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EVALUACION DE RUTAS ALTERNATIVAS DE SINTESIS DE IAA EN EL
COMPLEJO Pseudomonas syringae
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El 4cido indol-3-acético (IAA) es una fitohormona perteneciente al grupo de las auxinas
cuya produccion estd ampliamente distribuida entre bacterias asociadas a plantas. El
IAA esta implicado, entre otros procesos, en proliferacion celular y maduracion de las
plantas. Ademas, se ha descrito el papel de esta hormona en la regulacion de la
expresion génica en bacterias. En bacterias fitopatdogenas, se han descrito varias rutas de
sintesis de IAA, siendo la mejor caracterizada la ruta de la indol-3-acetamida (IAM),
proveniente del triptofano por la accion de una monooxigenasa (gen iaaM), y
transformandose en IAA mediante la accion de una hidrolasa (gen iaaH). Pseudomonas
savastanoi pv. savastanoi NCPPB 3335 (Psv) utiliza esta ruta para la sintesis de IAA,
codificando dos paralogos de los genes iaaM e iaaH (operones iaaMH-1 e iaaMH-2).
Anteriormente, demostramos que un mutante de Psv en el operon iaaMH-1 produce una
cantidad de IAA significativamente inferior que la sintetizada por la cepa silvestre, asi
como induce una sintomatologia reducida en olivo. Por el contrario, un mutante en el
operon iaaMH-2 (que codifica un pseudogen iaaM-2), produce una cantidad de IAA
similar a la cepa silvestre y no induce una virulencia atenuada. Sin embargo, e
inesperadamente, tanto el mutante iaaMH-1 como en el doble mutante iaaMH-
1/iaaMH-2 sintetizan una cantidad residual de [AA, lo que sugiere la existencia de una
ruta alternativa para la produccion de este compuesto en Psv. Recientemente, hemos
identificado otras cepas del complejo Pseudomonas syringae capaces de producir IAA
que no codifican genes homologos a los implicados en las rutas conocidas hasta la
fecha. Tras la obtenciéon de los borradores de los genomas de varios aislados
pertenecientes a los diferentes patovares de P. savastanoi, y utilizando también otros
genomas de cepas modelo incluidas en el complejo P. syringae, hemos llevado a cabo
un analisis bioinformatico de genes potencialmente implicados en la biosintesis de [AA.
Actualmente, estamos llevando a cabo la construccion de mutantes en algunos de estos
genes, para posteriormente determinar su implicacion en la biosintesis de esta
fitohormona.
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