en la 

mutante bat2∆, Bat1 cumple con esta función parcialmente. Los mismos fenotipos se 

observaron cuando la única fuente de nitrógeno fue valina o isoleucina (Fig. 6, V, I). Por 

otro lado, en leucina (L) como única fuente de nitrógeno la mutante bat2∆ mostró un 

fenotipo silvestre, mientras que el crecimiento de la mutante bat1∆ decreció un 20% en 

comparación con la cepa silvestre. 
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Figura 6. Bat2 tiene un papel mayoritariamente catabólico en el metabolismo de Valina e Isoleucina 

pero no de Leucina. La cepa CLA1-2, las mutantes isogénicas bat1∆, bat2∆ y la doble mutante bat1∆ 

bat2∆ se cultivaron en glucosa como fuente de carbono y valina (V), isoleucina (I), leucina (L) o los tres 

aminoácidos (VIL) como fuente de nitrógeno y se incubaron en el lector de placas Bioscreen C, Oy Growth 

Curves Ab Ltd, usando 300 µl de cultivo por cada muestra. Se determinó la velocidad específica de 

crecimiento (µ). Los resultados se muestran como el promedio de al menos tres repeticiones.  

 

La capacidad catabólica de Bat2 podría estimularse por la acumulación de 

aminoácidos en el citosol 

 

En el inciso de resultados 5.1, se propone que la acumulación de α-CIV en la mitocondria 

estimula el carácter biosintético de Bat1. Para que la reacción catalizada por Bat1 proceda 

principalmente hacia la biosíntesis, la valina producida en mitocondria tendría que ser 

transportada constantemente al citoplasma. 

Bap3 es un transportador de aminoácidos de cadena ramificada. Sickmann y 

colaboradores determinaron el proteoma mitocondrial de S. cerevisiae, Bap3 es una de las 

750 proteínas identificadas (Sickmann et al., 2003). Es probable que Bap3 esté 

involucrado en el transporte de aminoácidos de cadena ramificada de la mitocondria al 

citoplasma; la acumulación de valina e isoleucina en citosol favorecería el carácter 

catabólico de Bat2. 
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5.3. Saccharomyces cerevisiae requiere catabolizar valina, isoleucina y leucina aún 

en condiciones que promueven la biosíntesis de estos aminoácidos 

 

La región codificante de los genes BAT1 o BAT2 bajo la acción de su respectivo promotor 

(1080 pb del UTR 5’ para BAT1 y 490 pb del UTR 5’ para BAT2) se clonó en plásmidos 

monocopia y multicopia, generando los plásmidos BAT1 CEN, BAT2 CEN, BAT1 2µ y 

BAT2 2µ, respectivamente. Los plásmidos se transformaron en la cepa silvestre CLA1-2 y 

las mutantes bat1∆ y bat2∆. La doble mutante bat1∆ bat2∆ únicamente se transformó con 

la versión monocopia (CEN) del plásmido. 

En glucosa amonio (Fig. 7, A) la mutante bat1∆ sólo recuperó el crecimiento silvestre 

cuando fue transformada con un plásmido que contenía al gen BAT1 (BAT1 CEN o BAT1 

2µ). BAT2 no fue capaz de reemplazar a BAT1 ni siquiera cuando fue clonado en un 

plásmido multicopia (BAT2 2µ). 

Figura 7. Saccharomyces cerevisiae requiere catabolizar a los aminoácidos de cadena ramificada aún 

en condiciones biosintéticas. Las cepas CLA1-2 y las mutantes isogénicas bat1∆ y bat2∆ se 

transformaron con plásmidos monocopia (BAT1 CEN y BAT2 CEN) o multicopia (BAT1 2µ y BAT2 2µ) en los 

que se clonó el gen BAT1 o BAT2 con su propio promotor. La doble mutante bat1∆ bat2∆ sólo se transformó 

con la versión monocopia (BAT1 CEN, BAT2 CEN). (A) Las células se cultivaron en glucosa como fuente de 

carbono y amonio como fuente de nitrógeno, o (B) glucosa como fuente de carbono y valina, isoleucina y 

leucina (VIL) como única fuente de nitrógeno. El ensayo se realizó en el lector de placas Bioscreen C, Oy 

Growth Curves Ab Ltd, usando 300 µl de cultivo por cada muestra. Los resultados se muestran como el 

promedio de al menos tres repeticiones. 

0.00

0.05

0.10

0.15

0.20

0.25

B

CEN         BAT1         BAT2            2µµµµ           BAT1         BAT2 
                  CEN          CEN                                2µµµµ              2µµµµ 

µµ µµ
   

 (
h

-1
)

 WT
 bat1∆∆∆∆
 bat2∆∆∆∆
 bat1∆∆∆∆ bat2∆∆∆∆

0.00

0.05

0.10

0.15

0.20

0.25

A

CEN         BAT1         BAT2            2µµµµ           BAT1         BAT2 
                  CEN          CEN                                2µµµµ              2µµµµ 

µµ µµ
   

 (
h

-1
)

 WT
 bat1∆∆∆∆
 bat2∆∆∆∆
 bat1∆∆∆∆ bat2∆∆∆∆



                                                                                                RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

63 

Por otro lado, cuando la doble mutante bat1∆ bat2∆ se transformó con el plásmido 

BAT1 CEN, ésta sólo alcanzó el 90% del crecimiento de la cepa silvestre, mientras que en 

presencia del plásmido BAT2 CEN sólo creció en un 75% con respecto a la cepa silvestre 

(Fig. 7, A). Estos datos sugieren que incluso en éstas condiciones (glucosa amonio) en las 

que aparentemente sólo se requiere sintetizar AACR, el catabolismo de valina, isoleucina 

y leucina juega un papel importante, de no ser así, la doble mutante se comportaría como 

una cepa silvestre al ser complementada con BAT1 en un plásmido tal y como ocurre en la 

mutante bat1∆. 

En glucosa VIL (Fig. 7, B), el crecimiento de la mutante bat2∆ fue comparable al de la 

cepa silvestre únicamente cuando se transformó con el plásmido BAT2 CEN. Cuando este 

mismo plásmido se transformó en la doble mutante bat1∆ bat2∆, ésta no recuperó el 

crecimiento de la cepa silvestre. Podemos concluir que en presencia de VIL como única 

fuente de nitrógeno es importante catabolizar a estos aminoácidos, pero además, se 

requiere que Bat1 ejecute una función adicional. 

En conjunto, los resultados anteriores apuntan a que las isoenzimas amino 

transferasas de aminoácidos de cadena ramificada de S. cerevisiae están en un proceso 

de especialización de funciones o subfuncionalización, ya que una de ellas (Bat1) tiene un 

papel primordial sobre la síntesis de valina, mientras que las otra enzima (Bat2) participa 

principalmente en el catabolismo de valina e isoleucina. 

 

5.4. La aminotransferasa de tipo ancestral KlBat1 es una enzima bifuncional que 

participa en la síntesis y catabolismo de VIL 

 

Los linajes que dieron origen a S. cerevisiae y K. lactis tuvieron un ancestro en común. 

Posterior a la separación de linajes, el ancestro de Saccharomyces tuvo un evento de 

duplicación del genoma completo (Wolfe y Shields, 1997). K. lactis no experimentó 

duplicaciones masivas a lo largo de su evolución, por lo que el análisis comparativo de 

genes ortólogos en estas levaduras permite hacer inferencias respecto a la evolución de 

los genes duplicados. 

El gen KlBAT1 de K. lactis es el único ortólogo a los genes BAT1 y BAT2 de S. 

cerevisiae. Con el fin de analizar el papel fisiológico de esta amino transferasa “tipo 

ancestral” se construyó la mutante Klbat1∆ en K. lactis y se determinó la velocidad 
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específica de crecimiento en condiciones de crecimiento que promueven la biosíntesis 

(glucosa amonio) o el catabolismo de VIL (glucosa VIL). 

Figura 8. La amino transferasa KlBat1 es un enzima biosintética y catabólica de aminoácidos de 

cadena ramificada. Se determinó la velocidad específica de crecimiento (µ) de la cepa silvestre (KlWT) de 

Kluyveromyces lactis y la mutante isogénica Klbat1∆. A) Las células se cultivaron en glucosa como fuente de 

carbono y amonio como fuente de nitrógeno en presencia de valina (+V), isoleucina (+I), leucina (+L) o los 

tres aminoácidos (+VIL) ó usando estos aminoácidos como única fuente de nitrógeno. B) La cepa silvestre y 

la mutante Klbat1∆ se transformaron con el plásmido YEpKD352 (pKD1) vacío o con el gen KlBAT1 con su 

propio promotor (KlBAT1 pKD1). Las células se crecieron en glucosa como fuente de carbono y amonio o 

VIL como fuente de nitrógeno. El ensayo se llevó a cabo en el lector de placas Bioscreen C, Oy Growth 

Curves Ab Ltd, usando 300 µl de cultivo por cada muestra. Los resultados se muestran como el promedio de 

quince (A) o siete (B) repeticiones. 

 

La mutante Klbat1∆ es un auxótrofo total de valina, isoleucina y leucina que requiere 

la adición simultánea de los tres aminoácidos (VIL) para recuperar el fenotipo silvestre 

(Fig. 8, A), o la presencia de un plásmido monocopia (pKD1) que contiene clonado al gen 

KlBAT1 más su región promotora (Fig. 8, B). El catabolismo de VIL también resultó 

afectado en la mutante Klbat1∆, ya que no mostró crecimiento significativo en presencia 

de valina (V), isoleucina (I) y/o leucina (L) como única fuente de nitrógeno (Fig. 8, A). 

Como se observa en la gráfica, en glucosa VIL tanto la cepa silvestre como la mutante 

Klbat1∆ muestran un ligero incremento en la velocidad específica de crecimiento con 

respecto a glucosa valina, glucosa leucina o glucosa isoleucina; posiblemente debido a 
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una mayor disponibilidad de la fuente de nitrógeno generada por la adición simultánea de 

los tres aminoácidos. La capacidad para catabolizar VIL se restauró en presencia del 

plásmido monocopia KlBAT1 pKD1 (Fig. 8, B). 

Los resultados indican que en K. lactis, la proteína KlBat1 es una enzima bifuncional 

que participa tanto en la biosíntesis como en el catabolismo de VIL. Posiblemente, la 

enzima ancestral (antes de separación de los linajes de S. cerevisiae y K. lactis) era 

también una enzima bifuncional cuyo carácter biosintético o catabólico se regía 

únicamente por la disponibilidad de sustratos. Tal vez, la duplicación y subfuncionalización 

de Bat1 y Bat2, facilitó la adquisición de un nivel de regulación adicional. Dicha regulación 

podría implicar cambios en los perfiles de expresión de los genes, en las características 

cinéticas de las proteínas o ambas. 

 

5.5. KlBat1 sólo reemplaza parcialmente la ausencia simultánea de Bat1 y Bat2 en 

Saccharomyces cerevisiae 

 

Para analizar la capacidad de la enzima KlBat1 de K. lactis para sustituir a Bat1 o Bat2 de 

S. cerevisiae, la región codificante del gen KlBAT1 se clonó en un plásmido monocopia 

bajo la acción de su propio promotor (KlBAT1 CEN) o de los promotores de los genes 

BAT1 (PBAT1-KlBAT1 CEN) o BAT2 (PBAT2-KlBAT1 CEN). Los plásmidos se transformaron 

en la cepa CLA1-2 de S. cerevisiae y en las mutantes bat1∆, bat2∆ y bat1∆ bat2∆. 

En glucosa amonio, la mutante bat1∆ mostró un fenotipo silvestre al ser 

complementada con KlBAT1 sin importar el contexto de la región promotora (Fig. 9, A). Sin 

embargo, la doble mutante bat1∆ bat2∆ sólo recuperó el 70% del crecimiento con respecto 

a la cepa silvestre, lo cual indica que KlBat1 sustituye por completo a Bat1 pero sólo 

reemplaza parcialmente la ausencia simultánea de BAT1 y BAT2 (Fig. 9, A). 

En glucosa VIL, tanto la mutante sencilla bat2∆, como la doble mutante bat1∆ bat2∆ 

mostraron un crecimiento entre un 30 y 50% menor a la cepa silvestre, aún en presencia 

del gen KlBAT1 (Fig. 9, B). Cabe mencionar que cuando la doble mutante fue 

complementada con KlBAT1 con su propio promotor o con el promotor BAT2 la velocidad 

específica de crecimiento fue mayor que con el promotor del gen BAT1; posiblemente el 

promotor de BAT2 permite una mayor expresión del gen bajo estas condiciones. 

Aunque en K. lactis, la enzima KlBat1 tiene un carácter bifuncional (Fig. 8), al ser 

expresada heterólogamente en S. cerevisiae cumple principalmente un papel biosintético. 
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Posiblemente, la capacidad de KlBat1 de catabolizar VIL sea mucho menor a la de Bat2, 

por lo que no cumple con el 100% del requerimiento en S. cerevisiae. 

Existe también la posibilidad de que la localización subcelular de KlBat1 difiera de la 

localización de Bat2 y por tanto la disponibilidad de los AACR para ser usados como 

sustratos sea limitada. 

Se llevó a cabo un análisis in silico de la secuencia de aminoácidos de la proteína 

KlBat1 con los programas TargetP 1.1 (http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/) 

(Emanuelsson et al., 2000; Nielsen et al., 1997) y Mitoprot (http://ihg2.helmholtz-

muenchen.de/ihg/mitoprot.html) (Claros y Vincens, 1996) para determinar su posible 

localización subcelular. La probabilidad de que KlBat1 sea una proteína mitocondrial es del 

91.4% según lo predicho por TargetP y del 97.2% con Mitoprot. Sin embargo, datos 

preliminares de nuestro laboratorio (López, 2011) sugieren que KlBat1 es una proteína de 

localización nuclear, aunque no se ha descartado la posibilidad de que también se localice 

en mitocondria. 

Figura 9. KlBat1 reemplaza a Bat1 pero no a Bat2. El gen KlBAT1 de K. lactis con su propio promotor 

(KlBAT1), o con los promotores de los genes BAT1 y BAT2 de S. cerevisiae (PBAT1-KlBAT1 y PBAT2-KlBAT2) 

se clonó en el plásmido monocopia pRS416 (CEN). Los plásmidos se transformaron en la cepa CLA1-2 de 

S. cerevisiae y en las mutantes isogénicas bat1∆, bat2∆ y bat1∆ bat2∆. Se determinó la velocidad específica 

de crecimiento (µ) en (A) glucosa amonio y en (B) glucosa VIL. El ensayo se llevó a cabo en el lector de 

placas Bioscreen C, Oy Growth Curves Ab Ltd, usando 300 µl de cultivo por cada muestra. Los resultados se 

muestran como el promedio de al menos 4 repeticiones. 
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5.6. La retención de BAT1 y BAT2 constituye una adaptación al metabolismo 

facultativo 

 

Saccharomyces cerevisiae es un anaerobio facultativo. Para determinar si Bat1 o Bat2 

tienen un papel diferencial durante el metabolismo respiratorio, se analizaron los fenotipos 

de la cepa silvestre (CLA1-2, WT) y las mutantes isogénicas bat1∆ y bat2∆ bajo 

condiciones de crecimiento respiratorio, es decir, usando etanol como única fuente de 

carbono. 

En etanol amonio, la mutante bat1∆ exhibió un decremento en el crecimiento de 

alrededor del 13% en comparación con la cepa silvestre. Contrario a lo que ocurre durante 

el crecimiento fermentativo, la mutante bat1∆ requirió la adición simultánea de los tres 

aminoácidos para recuperar el fenotipo silvestre. Por otro lado, la doble mutante no mostró 

crecimiento significativo bajo ninguna condición analizada (Fig. 10). 

Figura 10. Bat1 conserva su papel como enzima biosintética aún en condiciones de crecimiento 

respiratorio. Se determinó la velocidad específica de crecimiento (µ) en cultivos de las cepas CLA1-2, 

bat1∆, bat2∆ y bat1∆ bat2∆ en medios con etanol como fuente de carbono y amonio como fuente de 

nitrógeno, en presencia de valina (+V), isoleucina (+I) y/o leucina (+L). El ensayo se realizó en un volumen 

de 50 ml de cultivo en matraces de 125 ml. Los resultados se muestran como el promedio de al menos tres 

repeticiones. 
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Como ya se mencionó anteriormente, el transportador de oxaloacetato Oac1 participa 

también en el transporte de α-IPM. La concentración de Oac1 en etanol es un 50% menor 

que en glucosa (Marobbio et al., 2008). Al haber menos transportador, seguramente el 

transporte de α-IPM al citoplasma disminuye y en consecuencia hay una disminución en la 

cantidad de leucina sintetizada. Este fenómeno explica que en etanol amonio, la mutante 

bat1∆ requiera la adición simultánea de los tres aminoácidos para recuperar el fenotipo 

silvestre. 

 

Dado que la doble mutante bat1∆ bat2∆ no crece ni siquiera en presencia de VIL, se 

puede inferir que durante el metabolismo respiratorio el catabolismo de los aminoácidos de 

cadena ramificada es crucial y requiere la participación conjunta de las isoenzimas Bat1 y 

Bat2, alternativamente puede ser que bajo estas condiciones Bat1 y Bat2 cumplan una 

función adicional. A continuación se analizan dos posibles panoramas. 

 

Bat1 y Bat2 garantizan el abastecimiento de sustratos (α-cetoácidos de cadena 

ramificada) a la vía de Ehrlich para generar NADH o NADPH 

 

El primer paso en el catabolismo de los aminoácidos de cadena ramificada es la 

transaminación mediada por Bat1 y Bat2, esta reacción es reversible. Posteriormente, el 

α-cetoácido ramificado producido es descarboxilado para generar aldehídos fusel. El 

tercer y último paso es catalizado por una deshidrogenasa que reduce u oxida los 

aldehídos fusel para generar ácidos fusel o alcoholes fusel, respectivamente. La reducción 

de los aldehídos fusel permite regenerar el NAD+, mientras que a través de la oxidación se 

genera poder reductor NADH, H+ (Hazelwood et al., 2008). 

Durante el crecimiento oxidativo, la vía de las pentosas abastece la demanda total de 

NADPH. Dado que no se ha descrito un sistema de transporte de NADPH a través de los 

compartimentos celulares, se ha propuesto que algunas enzimas mitocondriales también 

contribuyen en el abastecimiento de NADPH (Frick y Wittmann, 2005). 

Dado que el último paso en la vía de Ehrlich es catalizado por una deshidrogenasa, es 

probable que la producción de alcoholes tipo fusel sea un mecanismo alternativo para la 

producción de NADH. En este sentido podemos hipotetizar que Bat1 y Bat2 contribuyeron 

a la adaptación al metabolismo facultativo porque, bajo condiciones de crecimiento 
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respiratorio, se encargan de proveer sustratos (α-cetoácidos de cadena ramificada) a la 

vía de Ehrlich para generar NADH y mantener el balance NAD+/NADH. 

 

Bat1 y Bat2 permiten que la vía de reciclaje de metionina continúe durante el metabolismo 

respiratorio 

 

En S. cerevisiae Bat1 y Bat2 y las aminotransferasas de aminoácidos aromáticos, Aro8 y 

Aro9, participan en la vía de reciclaje de metionina, que permite regenerar la metionina a 

partir de 5’-metiltioadenosina (un subproducto de reacciones que usan SAM) (Pirkov et al., 

2008). Bat1/Bat2 y Aro8/Aro9 catalizan la transaminación del 4-metiltio-2-oxobutirato a L-

metionina, usando como donadores del grupo amino a los aminoácidos aromáticos y de 

cadena ramificada. Bat2 también puede utilizar lisina y glutamato como donadores del 

grupo amino (Pirkov et al., 2008). Una mutante aro8∆ aro9∆ no tiene ningún fenotipo en 

cuanto a la vía de reciclaje de metionina, lo que indica que Bat1/Bat2 son redundantes a 

Aro8/Aro9 en esta función (Pirkov et al., 2008). 

Dado que todas las enzimas de esta vía son citosólicas y que la reacción de 

transaminación para regenerar metionina usa como sustratos a los aminoácidos de 

cadena ramificada, se esperaría que Bat2 fuera el principal actor en esta reacción. 

Se ha reportado que la expresión de ARO9 es inducida en presencia de aminoácidos 

aromáticos (triptófano, fenilalanina y tirosina), en ausencia de éstos su nivel de expresión 

es muy bajo (Iraqui et al., 1998). En concordancia con este punto, se ha demostrado que 

la inducción de ARO9 es limitada en una doble mutante gap1∆ wap1∆ (Gap1 es la 

permeasa general de aminoácidos y Wap1 es la permeasa de aminoácidos aromáticos) 

(Iraqui et al., 1999). 

Por otro lado, se ha observado que la expresión de ARO8 se reprime durante la 

transición del crecimiento fermentativo al respiratorio y durante el shift diáuxico 

(ARO8/YGL202W Expression Connection; DeRisi et al., 1997; Roberts y Hudson, 2006), 

por lo tanto, es posible que ARO8 también esté reprimido en etanol. 

Tomando en cuenta los datos anteriores podemos inferir que en etanol amonio la 

expresión de ARO8 está reprimida (por efecto del etanol), el gen ARO9 no está 

dereprimido (porque no hay inductores) y por lo tanto, la doble mutante bat1∆ bat2∆ se 

comportará como una mutante cuádruple bat1∆ bat2∆ aro8∆ aro9∆ en la que la vía de 

regeneración de metionina posiblemente esté afectada. Bajo este panorama, Bat1 y Bat2 
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funcionaría como un respaldo de Aro8 y Aro9 en condiciones donde la expresión de los 

genes ARO8 y ARO9 está reprimida. ¿Cómo probar esta hipótesis?, si es cierto que en 

etanol amonio la vía de reciclaje de metionina está afectada, entonces la doble mutante 

bat1∆ bat2∆ deberá crecer en etanol amonio con la simple adición de metionina. Este 

experimento está en curso. 

 

El papel de las enzimas Bat1 o Bat2 en etanol como única fuente de carbono y VIL 

como única fuente de nitrógeno, no pudo ser analizado debido a que bajo estas 

condiciones no se registró crecimiento ni en la cepa silvestre, aún cuando se usaron 

diferentes concentraciones de aminoácidos (Fig. 11). 

La incapacidad de la cepa silvestre de crecer en etanol VIL también puede estar 

relacionada a la incapacidad de la célula para catabolizar VIL bajo estas condiciones o a 

que la célula no puede obtener los esqueletos de carbono suficientes cuando hay una 

mala fuente de nitrógeno. 

 

Figura 11. En condiciones de crecimiento respiratorio la cepa silvestre CLA-1 no es capaz de usar los 

aminoácidos de cadena ramificada como única fuente de nitrógeno. Se determinó la curva de 

crecimiento de la cepa silvestre CLA1-2 en medios con etanol como única fuente de carbono y valina (Val), 

isoleucina (Ile) o leucina (Leu) como única fuente de nitrógeno. Los aminoácidos se usaron en las 

concentraciones indicadas en la gráfica. El ensayo se realizó en un volumen de 50 ml de cultivo en matraces 

de 125 ml. Los resultados se muestran como el promedio de al menos tres repeticiones. 
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5.7. BAT1 muestra un perfil de expresión biosintético, mientras que BAT2 tiene un 

perfil de expresión catabólico 

 

Los datos anteriores indican que la proteína Bat1 tiene un papel principalmente 

biosintético, mientras que Bat2 muestra un papel mayoritariamente catabólico en el 

metabolismo de valina, leucina e isoleucina. Como ya se mencionó anteriormente, la 

subfuncionalización de un par de genes duplicados puede llevar a diferentes patrones de 

expresión, divergencia funcional de los productos o ambos. Para determinar si la 

divergencia funcional mostrada por Bat1 y Bat2 está correlacionada a su perfil de 

expresión, se determinó el nivel de expresión de los genes BAT1 y BAT2 bajo condiciones 

de crecimiento que promueven la biosíntesis o el catabolismo de los AACR. 

Se construyeron fusiones transcripcionales de los promotores de los genes BAT1 y 

BAT2 al reportero lacZ de Escherichia coli (PBAT1-lacZ y PBAT2-lacZ). Se consideró como 

promotor la región intergénica completa, 1046 pb para BAT1 y 471 pb para BAT2. Los 

detalles de la construcción se describen en Metodología. Los plásmidos con las fusiones 

(YEp353 PBAT1 y YEp353 PBAT2) se transformaron en la cepa silvestre CLA1-2 y se midió la 

actividad de β-galactosidasa en diferentes puntos a lo largo de la curva de crecimiento. 

En glucosa amonio, el nivel más alto de expresión de BAT1 se observó en la fase de 

crecimiento exponencial y su expresión disminuyó a lo largo de la curva de crecimiento. 

Por el contrario, la expresión de BAT2 fue mayor en la fase estacionaria con respecto a la 

fase exponencial de crecimiento (Fig. 12, Glucosa amonio). 

Por otro lado en etanol amonio, la expresión de BAT2 se mantuvo constante a lo largo 

de la curva de crecimiento y representa el doble de la expresión que BAT1 alcanzó en las 

mismas condiciones, es importante resaltar que a diferencia de glucosa amonio, la 

expresión de BAT1 en etanol no disminuye en la fase diáuxica ni estacionaria de 

crecimiento (Fig. 12, Etanol amonio). 

En glucosa VIL, BAT2 se expresó de 2 a 10 veces más que BAT1, alcanzando su 

mayor nivel de expresión en la fase de crecimiento diáuxica (Fig. 12, glucosa VIL). 

Como ya se mencionó anteriormente, en glucosa amonio se promueve la biosíntesis 

de VIL, dado que las células están proliferando y requieren de aminoácidos para la 

síntesis de proteínas, sobre todo en la fase de crecimiento exponencial. Y es justo en 

estas condiciones cuando BAT1 presentó el mayor nivel de expresión, lo que correlaciona 

perfectamente con su carácter principal biosintético. 
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En glucosa VIL se promueve el catabolismo de los aminoácidos de cadena ramificada, 

ya que la transaminación de VIL es la única forma de obtener amonio bajo esas 

condiciones de crecimiento. Como se observa en la Figura 12, BAT2 muestra su mayor 

nivel de expresión en estas condiciones. 

Figura 12. Efecto de diferentes fuentes de carbono y nitrógeno sobre la expresión de BAT1 y BAT2. 

Se obtuvieron extractos de la cepa silvestre CLA1-2 crecida en glucosa o etanol como fuente de carbono y 

amonio o VIL como fuente de nitrógeno. Las células se colectaron en la fase de crecimiento exponencial 

(DO600nm 0.3 a 0.6), diáuxica (DO600nm 0.9 a 1.5), estacionaria (DO600nm 2.5 a 3.4 en amonio y DO600nm 1.5 a 2 

en VIL) y estacionaria tardía (3 días en glucosa y 5 días en etanol). Se determinó la actividad de β-

galactosidasa en las fusiones transcripcionales PBAT1-lacZ y PBAT2-lacZ. La actividad de β-galactosidasa se 

expresa en nmoles de ο-nitrofenol producido por minuto por miligramo de proteína (nmol min-1 mg proteína-1) 

y está reportada como el promedio de tres experimentos independientes, cada uno con tres repeticiones. 

 

En el apartado anterior se describió la importancia del catabolismo de VIL en etanol 

amonio. La expresión de BAT2 en estas condiciones es de dos a tres veces mayor que en 

glucosa amonio incluso desde la fase inicial de crecimiento; es decir, aún en la condición 
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donde la proliferación celular es máxima (fase de crecimiento exponencial) y en la que se 

esperaría que sólo el abastecimiento de bloques para construcción de macromoléculas 

fuesen necesarios, el catabolismo de VIL es crucial. Por otro lado, la expresión de BAT1 

no disminuye en la fase de crecimiento estacionaria, aunque Bat1 es una enzima 

principalmente biosintética, tal vez durante el metabolismo respiratorio se acentúa el 

carácter catabólico de Bat1, de tal forma que pueda actuar conjuntamente con Bat2 para 

catabolizar los aminoácidos de cadena ramificada. 

En resumen, en condiciones de crecimiento fermentativo (glucosa) BAT1 se expresa 

principalmente cuando se requiere biosíntesis de VIL, mientras que BAT2 lo hace cuando 

se requiere catabolizar a estos aminoácidos, es decir, BAT1 muestra un perfil de expresión 

de genes biosintéticos mientras que BAT2 tiene un perfil de expresión de genes 

catabólicos. Bajo condiciones de crecimiento respiratorio la expresión de BAT2 se induce y 

la de BAT1 se mantiene constante a lo largo de la curva de crecimiento.  

El nivel de expresión de BAT1 y BAT2 también se analizó mediante un ensayo tipo 

Northern. Para ello se construyeron sondas que contenían toda la región codificante de 

cada gen (los detalles se indican en Metodología). El RNA se extrajo a partir de cultivos en 

fase exponencial de células crecidas en glucosa como única fuente de carbono y amonio o 

VIL como fuente de nitrógeno. 

Como se observa en la Figura 13, pese a que BAT1 y BAT2 son 72 % idénticos y que 

se utilizaron como sondas fragmentos que contienen toda la región codificante de cada 

gen, la hibridación fue específica, no se detectó hibridación de la sonda BAT1 en la 

mutante bat1∆, así como tampoco se detectó hibridación de la sonda BAT2 en la mutante 

bat2∆. 

La mayor expresión de BAT1 se observó en amonio con respecto a VIL. En presencia 

de los tres aminoácidos (VIL) como fuente de nitrógeno, la expresión de BAT1 fue 

reprimida 4 veces en comparación con amonio (Figura 13). Lo mismo ocurrió en amonio 

VIL. 

Por el contrario, en presencia de VIL como única fuente de nitrógeno la expresión de 

BAT2 se indujo 12 veces. Cabe mencionar que en ausencia de BAT1 (bat1∆) la expresión 

de BAT2 aumentó 5 veces respecto a la cepa silvestre (WT) al crecer en glucosa amonio. 

Posiblemente, el incremento en la expresión de BAT2 permita compensar 

parcialmente la pérdida de BAT1. En presencia de VIL, BAT2 no aumentó su expresión en 
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un fondo bat1∆, posiblemente se debe a que en VIL, BAT2 alcanza el más alto nivel de 

expresión y el fondo genético deja de ser relevante (Figura 13). 

 

 

Figura 13. Efecto de la fuente de nitrógeno sobre la expresión de BAT1 y BAT2. Se obtuvieron 

extractos de la cepa silvestre CLA1-2 (WT) crecida en glucosa como fuente de carbono y amonio, VIL o 

ambas como fuente de nitrógeno. Las células se colectaron en la fase de crecimiento exponencial (DO600nm 

0.3 a 0.6). Como control de carga, la membrana se hibridó con una sonda homóloga al gen ACT1 (actina). 

Los números indican el nivel de expresión respecto a la cepa silvestre crecida en glucosa VIL (carril 4) para 

BAT1 o crecida en glucosa amonio (carril 1) para BAT2. 

 

En conclusión, la expresión de BAT1 es reprimida en presencia de VIL, posiblemente 

sea un caso de represión o inhibición por producto final como ocurre con muchos genes 

biosintéticos. Por el contrario, la expresión de BAT2 se induce en presencia de los tres 

aminoácidos (condiciones catabólicas), probablemente por un efecto de inducción por 

sustrato. 
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5.8. La contribución de Bat1 y Bat2 a la reacción de transaminación correlaciona 

con su perfil de expresión 

 

Con el fin de determinar las propiedades cinéticas de las enzimas Bat1 y Bat2, se llevó a 

cabo un intento por purificarlas. Para ello se usaron extractos celulares de cepas en las 

cuales los genes BAT1 o BAT2 están fusionados en el carboxilo terminal al módulo TAP. 

Éste módulo se constituye por: i) un péptido de unión a calmodulina, ii) un sitio de corte 

para la proteasa TEV del virus Etch de tabaco y iii) la proteína A (Puig et al., 2001; Rigaut 

et al., 1999). 

A grandes rasgos, el proceso de purificación se divide en tres pasos: i) El extracto 

celular se pasa por una columna que contiene IgG y que une a la proteína marcada a 

través de la proteína A presente en el módulo TAP, ii) la proteína de interés se eluye de la 

columna mediante el corte con la proteasa TEV, y iii) el eluato obtenido se pasa por una 

segunda columna que contiene calmodulina, la proteínas de interés se unirá a la columna 

a través del péptido de unión a calmodulina. La proteína se eluye en presencia de un 

quelante de calcio. Con éste último paso se elimina la proteasa y otras proteínas que 

pudieron haberse unido inespecíficamente a la primer columna (Puig et al., 2001; Rigaut et 

al., 1999). 

Empleando esta metodología se logró purificar a las proteínas Bat1-TAP y Bat2-TAP; 

sin embargo, las proteínas purificadas no mostraron actividad de transaminasa. Se 

realizaron varias modificaciones al protocolo de purificación pero el resultado fue el mismo, 

motivo por el cual decidimos determinar la actividad de transaminasa en extractos 

proteicos de las cepas CLA1-2 (WT), bat1∆ y bat2∆ de S. cerevisiae. La obtención de 

extractos y el ensayo se describen en la Metodología. 

En glucosa amonio, la actividad de transaminasa mostrada por la cepa silvestre y la 

mutante bat2∆ fue la misma y sólo se abatió en la mutante bat1∆ al usar cualquiera de los 

tres cetoácidos de cadena ramificada como sustrato (Fig. 14, Glucosa amonio). Cabe 

mencionar que la actividad de transaminasa de Bat1 no fue la misma para cada CACR, lo 

que sugiere que la enzima posee diferentes propiedades cinéticas. Es interesante que 

aunque la transaminación de α-CIC fue de 3 a 4 veces mayor que para α-CIV o α-CMV, 

una mutante bat1∆ no es auxótrofa de leucina. 

En glucosa VIL amonio, la actividad de transaminasa en una mutante bat1∆ es de 

menos del 10% de la exhibida por la cepa silvestre, lo que apunta nuevamente, a un papel 
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preferencial de Bat1 en la biosíntesis. Sin embargo, en estas condiciones Bat2 también 

contribuye a la actividad de transaminasa, ya que la reacción de transaminación es un 

50% menor en la mutante bat2∆ respecto a la cepa silvestre (Fig. 14, Glucosa VIL 

amonio). 

Como se observa en la Figura 13 (amonio vs amonio VIL), la expresión de BAT1 se 

reprime en presencia de VIL aún en presencia de amonio (4 a 1.6), mientras que la 

expresión de BAT2 se induce ligeramente (1 a 2). 

Figura 14. La actividad de transaminasa de Bat1 disminuye cuando la expresión del gen BAT1 está 

reprimida. Las cepas silvestre (WT), bat1∆ y bat2∆ de S. cerevisiae y la cepa silvestre (KlWT) de K. lactis 

se cultivaron en glucosa como fuente de carbono y amonio, amonio VIL o VIL como fuente de nitrógeno. Los 

extractos proteicos se obtuvieron como se indica en Metodología. Se determinó la actividad de amino 

transferasa usando α-cetoisovalerato (α-CIV), α-cetometilvalerato (α-CMV) o α-cetoisocaproato (α-CIC) 

como sustratos. En la gráfica se muestra el promedio de al menos 3 mediciones. 

 

La represión de BAT1 en glucosa VIL amonio, explica que la actividad de 

transaminasa incluso en la cepa silvestre sea ligeramente menor que en glucosa amonio. 

Por otro lado, puede ser que bajo estas condiciones Bat2 sí contribuya a la actividad de 
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transaminasa porque aunque su capacidad biosintética es ineficiente, hay una 

compensación debido un posible incremento en la cantidad de enzima. 

En glucosa VIL, se observa el menor nivel de expresión de BAT1 y el mayor nivel de 

expresión de BAT2 (Fig. 13), en consecuencia, la actividad de transaminasa en una 

mutante bat1∆ sólo disminuye en un 50% en comparación a la cepa silvestre, mientras 

que en una mutante bat2∆ se abate (Fig. 14). 

 

Figura 15. Actividad de transaminasa durante el metabolismo respiratorio. Las cepas silvestre (WT), 

bat1∆ y bat2∆ de S. cerevisiae y la cepa silvestre (KlWT) de K. lactis se cultivaron en etanol como fuente de 

carbono y amonio o VIL amonio como fuente de nitrógeno. Los extractos proteínicos se obtuvieron como se 

indica en Metodología. Se determinó la actividad de amino transferasa usando α-cetoisovalerato (α-CIV), α-

cetometilvalerato (α-CMV) o α-cetoisocaproato (α-CIC) como sustratos. En la gráfica se muestra el promedio 

de al menos 3 mediciones. 

 

Por otro lado, la actividad de transaminasa mediada por KlBat1 se determinó en 

extractos proteicos de la cepa silvestre de K. lactis (KlWT). En glucosa amonio, la 

actividad enzimática de KlBat1 al usar como sustrato α-cetoisovalerato (α-CIV) fue de 28 

nmol min-1 mg de proteína-1; 8 nmol min-1 mg de proteína-1para el α-cetometilvalerato (α-
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CMV) y 16 nmol min-1 mg de proteína-1 para el α-cetoisocaproato (α-CIC), lo que sugiere 

que la enzima KlBat1 tiene diferentes propiedades cinéticas para cada sustrato. La 

actividad enzimática se redujo en un 90% sólo en glucosa VIL (Fig. 14) en concordancia a 

una disminución de la expresión de KlBAT1 bajo estas condiciones (Colón et al., 2011). 

En extractos celulares provenientes de cultivos en etanol como única fuente de 

carbono, también se aprecia un uso diferente de sustratos, al igual que en glucosa, la 

mayor actividad se detecta con α-CIC (Fig.15). En etanol amonio la actividad enzimática 

en una mediada por Bat1 (mutante bat2∆) disminuyó con respecto a la actividad en 

glucosa. Este decremento en la actividad no está relacionada a cambios en el perfil de 

expresión de BAT1, ya que el nivel de expresión del gen es similar tanto en glucosa 

amonio como en etanol amonio (Fig. 12). Por otro lado, a diferencia de lo que ocurre en 

glucosa, Bat2 contribuye alrededor de un 30% en la actividad enzimática, como se puede 

apreciar en una mutante bat2∆ (Fig. 15). Lo que sugiere que bajo estas condiciones la 

participación de Bat2 es favorecida, posiblemente para catabolizar VIL. 

En etanol VIL amonio, la actividad enzimática de Bat2 (mutante bat1∆) se duplica con 

respecto a etanol amonio (Fig. 15). Sin embargo, la contribución de Bat1 y Bat2 es 

equivalente. En la figura 10 se muestra que la doble mutante bat1∆ bat2∆ no crece aún 

presencia de VIL y que el crecimiento de las mutantes sencillas bat1∆ y bat2∆ es el 

mismo. En conjunto, estos datos sugieren que el catabolismo de los aminoácidos de 

cadena ramificada es indispensable en estas condiciones y requiere la participación 

conjunta de Bat1 y Bat2. 

La actividad enzimática de KlBat1 disminuyó alrededor de 3 veces en etanol en 

comparación con glucosa (Fig. 15, Etanol amonio). Dado que KlBat1 es la única 

transaminasa de aminoácidos de cadena ramificada en K. lactis, es posible que en etanol, 

el catabolismo de los aminoácidos esté favorecido, por ello la actividad enzimática al usar 

a los cetoácidos de cadena ramificada disminuye. También existe la posibilidad de que en 

etanol la expresión de KlBAT1 sea menor que en glucosa lo que deriva en una menor 

cantidad de enzima y por ende una menor actividad de transaminasa. El mismo fenómeno 

se observa en presencia de VIL (Fig. 15, Etanol VIL amonio).  
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5.9. Descifrando la dinámica del metabolismo de VIL 

 

Con base en los resultados obtenidos y tomando en cuenta los datos de la literatura se 

plantean los siguientes modelos para explicar la dinámica del metabolismo de los 

aminoácidos de cadena ramificada en cada condición (Fig. 16). 

 

A) En glucosa amonio se requiere principalmente síntesis de aminoácidos. Bajo estas 

condiciones BAT1 tiene mayor expresión que su parálogo por lo que posiblemente 

haya mayor cantidad de proteína Bat1. La valina se sintetiza exclusivamente por 

Bat1, se acumula en mitocondria y posteriormente es exportada a citosol mediante 

el transportador de aminoácidos de cadena ramificada Bap3. El último paso en la 

síntesis de isoleucina es catalizado tanto por Bat1 en la mitocondria, como por 

Bat2 en el citosol, ya que aparentemente el α-CMV es capaz de salir de la 

mitocondria al citosol a través de un transportador. Al parecer, Bat1 y Bat2 

contribuyen equitativamente a la síntesis de isoleucina. La catálisis mediada por 

Bat2 sólo estaría limitada por el transporte del cetoácido de isoleucina (α-CMV) y 

por la concentración de la isoenzima Bat2. Aunque no se ha reportado un 

transportador para α-CMV, es posible que exista dado que una mutante bat1∆ no 

es auxótrofa de isoleucina. Bat2 también contribuiría a la síntesis de leucina, ya 

que los últimos pasos de la vía toman lugar en el citoplasma; sin embargo, dado 

que la mutante bat1∆ no es auxótrofa de leucina, puede ser que el α-CIC sea 

transportado a mitocondria en donde Bat1 catalizaría la conversión a leucina. 

B) Cuando las células crecen en glucosa VIL, la acumulación de estos aminoácidos 

en el citosol estimula el carácter catabólico de Bat2. El catabolismo de estos 

aminoácidos se ve incrementado porque la expresión de BAT2 se induce bajo 

estas condiciones y posiblemente la cantidad de proteína también aumente. Bat1 

reemplaza parcialmente a Bat2 porque los aminoácidos son internalizados hacia la 

mitocondria por Bap3, en donde su acumulación estimula la capacidad catabólica 

de Bat1. 

C) Finalmente, en etanol amonio, la síntesis de los tres aminoácidos es catalizada 

principalmente por Bat1. A diferencia de glucosa amonio, la contribución de Bat2 

en la síntesis de leucina es menor porque la cantidad del transportador de α-IPM 

(Oac1) es un 50% menor que en glucosa, lo que seguramente ocasiona el α-IPM 
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citosólica disminuya y en consecuencia la cantidad de sustratos para Bat2 también 

disminuya. Dado que suponemos que la afinidad de Bat2 por los cetoácidos es 

baja, una disminución en la concentración de α-CIC terminaría el flujo e la vía 

hacia biosíntesis. Es posible que el α-CIC sea transportado de alguna forma a la 

mitocondria en donde Bat1 catalice su conversión a leucina. Los aminoácidos 

sintetizados en mitocondria por Bat1 podrían ser transportados al citoplasma por 

acción de Bap3. Bajo estas condiciones de crecimiento además de la síntesis de 

aminoácidos se requiere catabolismo de los mismos para generar NAD a través de 

la vía de Ehrlich. A través de la síntesis de valina e isoleucina se consume un 

NADPH; la síntesis de leucina consume además del NADPH un NAD. El 

catabolismo de valina, isoleucina o leucina produce un NAD. Al final de proceso de 

biosíntesis y catabolismo de leucina el saldo neto será un NADPH consumido, 

mientras que para valina e isoleucina el saldo neto de poder reductor será igual a 

cero, aunque hay que tener en cuenta que no regenera la misma molécula (se 

consume NADPH y se produce NAD). 
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Figura 16. El metabolismo de VIL. De acuerdo a los datos obtenidos en este trabajo se proponen los 

siguientes modelos de la dinámica en el metabolismo de VIL en (A) glucosa amonio, (B) glucosa VIL y (C) 

etanol amonio. CB, cetobutanoato; AHB, 2-aceto-2-hidroxibutirato; DHMV, 2,3-dihidroxi-3-metilvalerato; 

CMV, 2-ceto-3-metilvalerato; AL, 2-acetolactato; DIHV, 2,3-dihidroxiisovalerato; CIV, 2-cetoisovalerato; α-

IPM, α-isopropilmalato; β-IPM, β-isopropilmalato; CIC, α-cetoisocaproato; OAA, oxalacetato; V, valina; I, 

isoleucina; L, leucina; MBal, metilbutanal; Amil OH, alcohol amílico. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

C 

Mitocondria 

Citosol 

Núcleo 



 

 

6. CONCLUSIONES



                                                                                                                                                 CONCLUSIONES 

85 
 

6. CONCLUSIONES 

 

6.1. Las isoenzimas Bat1 y Bat2 de S. cerevisiae divergieron funcionalmente de la 

enzima tipo ancestral KlBat1 de K. lactis 

 

El único ortólogo a los genes BAT1 y BAT2 en K. lactis es el gen KlBAT1 que codifica para 

una enzima bifuncional, que participa tanto en la biosíntesis como en el catabolismo de los 

aminoácidos de cadena ramificada. La enzima KlBat1 es 82% idéntica a Bat1 y 80% 

idéntica a Bat2. En S. cerevisiae la función biosintética y catabólica se redistribuyeron en 

las enzimas Bat1 y Bat2, respectivamente, a través de un proceso de subfuncionalización. 

Bat1 juega un papel mayoritario en la síntesis de valina, mientras que Bat2 tiene un papel 

primordial en el catabolismo de los aminoácidos de cadena ramificada. Posiblemente, la 

redistribución de la localización subcelular favoreció la subfuncionalización. 

 

6.2. Los genes BAT1 y BAT2 tienen un perfil de expresión diferencial 

 

La expresión de BAT1 se induce en condiciones que promueven la síntesis de 

aminoácidos de cadena ramificada, además su expresión disminuye en presencia del 

producto final (VIL). La expresión de BAT2 aumenta en condiciones que requieren 

catabolismo de aminoácidos de cadena ramificada (etanol amonio) y además se induce 

por sustrato (glucosa VIL). 

 

6.3. La actividad enzimática de Bat1 y Bat2 es consistente con su perfil de 

expresión 

 

En glucosa amonio la actividad enzimática de Bat1 es mayor que la de Bat2, consistente 

con el papel biosintético de Bat1, mientras que en glucosa VIL, la actividad de 

transaminasa de Bat2 aumenta, lo que correlaciona con el carácter catabólico de la 

enzima. En glucosa amonio la actividad enzimática de KlBat1 es diez veces mayor que en 

glucosa VIL, lo que indica que aunque KlBat1 es una enzima bifuncional, su capacidad 

biosintética está acentuada. 
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7. PERSPECTIVAS 

 

7.1. Contribución de la localización subcelular en la subfuncionalización 

 

Nuestros resultados sugieren que Bat1 y Bat2 se subfuncionalizaron a partir de una 

enzima ancestral que posee capacidades biosintéticas y catabólicas. Se ha propuesto que 

la localización subcelular puede ser un mecanismo para la especialización de genes 

duplicados. Bat1 es una enzima mitocondrial, mientras que Bat2 es una enzima citosólica. 

Resultados preliminares de nuestro laboratorio sugieren que KlBat1 es una enzima de 

localización nuclear y posiblemente mitocondrial, que pese a ser una enzima bifuncional 

presenta un acentuado carácter biosintético. Sería interesante analizar el comportamiento 

de cada una de estas enzimas al ser relocalizadas en un diferente compartimento celular, 

es decir, si Bat1 se dirige artificialmente al citoplasma ¿se comportará como una enzima 

catabólica?, de igual forma, si Bat2 se relocaliza en la mitocondria ¿se potenciará su 

carácter biosintético?. 

 

7.2. Análisis de los parámetros cinéticos (Vmax y Km) de las isoenzimas Bat1 y Bat2 

y KlBat1 

 

Si la capacidad catabólica o biosintética de estas enzimas no está relacionada a su 

distribución subcelular y en consecuencia a la diferente disponibilidad de sustratos, 

entonces, sería interesante realizar un análisis más detallado de las características 

cinéticas de estas proteínas para determinar si muestran diferente afinidad por la unión a 

aminoácidos o cetoácidos, para lo cual se determinaría la velocidad máxima (Vmax) y 

afinidad por sustratos (Km) en la enzima pura. Para establecer la relevancia fisiológica de 

las constantes de afinidad por aminoácidos o α-cetoácidos de cadena ramificada, sería 

necesario medir la concentración intracelular de estos metabolitos. 

 

7.3. Regulación de la expresión de BAT1 y BAT2 

 

En este trabajo sólo se analizó el cambio en el perfil de expresión de los genes BAT1 y 

BAT2 en condiciones que promueven la biosíntesis o el catabolismo de VIL. Como parte 



                                                                                                                                                  PERSPECTIVAS 

90 
 

de la Tesis de Maestría de otros compañeros del laboratorio, se ha explorado el papel de 

algunos reguladores transcripcionales sobre la expresión de los parálogos BAT1 y BAT2 

(datos incluidos en el artículo I del anexo). Sin embargo, se requiere un estudio más 

detallado para establecer el modelo de regulación de estos genes. Asimismo, el estudio de 

la regulación del gen KlBAT1 (Proyecto de Maestría de Karla López) facilitará el análisis 

comparativo entre el único gen de K. lactis y los ortólogos en S. cerevisiae y permitirá 

entender mejor la retención de los duplicados BAT1 y BAT2. 

 

7.4. Contribución de Bat1 y Bat2 al equilibrio NAD(P)+/NAD(P)H 

 

Sería interesante evaluar si bajo condiciones de crecimiento respiratorio el flujo a través de 

la vía de Ehrlich aumenta y si bajo estas condiciones la generación de NAD(P)H asociada 

a la producción de alcoholes tipo fusel contribuye notoriamente en el equilibrio 

NAD(P)+/NAD(P)H. 

Actualmente estamos llevando a cabo un análisis para analizar la contribución de Bat1 

y Bat2 a la vía de rescate de metionina bajo condiciones de crecimiento respiratorio. 
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9. ANEXO I 

9.1. Artículo I 

 

El 80% de este artículo se conforma con el trabajo de la presente Tesis de Doctorado e 

incluye datos sobre la regulación de los genes BAT1 y BAT2, así como KlBAT1 obtenidos 

de los proyectos de Maestría de los alumnos Fabiola Hernández, Karla López y James 

González. 
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9.2. Artículo II 

 

Algunos de los resultados publicados en el siguiente artículo, se obtuvieron durante una 

estancia de investigación en el Bauer Center for Genomics Research de la Universidad de 

Harvard en el laboratorio del Dr. Roy Kishony, durante el periodo de Julio a Noviembre del 

2005. Los resultados obtenidos durante esta estancia se describen en el Anexo II. 
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9.3. Artículo III 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 



 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

10. ANEXO II
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10. ESTANCIA DE INVESTIGACIÓN 

 

10.1. Descripción de la estancia y contexto 

 

La estancia de investigación se llevó a cabo en el laboratorio del Dr. Roy Kishony, en el 

“Bauer Center for Genomics Research” de la Universidad Harvard. La duración de la 

estancia fue de aprox. 6 meses, del 15 de junio al 30 de noviembre del 2005.  

Para la realización de la estancia se obtuvo financiamiento por parte de: 1) Programa 

del Doctorado en Ciencias Biomédicas a través del PAEP, 2) DGAPA, 3) Bauer Center for 

Genomics Research. 

 

10.2. Antecedentes 

 

El análisis global de interacciones genéticas es crucial para entender la organización 

de sistemas biológicos complejos en donde los genes suelen influenciar la actividad de 

otros genes. Las interacciones genéticas, o epistáticas, se pueden identificar mediante el 

análisis de mutantes dobles, y ocurren cuando la consecuencia fenotípica de una mutación 

depende de la presencia o ausencia de otra mutación. Éstas pueden ser sinérgicas –

cuando el efecto de una mutación se intensifica ante la presencia de una segunda–- o 

antagónicas –cuando la presencia de una segunda mutación disminuye o anula por 

completo el efecto de la primera.  

En una primera fase de este trabajo se simuló la organización de las interacciones 

predichas para todas las parejas posibles de mutaciones en el metabolismo de la levadura 

Saccharomyces cerevisiae. Para ello se empleó un modelo computacional de análisis de 

flujos metabólicos, por medio del cual se calculó el flujo hacia biomasa a partir de redes 

metabólicas intactas o perturbadas en una o dos reacciones. Los resultados sugieren que 

las interacciones genéticas exhiben una peculiar distribución trimodal, lo cual permite la 

separación de parejas de mutaciones claramente sinérgicas, antagónicas o neutrales. 

Además, se observó que la red resultante puede ser organizada de manera jerárquica en 

módulos enriquecidos con genes que forman parte de la misma ruta metabólica y que 

interactúan con otros módulos mediante uniones exclusivamente sinérgicas o antagónicas. 

Con el fin de verificar estas predicciones teóricas, se desarrolló un método experimental 
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para medir la adecuación de mutantes sencillas y dobles mediante la competencia directa 

de mutantes marcadas con variantes amarillo y cian de la proteína verde fluorescente. El 

objetivo de la estancia de investigación fue participar en la construcción de dichas 

mutantes y en el análisis fenotípico de las mismas. 

 

10.3. Estrategia experimental 

 

1. Construcción de mutantes sencillas y dobles en genes seleccionados del 

metabolismo central y marcaje de las células con variantes amarillo y cian de la 

proteína verde fluorescente. 

2. Medición de la adecuación de mutantes sencillas y dobles mediante la 

competencia directa de las mutantes marcadas con proteínas fluorescentes. 

 

10.4. Primera fase: Estandarización de condiciones 

 

Marcaje de cepas con proteínas fluorescentes 

 

El primer paso consistió en marcar las cepas utilizadas con una proteína fluorescente, 

para ello, se emplearon módulos que contenían la versión amarilla o cian de la proteína 

verde fluorescente fusionados al promotor del gen TDH3. Este promotor permite que la 

proteína se exprese a altos niveles. El módulo se insertó en el locus HO mediante 

reemplazo por recombinación homóloga. 

 

Construcción de mutantes 

 

Se seleccionaron 96 mutantes en genes que codifican para enzimas del metabolismo 

central o factores transcripcionales de S. cerevisiae y se obtuvieron a partir de una 

colección comercial de mutantes. 

La versión haploide de estas mutantes se cruzó con las cepas marcadas con CFP o 

YFP, siguiendo el método descrito por Tong y colaboradores. Como resultado de estas 

cruzas se obtuvieron mutantes en cada uno de los genes seleccionados que además 

estaban marcadas con la proteína fluorescente. 
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Ensayos de competencias 

 

Se determinó la adecuación de cada una de las mutantes sencillas con respecto a la 

cepa silvestre mediante un análisis de competencias, el cuál consiste en crecer 

simultáneamente dos cepas marcadas diferencialmente con proteínas fluorescentes. Cada 

cierto tiempo se toma una alícuota del cultivo y se diluye en medio fresco. A lo largo de la 

curva de crecimiento se determina la cantidad relativa de células basándose en la 

intensidad de fluorescencia de cada una de las proteínas usadas. En esta primera fase las 

competencias fueron de cultivos simultáneos de la cepa silvestre vs las mutantes sencillas. 

En principio, si la tasa de crecimiento de la mutante es igual a la cepa silvestre, la 

fluorescencia relativa de YFP y CFP será la misma. Pero, si una de las dos cepas crece 

mejor que la otra, habrá un cambio en la proporción relativa de fluorescencia, que se 

acentuará en cada dilución del cultivo. 
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10.5. Segunda fase: Determinación de interacciones epistáticas 

 

Construcción de mutantes 

 

La construcción de dobles mutantes se llevó a cabo por cruzas de la colección de 96 

mutantes consigo misma, con lo que se generaron 96x96 dobles mutantes. Se determinó 

la adecuación relativa de estas dobles mutantes en relación a las mutantes sencillas 

construidas en la fase 1. 

 

10.6. Resultados 

 

1. Se construyeron aprox. 7000 dobles mutantes en diferentes enzimas y reguladores 

transcripcionales del metabolismo de S. cerevisiae. 

2. Se estandarizaron las condiciones del ensayo automatizado. 

3. Se obtuvieron datos preliminares que posteriormente sirvieron para construir una 

red global de interacciones genéticas para la levadura. Cabe destacar que, 

además de identificar parejas de mutantes sinérgicas, la naturaleza cuantitativa del 

método permitió también la identificación de parejas de mutantes que interactúan 

de manera antagónica.  
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ABREVIATURAS 

 

α-CACR  α-Cetoácidos de cadena ramificada 

α-CG  α-Cetoglutarato 

α-CIC  α-Cetoisocaproato 

α-CIV  α-Cetoisovalerato 

α-CMV  α-Ceto-β-metilvalerato 

aa  Aminoácido(s) 

AACR  Aminoácidos de cadena ramificada 

AcCoA  Acetil CoA 

β-gal  β-galactosidasa 

BSA  Albúmina de suero bovino 

CoA  Coenzima A 

DMSO  Dimetil sulfóxido 

DO  Densidad Óptica 

G418  Geneticina 

Ile / I  Isoleucina 

Leu / L  Leucina 

MM Medio mínimo compuesto por sulfato de amonio, glucosa, vitaminas, 

sales y elementos traza 

NAT  Nourseotricina 

ONPG  ο-nitrofenil-β-D-galactopiranósido 

pb  Pares de bases 

PCR  Reacción en cadena de la polimerasa (Polymerase Chain Reaction) 

pI   Punto isoeléctrico 

PP  Piridoxal 5’-fosfato 

rpm  Revoluciones por minuto 

T. A.  Temperatura ambiente 

Thr  Treonina 

TPP  Tiamina pirofosfato 

UTR  Untranslated Region, región no traducida 

Val / V  Valina 

VIL  Valina, isoleucina y leucina 



YPD Medio rico para levadura compuesto por extracto de levadura, 

peptona de caseína y dextrosa 



GENES Y OTRAS NOTACIONES 

 

2µ  Secuencia de replicación autónoma 

ade2  Deleción del gen ADE2 

Bat1 Transaminasa mitocondrial de aminoácidos de cadena ramificada 

BAT1 Gen que codifica para la transaminasa mitocondrial de aminoácidos 

de cadena ramificada Bat1 

BAT1-TAP Fusión del módulo TAP al extremo carboxilo terminal del gen BAT1 

bat1∆  Deleción del gen BAT1 

Bat2  Transaminasa citoplásmica de aminoácidos de cadena ramificada 

BAT2 Gen que codifica para la transaminasa citoplásmica de aminoácidos 

de cadena ramificada Bat2 

BAT2-TAP Fusión del módulo TAP al extremo carboxilo terminal del gen BAT2 

bat2∆  Deleción del gen BAT2 

CEN  Origen de replicación centromérico 

Gcn4 Activador transcripcional de genes de la biosíntesis de aminoácidos 

en respuesta a limitación de aminoácidos 

GCN4  Gen que codifica para el regulador transcripcional Gcn4 

gcn4∆  Deleción del gen GCN4 

HIS3MX6 Módulo que usa como marcador de selección al gen HIS3 

his3∆1  Deleción del gen HIS3 

ILV1  Gen que codifica para la treonina deaminasa 

ILV2  Gen que codifica para la acetolactato sintasa 

ILV3  Gen que codifica para la dihidroxiácido dehidratasa 

ILV5  Gen que codifica para la acetohidroxiácido reductoisomerasa 

KanMX4  Módulo que confiere resistencia al antibiótico geneticina 

KlBAT1 Gen KLLA0A10307g de K. lactis que codifica para la transaminasa de 

aminoácidos de cadena ramificada KlBat1 

Klbat1∆  Deleción del gen KlBAT1 

lacZ  Gen que codifica para la enzima β-galactosidasa de Escherichia coli 

LEU1  Gen que codifica para la isopropilmalato isomerasa 

leu2  Alelo inactivo del gen LEU2 

LEU2  Gen que codifica para la β-isopropilmalato deshidrogenasa 



leu2∆0  Deleción del gen LEU2 

LEU4  Gen que codifica para la α-isopropilmalato sintasa I 

LEU5 Gen que codifica para un transportador mitocondrial involucrado en la 

acumulación de CoA en la matriz mitocondrial 

LEU9  Gen que codifica para la α-isopropilmalato sintasa II 

MATα  Mating type alfa  

met15∆0  Deleción del gen MET15 

NAT  Módulo que confiere resistencia al antibiótico nourseotricina 

PBAT1-KlBAT1 Fusión transcripcional de la región promotora del gen BAT1 a la región 

codificante del gen KlBAT1 de Kluyveromyces lactis 

PBAT1-lacZ Fusión transcripcional de la región promotora del gen BAT1 a la región 

codificante del gen lacZ de Escherichia coli 

PBAT2-KlBAT1 Fusión transcripcional de la región promotora del gen BAT2 a la región 

codificante del gen KlBAT1 de Kluyveromyces lactis 

PBAT2-lacZ Fusión transcripcional de la región promotora del gen BAT2 a la región 

codificante del gen lacZ de Escherichia coli 

pKD1  Origen de replicación pKD1 que sirve para el género Kluyveromyces 

TAP Tandem Affinity Purification tag, está formado por un péptido de unión 

calmodulina, un sitio de corte a la proteasa TEV y dos dominios de 

unión a IgG de la proteína A de Staphylococcus aureus; así como el 

marcador de selección HIS3MX6 

ura3  Alelo inactivo del gen URA3 

URA3  Gen que codifica para la orotidina-5’-fosfato (OMP) descarboxilasa 

ura3∆0  Deleción del gen URA3 
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