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RESUMEN

La capacidad de adaptarse rapidamente a los cambios del entorno es una de las principales caracteristicas de la célula
bacteriana; el rumen es un entorno altamente dinamico, y ninguno de los cambios es permanente debido a las
diversas especies microbianas que se encuentran en el rumen. Redes de transduccion de sefiales son las vias de
procesamiento de informacion que reconocen diversos estimulos fisicos y quimicos, amplificacion, procesamiento de
sefiales y que desencadenan las respuestas de adaptacion de la célula bacteriana. El objetivo de la presente revisiono
es dar a conocer la importancia de estos sistemas de dos componentes en las bacterias ruminales, porque esta basada
en el conocimiento de los principios que rigen la comunicacién poblacion bacteriana, sus principales interacciones y
productos del metabolismo, podemos abordar la manipulacion de la fermentacion ruminal para mejorar la salud
animal, la productividad y la inocuidad de los alimentos.
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SUMMARY

The ability to adapt rapidly to changes in the environment is one of the main characteristics of the bacterial cell. The
rumen is a highly dynamic environment, and none of the changes are permanent due to the various microbial species
found in the rumen. Signal transduction networks are information processing pathways that recognize various
physical and chemical stimuli, amplification, signal processing, and trigger responses of the bacterial cell. The aim of
the present review is to show the importance of these two component systems in rumen bacteria, because it is based
on the knowledge of the principles governing the bacterial population communication, its main interactions and
products of metabolism, we can approach the manipulation of Ruminal fermentation to improve animal health,
productivity and food safety.
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INTRODUCCION cambios del entorno, una de las principales
caracteristicas de las funciones de las células

El rumen es un entorno altamente dindmico, y
ninguno de los cambios es permanente debido a las
especies microbianas (bacterias, arqueas, hongos y
protozoos), que se encuentran en ¢l. Cada especie
microbiana tiene una afinidad por un sustrato y/o
subproductos de fermentacion (Janssen y Kirs, 2008)
de ahi la capacidad de adaptarse rapidamente a los

bacterianas es la percepcion y respuesta a las
cambiantes condiciones ambientales (presencia o
ausencia de iones, fuentes de energia, aceptores
finales de la energia, aceptores finales de electrones,
la temperatura, la presion hidrostatica u osmotica,
carbohidratos o aminoacidos). El éxito de la
adaptacion de una Dbacteria, y de muchos
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microorganismos, a un nuevo entorno se debe a unos
circuitos moleculares conocidos como sistemas de
transduccidn de sefiales, ellos se encargan de detectar
y amplificar sefiales que regulan la expresion de
genes (Galperin, 2005).

La aplicacion de diversas dietas se ha enfocado en
buscar una mejora en el desempeiio productivo de los
rumiantes variando el alimento del animal, afectando
asi la poblacion microbiana ruminal. Las bacterias,
como el resto de los microorganismos, son capaces de
comunicarse entre ellas y con otros organismos por
estimulos, los cuales son liberados al ambiente y las
células bacterianas cercanas a la induccion lo
traducen e informan a otras células bacterianas como
respuesta a €l. El contenido bioquimico en plantas son
parte de la dieta del rumiante y estos componentes
bioactivos (polifenoles, fitoestrogenos,
glicoalcaloides entre otros) pueden causar efectos
diversos y hasta contrastantes en la fisiologia animal
(Reed et al., 2000), ya que estos componentes son
moléculas sefial que permiten a las bacterias regular
su propia densidad poblacional y coordinar la
expresion de genes en la comunidad bacteriana. Por
ende, la importancia de considerar este didlogo
molecular que se lleva a cabo entre componentes
bioactivos, bacterias y el ambiente ruminal. Por ello,
nuestro objetivo es dar a conocer la importancia de
estos sistemas de sefializacion en las bacterias
ruminales, ya que, elucidando algunos de los procesos
moleculares que tienen lugar en el ecosistema
ruminal, y basandonos en el conocimiento de los
principios que rigen la comunicacion de la poblacion
bacteriana, sus principales interacciones y productos
del metabolismo, podriamos hacer frente a la
manipulaciéon de la fermentacién ruminal para crear
cultivos prebioticos, probiodticos y simbidticos para el
ganado (Chaucheyras-Durand y Durand, 2011; Lettat
et al., 2012), la reduccion de la produccion de metano
(Li et al.,, 2014) y para el desarrollo de agentes
antibacterianos (Gotoh et al., 2010).

Sistemas de transduccion de seiales

El sistema de transduccion de sefiales son las vias de
procesamiento de informacion que reconocen diver-
sos estimulos fisicos y quimicos, amplificando, pro-
cesando sefiales y dando respuestas de adaptacion a la
célula bacteriana. Estos sistemas de sefalizacion
incluyen proteinas quinasa histidinicas (HK) (Serina /
Treonina), que en asociacion con su regulador de
respuesta especifico (RR), forman sistemas que conti-
nuamente median la expresion genética diferencial,
llamado sistemas de dos componentes (SDC) (Krell,
2010, Szurman y Hoch, 2010). Los dominios sensores
al monitorear cambios ambientales o intracelulares,
transfieren la sefial detectada al dominio de salida, lo
que genera una variedad de respuestas, incluyendo
cambios en la expresion de los genes o niveles de
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segundos mensajeros y modificacion de proteinas
(Galperin, 2005).

Componente 1: Histidina quinasa

Las HKs (por sus siglas en ingles) son proteinas
homodiméricas, en su mayoria transmembranal que
actian como transferasas de grupos fosfatos, pueden
operar como receptores celulares para moléculas
sefalizadoras. Las moléculas receptoras
multifuncionales, tal como HKs, tipicamente
presentan porporciones en el exterior de la célula, es
decir, un dominio sensor que consiste en una region
N-terminal expuesta al periplasma, donde se unira la
molécula sefial. Ademds, posee un dominio
transmisor o de salida con una region catalitica C-
terminal orientado hacia el citoplasma (Figura 1). En
resumen, las HK basicamente transfieren un grupo
fosfato desde el ATP a un residuo histidina de la
propia quinasa, para luego transportar este grupo
fosfato a un residuo aspartato en el dominio receptor
de otra proteina (Proteina Reguladora de respuesta
variable, RR) ese residuo de aspartil fosfato pasa
entonces a encontrarse activado para las proteinas RR
y asi, desencadenar una cascada de sefiales al interior
de la célula (Figura 1).

Las HKs tienen una arquitectura modular con tres
dominios que juegan diferentes papeles funcionales
(Stewart, 2010).

1. Sensor de dominio comprende un dominio
de deteccion N-terminal expuesto al periplasma. El
dominio de deteccion presenta una secuencia variable
capaz de detectar diversos estimulos ambientales.

2. Dominio de aceptacion de llamada DHP
(Dominio de dimerizacion) contiene el sitio de
fosforilacion (histidina fosforilable) y almacena la
informacion en la forma de un grupo fosfato

3. Dominio catalitico llamado CA (catalitico
de uniéon a ATP) nticleo catalitico citoplasmico de
quinasa, que es esencial para la actividad enzimatica.
Se esta altamente conservada dentro de los diferentes
miembros de esta familia de proteinas.

Componente 2. Regulador de la proteina de
respuesta variable (RR)

Las proteinas reguladoras de respuesta variable
comprenden una importante familia de proteinas de
sefializacion en procariotas. Tienen una arquitectura
modular (Figura 1) con dos dominios distintos
(Bourret, 2010; Galperin, 2010):

1. Receptor de dominio conservado (REC):
El REC participa en la catélisis de la transferencia del
grupo fosforilo desde la HK para el propio dominio y
regula la actividad del dominio efector que depende
de la fosforilacion

2. Dominio efector variable (de salida): El
dominio efector desencadena la respuesta de salida.
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La combinacion de abundancia y diversidad
estructural de los dominios efectores sugiere que las
fusiones entre dominio REC y los diferentes dominios
efectores permiten que las bacterias regulen diversos
procesos tales como la transcripcion, la actividad
enzimatica o la asociacion de proteinas en respuesta a

los cambios ambientales, utilizando el mismo
mecanismo.
//A\
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Respuesta Celular

Mecanicas Transcripcionales Enzimaticas

Figura 1. Representacion esquematica del proceso
basico de transduccién de seflales mediada por el
sistema de dos componentes. La llegada de una sefial
(ES) al dominio sensor (S) de la histidina quinasas
(HK) estimula la autofosforilacion en el dominio CA
induciendo la fosforilacion en el residuo histidina (H)
en el dominio aceptor (DHp) y posteriormente la
transferencia del grupo fosforilo al residuo &cido
aspartico (D) del dominio receptor (REC) de la
proteina reguladora de respuesta (RR), de esta manera
el dominio efector controla diversos procesos que
pueden variar desde la activacién o represion de la
transcripcion de genes hasta diversas actividades
enzimaticas.
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Sistema de dos bacterias

ruminales

componentes en

Para maximizar la productividad de rumiantes, es
necesario entender mejor el papel del microbioma
ruminal y su dialogo molecular para la degradacion
de la fibra. Numerosos tipos de bacterias constituyen
una comunidad microbiana en células de alta
densidad (10'°-10"" células por gramo) que degradan
varios tipos de particulas de alimentos (Brulc et al.,
2009).

Algunas bacterias usan sistemas reguladores de dos
componentes para detectar moléculas pequeiias que se
acumulan extracelularmente a medida que aumenta la
densidad celular (por ejemplo, deteccion de quoérum).
Quorum sensing (QS) es un mecanismo de comunica-
cion entre bacterias que permite controlar procesos
especificos, tales como formacion de biopeliculas,
expresion de factores de virulencia, produccion de
metabolitos secundarios entre otros. Las moléculas
generadoras de sefial conocidas como autoinductores
(Al) pueden regular el ambiente bacteriano acorde a
la densidad de la poblacion, capaces de inhibir el QS
en bacterias patdgenas y simbioticas, por medio de la
produccién de metabolitos secundarios. Pocos son las
aportaciones sobre este tema como Mitsumori et al.,
(2003) que detect6 actividad de AI-2 en muestras de
rumen, Ghali et al, (2016) detectaron los genes (luxS)
que codifica la AI-2 sintasa (LuxS) in silico y Ran et al,,
(2016) que buscan detectar la actividad de los autoin-
ductores Al-2 in vivo e in vitro, ademas de lograr clonar
genes homodlogos de luxS en Prevotella ruminicola, indi-
cando que los rumiantes tienen el potencial de secretar
moléculas de sefializacién Al-2 y comunicarse entre si a
través de QS.

La gendmica comparativa habilita a los investigado-
res para realizar estudios sobre los componentes de
los sistemas de sefializacion de los microorganismos
y confronta la manera de como estos estan organiza-
dos. De acuerdo a Konstantinidis y Tiedje (2004)
estos dominios se encuentran predominantemente en
las bacterias de vida libre y con menos frecuencia en
patégenos obligados, considerando que las bacterias
de vida libre viven bajo entornos muy variables, por
ende, sus sistemas de sefalizacién son més diversas y
complejas que aquellas que viven en entornos mas
estables como las bacterias patdogenas obligadas (Gal-
perin, 2005).

Hasta la fecha se han caracterizado siete sistemas de
traduccion de sefiales de dos componentes en
bacterias ruminales (Tabla 1). Estas vias se utilizan
para regular una amplia variedad de funciones
celulares, incluyendo la quimiotaxis (Galicia-Jiménez
et al., 201la, Galicia-Jiménez et al.,, 2011b),
degradacion del xilano (Miyazaki et al., 2003),
deteccion de sefiales andxicas (Jung et al., 2008),
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estimulaciéon de la fermentacion ruminal del citrato
(Su et al.,, 2008), quérum sensing, sefializacion
feromonas-peptido  (Asanuma et al.,, 2010) vy
proteccion bacteriana promoviendo su supervivencia
(Yun et al., 2015).

CONCLUSION

La degradacion ruminal de los alimentos consumidos
por los rumiantes y la producciéon de metano son
funciones que pudieran ser manipuladas al tener un
conocimiento profundo de la microbiota ruminal. Los
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avances en la gendmica estin mejorando la
comprension de este didlogo molecular entre estas
bacterias y particulas de alimentos, de esta manera, en
un futuro plantear la creacion de un catalogo de genes
microbianos del rumen para comprender la funcion de
la microbiota y su interaccion con el animal huésped
y los alimentos, y proporcionar una base para los
modelos integradores microbiota-huesped-alimento e
informar estrategias que promuevan ruminantes mas
robustos y eficientes, amonirando la contaminacion.

Tabla 1. Sistema de dos componentes reportados en bacterias ruminales

Sistema de dos . Bacteria donde se Importancia de la .
Funcion ) . . Referencia
componentes encontrd bacteria en el rumiante
Degradacion del .. ., . Miyazaki et al.,
XynR <ilano Prevotella bryantii Degradacion de xilano 2003
arcB/A Copdmmnes ‘ redox Manﬁl{e{mza Prodycpmn de acido Jung et al,, 2008
anoxicas o bajas. succiniciproducens succinico
CitA/DcuS-like Metabollsmo de Fluido ruminal de . . .
citrato 0 Cy- Microbiota ruminal Sun et al., 2008
HPKs . . Belmont Red
dicarboxilato.
Competenma., . Asociado con acidosis Asanuma et al.,
ComD/E quorum-sensing, Streptococcus bovis .
Y ruminal aguda 2010
feromonas-péptido
MCP/HAMP/Che Motilidad, Ruminococeus albus Bacteria altamente  Galicia-Jiménez
Y/Che W quimiotaxis celulolitica etal., 2011
CpxR/A Supervivencia. Man;.’th.ezlmla Prod}l ceion de  dcido Yun et al., 2015
succiniciproducens succinico
Produccion de 9 Zhao ' X. ‘and
Flv Bacteriocinas R. flavefaciens FD-1 . . van der Donk,
diferentes bactriocinas
2016
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