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Las plantas sintetizan glutamato a partir de amonio por la actividad combinada de las
enzimas glutamina sintetasa (GS) y glutamato sintasa (GOGAT). En plantas, hay dos
formas de glutamato sintasa que difieren en sus donadores de electrones, NADH-GOGAT
(EC 1.4.1.14) y Fd-GOGAT (EC 1.4.7.1). Son flavoproteinas complejas de hierro y azufre
que contienen dominios involucrados en el control y coordinacion de sus actividades
cataliticas. En coniferas, se han aislado las secuencias parciales de cDNA para GOGAT
y se han usado para estudios de expresion génica. Sin embargo, el conocimiento de la
estructura génica y las relaciones filogenéticas con otras enzimas vegetales es bastante
escasa.

Los avances tecnolégicos en la secuenciacion de megagenomas de coniferas han
permitido obtener las secuencias completas de cDNA que codifican Fd- y NADH-GOGAT
de pino maritimo, asi como clones BAC que contienen secuencias para
genes de NADH-GOGAT y Fd-GOGAT. Hemos estudiamos la organizacion genémica de
los genes GOGAT de pino, el tamafio de sus exones / intrones, nimero de copias en el
genoma y relaciones con otros genes de plantas. Se ha realizado un analisis filogenético,
y el estudio del grado de preservacion de los dominios clave para la actividad catalitica de
estas enzimas en diferentes taxa.

Nuestra conclusion es que Fd- y NADH-GOGAT estan codificadas por genes de una sola
copia en el genoma de pino maritimo. El gen que codifica a Fd-GOGAT es
extremadamente grande y abarca mas de 330 kb. La presencia de intrones muy largos
resalta la importante contribucién de los retrotransposones tipo LTR en el tamafo del
genoma de las coniferas. Por el contrario la estructura del gen de NADH-GOGAT es
similar a la de sus ort6logos en angiospermas. Nuestro andlisis filogenético indica que
estos dos genes tenian origenes diferentes durante la evolucion de las plantas. Estos
resultados proporcionan nuevos conocimientos sobre la estructura y evolucion molecular
de estos genes esenciales.
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