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Resumen

El quorum sensing (QS) es un mecanismo de regulacion génica dependiente de la
densidad celular, en el que bacterias producen, liberan y detectan moléculas
sefializadoras llamadas autoinductores®. Este sistema regula procesos fisioldgicos
clave, como la producciéon de metabolitos secundarios a través de cllsteres
biosintéticos’. Aunque el QS ha sido ampliamente estudiado en bacterias Gram
negativas, su existencia funcional en cianobacterias ain no se ha elucidado
completamente’. Diversos estudios han sugerido la presencia de genes ortélogos a
componentes clasicos del QS, como lux! y luxR, en genomas de cianobacterias?®. Sin
embargo, no se ha propuesto un modelo claro sobre como operaria este sistema en
estos organismos.

En el presente trabajo se realizé un andlisis bioinformatico exhaustivo en genomas
publicos de cianobacterias con la finalidad de proponer un modelo de este
mecanismo en estos organismos. Para lograr este objetivo, como primer paso
realizamos una busqueda de genes ortdlogos clave en QS como lo son: luxl, luxR,
lasl, entre otros?. Posteriormente, realizamos un andlisis de prediccién de Cluster de
Genes Biosintéticos con el programa de antiSMASH (BGC'’s por sus siglas en
inglés), con la finalidad de determinar la organizaciéon estructural y funcional de
estos BGC's en los genomas evaluados®.

Hasta el momento nuestros resultados sugieren la presencia de genes ortélogos a
luxl y luxR en un total de 27 genomas de cianobacterias, con niveles de identidad
superiores al 30% y conservacion de dominios funcionales clave, como el dominio
de unién a acil-homoserina lactona (AHL) y motivos de unién a ADN? Ademas, se
identificaron posibles cllusteres biosintéticos con arquitectura compatible con la
produccion de compuestos de sefalizacion, los cuales se pueden agrupar en 7
familias segun su clase y funcién (Terpenos, RIPP’s, entre otros)®. Estos hallazgos
respaldan la hipotesis de que ciertas especies de cianobacterias podrian compartir
mecanismos funcionales analogos al QS bacteriano’.

Este trabajo aporta en la elucidacién de la comunicacion celular en cianobacterias,
con implicaciones en biotecnologia ambiental, bioingenieria y ecologia microbiana.
La caracterizacion funcional de estos genes podria abrir nuevas lineas de
investigacion para el disefio de estrategias de control poblacional, floraciones
toxicas o sintesis dirigida de metabolitos secundarios.
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