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Estudio y caracterizacion de genes y enzimas
envueltas en la asimilacion de amonio y el
metabolismo de aminoacidos en S. cerevisiae

(Godard, 2007)



¢Que se sabia del factor
transcripcional Leu3 en
S. cerevisiae y qué motivo el
estudio de su regulacion en este
proyecto?



Recordemos équé es un factor transcripcional?

REGULA

Factor de
Transcripcion GEN

) i * Leu3 es una proteina dimérica
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* |dentificada desde 1983 como
una proteina capaz de regular
los genes LEU1 vy LUE2
(involucrados en el

: L metabolismo de Leucina).
I\/Iecamsmo de activacion de Leu3

* Leu3 es activado por el
a-IPM cofactor a-IPM
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(Gonzales , 2017)
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Leu3 actia como activador transcripcional de varios genes envueltos en el
metabolismo de los ammoacidos de cadena ramificada: Leucina, Valina e

Isoleucina
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. Leu3 puede activar y reprimir bajo la misma
concentracion de o-IPM?
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Genes sobre-expresados
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vietabolic Fathways

* El grupo de genes sobre-expresados codifican enzimas que participan en la
biosintesis de aminoacido

* Leu3p No es un represor de esta red genetica

Riboflavin metabolism- Il
Selenocompound metabolism- Il
Biosynthesis of amino acids-
Metabolic pathways- I
Phenylalanine, tyrosine and tryptophan biosynthesis- I
Biosynthesis of antibiotics- I
2-Oxocarboxylic acid metabolism- I
Lysine biosynthesis- I %Sfers
Valine, leucine and isoleucine biosynthesis- NN B:
Glycine, serine and threonine metabolism- I B
Phenylalanine metabolism- I
Pyruvate metabolism- I
Tyrosine metabolism- I
Histidine metabolism- .
Alanine, aspartate and glutamate metabolism- I
Arginine biosynthesis- I
Nitrogen metabolism- [l
Pyrimidine metabolism- Il
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La ausencia de Leu3 provoca una disminucion
de ciertos AA, seguida de un aumento de los
mismos durante la fase exponencial.

BAT?2 incrementa su expresion en una
cepa leu3A por medio de Gend

GLN
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Gonzalez 2017.



El 94% de los promotores de los genes sobre-expresados tienen una
secuencia de union a DNA para Gen4

Gcn4 %
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SITIO DE UNION

Proteina
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* La falta de activacion de Leu3 genera una fuerte disminucion de la expresion de
GDH|1 y de la familia ASP3,1-4.
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Conclusiones/Hipotesis

El factor transcripcional Gen4 regula el metabolismo y regenera la asimilacion
de nitrégeno por medio de la biosintesis de aminoacidos en ausencia del factor
transcripcional Leu3

La disminucion de la enzima Gdh1 es la principal causante de |la deprivacion de
aminoacidos en una mutantes Leu3A.

La familia de las ASP-1,4 son genes regulados directamente por le factor
transcripcional Leu3 no descritos previamente en la literatura.
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