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Las levaduras y los hongos
filamentosos

as levaduras se definen como hongos unicelu-

lares que crecen y se dividen asexualmente, la
mayoria por gemacion (Fig. 1A). A pesar de esta
definicion, las levaduras representan con frecuen-
cia solo la fase unicelular del ciclo de vida de los
hongos filamentosos. Bajo el punto de vista taxo-
némico se agrupan en diferentes géneros de asco-
micetos, basidiomicetos y deuteromicetos, y esta
diversidad apunta a que las levaduras son estruc-
turas morfologicas favorecidas por la seleccion y
que han aparecido de forma recurrente a lo largo
de la evolucidn. De hecho, existen levaduras con
ciclo sexual o asexual, haplonte o diplonte, con
caracteristicas metabodlicas muy diferentes o con
un complemento cromosémico que varia desde 3 a
mas de 20 cromosomas. El proceso de seleccion
ha sido tal que se pueden encontrar tantas dife-
rencias a nivel molecular o metabdlico entre cepas
de la misma especie que entre especies distintas,
lo cual resulta de enorme interés bajo el punto de
vista de la aplicacién industrial.

Es posible que tanto los estados levaduriformes
como los miceliales respondan a un dimorfismo
que originalmente formaba parte del ciclo de vida
de todos los hongos, y que las especies que hoy
definimos exclusivamente como levaduras o como
hongos filamentosos sean simplemente mutantes
que han perdido la capacidad dimdrfica o que el
dimorfismo ocurra bajo unas condiciones que aun
no se han establecido. En cualquier caso, sor-
prenden las diferencias estructurales y metabdli-
cas que separan a las levaduras de los hongos fila-
mentosos, incluso para una misma especie, y que
son fundamentalmente intrinsecas del propio
caracter levaduriforme o micelial. Quizas, porque
el dimorfismo consiste basicamente en adoptar
una morfologia y una pauta de comportamiento
gue encaje de forma 6ptima con unas condiciones
precisas, diferentes para la forma levaduriforme y
la micelial. Salvando las diferencias que puedan
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Figura 1. A. Células gemando, ovoides, casi redondas
de una cepa de levadura de S. cerevisiae al microsco-
pio electréonico. B. Micelio, conidi6foros y conidios de
la cepa T. harzianum CECT 2413 al microscopio elec-
tronico. (Citado en Benitez et al., 2004).

derivarse del hecho de ser especies distintas, aqui
vamos a comparar el comportamiento de dos orga-
nismos de gran interés en agroalimentacion. Por
una parte Saccharomyces cerevisiae como modelo
de hongo levaduriforme (Fig. 1A) y por otra
Trichoderma harzianum como modelo de hongo
filamentoso (Fig. 1B). Sus caracteristicas morfolo-
gicas, genéticas y metabdlicas parecen responder
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en muchos casos a un proceso de adaptacién épti-
mo a las condiciones ambientales en las que se
encuentran habitualmente las cepas pertenecien-
tes a estas especies, mientras que otras veces no
existe una explicaciéon clara que justifique dichas
caracteristicas.

Ecologia de S. cerevisiae y
T. harzianum

Los hongos filamentosos como T. harzianum son
organismos del suelo donde los nutrientes de
facil asimilacion son muy escasos, la competencia
con otros organismos es feroz y los sustratos se
encuentran en su mayoria formando polimeros de
alto peso molecular. Estos hongos filamentosos
poseen una gama extraordinaria de enzimas liti-
cas que excretan al exterior por el apice de las
hifas y que les permite hidrolizar y asimilar sus-
tratos tan diversos como la celulosa, hemicelulo-
sa, quitina, glucano, pectina, proteinas y otros.
Este metabolismo es oxidativo, con preferencia
por la respiracion y un crecimiento lento pero con
un alto rendimiento en ATP. En estas condiciones

sin Trichoderma

muchos de los transportadores presentes en la
membrana plasmatica son de alta afinidad, posi-
blemente por la baja concentracion de sustrato
transportable existente en el medio natural. En el
caso especifico de cepas de T. harzianum, muchas
de ellas utilizadas como biofertilizantes y biopesti-
cidas, éstas han desarrollado ademas una capaci-
dad asombrosa de interaccionar de forma parasi-
tica y simbidéntica con microorganismos y plantas
(Figs. 2A 'y 2B), y de utilizar y degradar polisacari-
dos, pesticidas xenobiéticos, hidrocarburos, cloro-
fenoles y derivados cianogénicos. De ahi que estas
cepas se empleen en agricultura, en la produccion
de enzimas, en biocontrol como biopesticidas, bio-
protectores, bioestimultantes de plantas y biofer-
tilizantes, y se comercialicen mas de 50 productos
diferentes basados en ellas (Kubicek y Harman,
1998; Harman et al., 2004).

Por su parte, las levaduras como las pertene-
cientes al género Saccharomyces son fundamen-
talmente fermentativas, utilizan sobre todo moné-
meros como glucosa, fructosa o galactosa, practi-
camente no secretan hidrolasas ni ninguna otra
enzima o metabolito y por lo tanto son incapaces
de utilizar polimeros o compuestos de alto peso

con Trichoderma

Figura 2. T. harzianum CECT 2413 es capaz de micoparasitar otros hongos, actuando como biofungicida.
Sobrecrecimiento de una cepa del hongo fitopatégeno Phytophthora cactorum (parte inferior) por T. harzianum
CECT 2413 (parte superior) a lo largo del tiempo. Fig. 2B. T. harzianum CECT 2413 estimula el crecimiento de las
plantas, actuando como biofertilizante. Aspectos de plantulas de tabaco germinadas en agar-agua (sin
Trichoderma) o en estas condiciones y un inoculo de esporas de T. harzianum CECT 2413 (con Trichoderma).

(Citado en Benitez et al., 2004).
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molecular. Como resultado de su metabolismo
acumulan las fuentes de carbono como glucosa o
fructosa en forma de intermediarios energéticos
como etanol, consiguiendo con ello convertir un
sustrato facilmente asimilable por la mayoria de la
flora con la que compite, en otro sustrato que
pocas especies pueden utilizar. Ademas el etanol
es altamente téxico a concentraciones a las que
Saccharomyces es muy tolerante. EI metabolismo
fermentativo y la produccién de etanol correlacio-
nan perfectamente con la disponibilidad de altas
concentraciones de glucosa o fructosa presentes
en las uvas y otros frutos en cuya piel se encuen-
tra Saccharomyces. El género Saccharomyces
(sensu stricto) incluye las cepas de levadura mas
utilizadas en agroalimentacién, responsables de la
produccidon de vino, cerveza, sidra, sake o pan.
Comprende especies adaptadas durante milenios
a ambientes creados por el hombre, especies de
ambientes naturales, de las que S. paradoxus
parece ser el ancestro de la especie doméstica S.
cerevisiae, e hibridos de las anteriores encontra-
dos sobre todo en cerveza y sidra. De ahi que las
cepas de S. cerevisiae sean altamente fermentati-
vas y se encuentren exclusivamente en ambientes
antrépicos (vifiedos, bodegas). Reordenaciones
cromosdmicas y la acumulaciéon de mutaciones
han propiciado el aislamiento reproductivo entre
el ancestro S. paradoxus y la especie doméstica S.
cerevisiae (Benitez y Codén, 2002, 2005).

Caracteristicas genéticas de
S. cerevisiae y T. harzianum

L as cepas haploides de S. cerevisiae vienen defi-
nidas por un patron de 16 cromosomas de
entre 0,25 a 2,5 megabases. Las cepas de labora-
torio son heterotalicas, con fases haploide o diploi-
de estables y con una alta frecuencia de recombi-
nacioén entre secuencias homadlogas tanto en meio-
Sis como en mitosis.

Se ha detectado un alto grado de polimorfismo
cromosOmico, tanto en nUmero como en tamafo
de los cromosomas, y este polimorfismo es mayor
en cepas industriales que en cepas de laboratorio.
Ademas, las cepas industriales son en su mayoria
aneuploides, no conjugan, no esporulan o lo
hacen pobremente y en estos casos la viabilidad
de los productos meidticos es muy baja. Estas
caracteristicas se han asociado a un proceso de
seleccién artificial que ha favorecido los genotipos
estables que permiten producciones de compues-
tos de interés con las mismas propiedades desea-
bles, y que resulta de la falta de recombinacion y
por lo tanto de meiosis y de manifestacion de
mutaciones recesivas en cepas poliploides. Es

decir, la estabilidad genética garantiza la reprodu-
cibilidad de las propiedades deseables de los pro-
ductos finales (Benitez y Codbén, 2002, 2005;
Randez-Gil et al., 2003). EI hombre selecciona
caracteristicas deseables en las levaduras y las
mantiene favoreciendo los genotipos deficientes en
reproduccién sexual como aneuploidias, homota-
lismo o apomixia. Las aneuploidias favorecen los
problemas de no disyuncion en meiosis y la letali-
dad de los productos meidticos; el homotalismo
hace que sélo la fase diploide de las cepas sea
estable y por lo tanto imposibilita los crucen con
otras cepas; la apomixia hace que los cromosomas
no se separen en la primera profase meiética, de
manera que los productos finales son dos esporas
idénticas a la cepa parental. En este ultimo caso,
la esporulacién permite a las células una mayor
resistencia a condiciones hostiles, y la esporula-
cion apomictica, menos dependiente de condicio-
nes externas que la esporulacién meiética, puede
tener lugar siempre que las condiciones no sean
favorables. Al mismo tiempo, si se ha alcanzado
un genotipo 6ptimo tras muchas reorganizaciones
cromosomicas y aneuploidias, la esporulacion
apomictica impide la recombinacion y la pérdida
de ese genotipo 6ptimo (Castrejon et al., 2004). De
hecho, la frecuencia de apomixia en cepas indus-
triales es relativamente alta; normalmente las
cepas han acumulado varias mutaciones y todas
se localizan en el cromosoma VIll, de forma que
ninguna reversion puede conducir a la recupera-
cibn de la capacidad de hacer meiosis.
Simultaneamente el hombre selecciona genomios
mitocondriales que proporcionen una excelente
capacidad respiratoria que aumenten los rendi-
mientos —como ocurre con la produccién de leva-
dura panadera, lo que se traduce en un patrén de
restriccion del DNA mitocondrial idéntico en dis-
tintas cepas— y que aumenten la resistencia a con-
diciones hostiles como altas concentraciones de
etanol o acetaldehido que tienen lugar en los
medio donde se desenvuelven las levaduras vini-
cas. Al final y como consecuencia de esta adapta-
cion a un ambiente doméstico, la levadura va des-
arrollando una serie de mecanismos que le permi-
tan mantener el genotipo 6ptimo y necesario en
las condiciones ambientales a las que normal-
mente estd expuesta. Las translocaciones y reor-
ganizaciones cromosémicas dan estabilidad a las
duplicaciones génicas y las amplificaciones que,
en tandem, no se mantendrian debido a la pérdi-
da de material genético por recombinacion entre
secuencias repetidas. Los mecanismos responsa-
bles de las reorganizaciones génicas no se cono-
cen, pero podrian estar mediados por recombina-
cion homologa entre regiones subteloméricas Y’
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Figura 3. Presencia de elementos Tyl (A) y del gen SUC que codifica la enzima invertasa (B) en los cro-
mosomas de distintas cepas industriales (B, panaderas; W, vinicas; Br, cerveceras; D, de destileria) y
de cepas de laboratorio (G) de S. cerevisiae. La invertasa hidroliza la sacarosa, y las cepas panaderas
que se cultivan habitualmente en melazas donde la principal fuente de carbono es sacarosa, parecen
poseer un alto numero de copias de este gen (Citado en Benitez y Codén, 2002).

y/0 transposicion de elementos Ty muy abundan-
tes en cepas industriales (Figs. 3A y 3B), sobre
todo Tyl en cepas panaderas y Ty2 en cepas vini-
cas. El polimorfismo cromosémico por tanto intro-
duce variabilidad y depende de, al menos, ele-
mentos Ty. Si tiene lugar la meiosis en alguna
cepa, la frecuencia de translocaciones intercromo-
somicas, amplificaciones y recombinaciones
homadlogas, asimétricas y ectdpicas es espectacu-
larmente alta.

El polimorfismo cromosémico se ha asociado al
hecho de que los genomios nuclear y mitocondrial
de las levaduras codifican funciones génicas
requeridas para una adaptaciéon 6ptima a las con-
diciones industriales en las que se encuentran los
distintos tipos de levaduras, lo que implica que
obedezca a una fuerte presion selectiva. La ampli-
ficacion de los genes SUC, responsables del meta-
bolismo de la sacarosa, y su translocacion a otros
cromosomas en levaduras panaderas y de destile-
ria cultivadas en melazas (Fig. 3), sugieren un
mecanismo de adaptacion que ha seleccionado las
cepas que crecen mejor en medios donde la saca-
rosa es la principal fuente de carbono (Randez-Gil
et al., 2003). Es interesante el hecho de que que la
mayoria de las cepas de T. harzianum no utilizan
la sacarosa, posiblemente porque es un azUcar
que raramente se encuentra en su entorno natu-

ral. De hecho el gen SUC se ha utilizado como
marcador de seleccion en algunos experimentos
de transformacion con estas cepas. La seleccion
de levaduras vinicas en bodegas con altas concen-
traciones de etanol y/o acetaldehido ha favorecido
la seleccion de aneuploides con polisomia del cro-
mosoma XIlIl donde se encuentra genes como
ADH2 y ADH3 que codifican isoenzimas de la alco-
hol deshidrogenasa, implicadas en el metabolismo
oxidativo del etanol durante las fases de madura-
cion de los vinos con crianza bioldgica (Benitez y
Codoén, 2005).

Las cepas industriales comparten caracteristi-
cas tales como una utilizacién eficiente del azUcar,
alta tolerancia y produccion de etanol, buenas
propiedades organolepticas, altas tasas de fer-
mentacion, buen rendimiento y estabilidad genéti-
ca. Las pertenecientes a grupos especificos tienen
a su vez caracteristicas comunes como utilizacion
de trisacaridos, dextrinas o almidén, en el caso de
las cepas panaderas, capacidad de flocular, baja
produccion de compuestos sulfurados, alto poten-
cial glicolitico o capacidad de fermentar maltosa
en el caso de las cerveceras o resistencia a la con-
gelacion, al almacenamiento o a la desecaciéon en
el caso de inoculantes comerciales para panade-
ria, vino, cerveza o destilados (Benitez y Coddn,
2002, 2005; Randez-Gil et al., 2003). Las levadu-
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ras de flor son cepas vinicas que estan presentes
en los vinos de crianza bioldgica durante la madu-
racion. Se dividen en razas con caracteristicas
metabdlicas diferentes, un fuerte aislamiento
sexual, a pesar de que son de la misma especie, y
pérdida de capacidades metabdlicas correlaciona-
das con una mayor capacidad de formar velo y
una mayor tolerancia a etanol y acetaldehido. Por
ejemplo, la raza montuliensis, algunas de cuyas
cepas toleran 800 mg/| de aceltaldehido, utilizan
y fermentan glucosa pero han perdido la capaci-
dad de utilizar galactosa, sacarosa, rafinosa, tre-
halosa 0 maltosa, mientras que la raza cheresien-
sis sélo tolera unos 300 6 400 mg/| de acetaldehi-
do pero las cepas pueden utilizar glucosa, sacaro-
sa, maltosa y rafinosa (Martinez et al., 1998;
Benitez y Coddén, 2002, 2005). No sabemos si
estas pérdidas obedecen a mutaciones puntuales
o deleciones, pero en levaduras panaderas la inca-
pacidad de utilizar melibiosa se debe a la ausencia
del gen MEL, presente en otras cepas industriales
(Randez-Gil et al., 2003)

Aungue las cepas industriales de S. cerevisiae
han perdido en gran medida la capacidad de espo-
rular y hacer meiosis, el alto polimorfismo en
tamafio y nimero de cromosomas y las amplifica-
ciones, translocaciones y deleciones de genes indi-
can reorganizaciones génicas durante los ciclos
mitoéticos que introducen variabilidad. Las reorga-
nizaciones cromosomicas durante las mitosis son
frecuentes entre organismos en los que no se
conoce una fase sexual, probablemente como una
alternativa para introducir variacion a pesar de la
ausencia de meiosis. Y esto podria estar ocurrien-
do en las cepas de T. harzianum, pero con una
diferencia fundamental, y es la existencia de siste-
mas de recombinacién homologa poco eficientes.
En S. cerevisiae aunque no haya meiosis, las
recombinaciones siempre tienen lugar entre
secuencias repetidas homologas, incluso en cepas
haploides, ya sea entre elementos Ty o entre regio-

nes subteloméricas Y'. En T. harzianum el nimero
de cromosomas varia de 4 a 7, y el tamafio de 3 a
7 megabases, con enormes diferencias entre cepas
tanto en tamafo, namero y localizacion de genes,
por ejemplo los correspondientes al ARN ribosémi-
co (Kubicek y Harman, 1998). Parece que las reor-
ganizaciones cromosdmicas son tan abundantes
que han favorecido el aislamiento sexual y la
reproduccion asexual de las cepas. No parece que
haya secuencias repetidas. Todos los genes des-
critos hasta ahora estan en copia Unica. Por ejem-
plo, se han encontrado hasta 50 quitinasas distin-
tas y todas estan codificadas por genes con un
grado de similitud relativamente bajo, no se trata
por lo tanto de familias génicas. Lo mismo ocurre
con otras hidrolasas (Benitez et al., 2004; Kubicek
y Harman, 1998). Curiosamente S. cerevisiae
posee un solo gen que codifica una quitinasa
implicada en morfogénesis. Cuando se transforma
una cepa de T. harzianum con copias de genes de
la propia cepa, intactas o con inserciones para
interrumpir la copia enddgena, practicamente
todas las integraciones son ectopicas, la frecuen-
cia de recombinacion homaéloga esta por debajo de
1%, y se dan reorganizaciones durante varios
ciclos de crecimiento/esporulaciéon hasta que se
estabilizan algunos transformantes que mantie-
nen una o varias de las copias del gen de interés
(Benitez et al., 2004; Kubicek y Harman, 1998).
Probablemente el propio proceso de transforma-
cion sea mutagénico y active mecanismos de repa-
racion por recombinacion, pero no cabe duda de la
poca eficiencia del sistema de recombinacion
homoéloga —dada la escasez de transformantes con
integraciones en la copia endégena-y el rechazo a
la presencia de copias repetidas de genes —dada la
inestabilidad y pérdida de muchas de estas copias
durante sucesivas generaciones—-. Ademas, la
entrada de ADN exd6geno parece activar mecanis-
mos de proteccién de la integridad gendmica que
incluye la degradacion masiva del ADN exbégeno

Tabla 1. Caracteristicas fisiolégicas de la cepa vinica IFI1256.

Caracteristicas Medio de cultivo Valor Referencia*
Tasa méaxima de crecimiento (u) YPD 0,42 1
Tasa méaxima de crecimiento (u) YPF 0,41 1
Produccion de etanol a 22 °C (%) YPD + 50% sacarosa 13,6-14 2
Produccion de etanol a 37 °C (%) YPD + 50% sacarosa 11,8 2
Mutantes "petite" (%) YPD 0,5 3
Mutantes "petite" (%) YPDES8 2,9 3
T2 maxima de crecimiento (°C) YPD 40,5 1
T2 maxima de crecimiento (°C) YPDE10 27,7 1

*Citado en: (1) Benitez y Codoén, 2002; (2) Benitez y Codoén, 2005; (3) Castrejon et al., 2004.
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introducido, de manera que las integraciones de
copias completas de genes son bajisimas y casi
inexistentes si se transforma con un plasmido
lineal. Esto marca una diferencia importante con
S. cerevisiae donde, incluso en cepas industriales,
la recombinacion homoéloga tiene lugar en la
mayoria de los casos en los que el fragmento que
se introduce va flanquedado por 50 pares de bases
de homologia.

El entorno en que se encuentran las cepas de
Trichoderma y Saccharomyces es claramente hos-
til. En el caso de Trichoderma, el suelo posee pocos
nutrientes, hay mucha competencia con otras
especies y con frecuencia la concentracién de
compuestos toxicos como pesticidas y herbicidas
es alta. En el caso de Saccharomyces, durante la
fermentacién los mostos poseen altas concentra-
ciones de azucar -lo que crea un fuerte estrés
esmatico- o de etanol -altamente téxico- (Tabla 1)
hay mucha competencia con otras especies y/0
hay falta de nutrientes y bajas temperaturas,
incluida la congelacién, como ocurre durante el
almacenamiento de cepas panaderas o de cepas
inoculantes.

Uno de los mecanismos que comparten las
cepas de Trichoderma y Saccharomyces para con-
trarestar y sobrevivir en condiciones hostiles con-
siste en la sintesis de proteinas estructurales loca-
lizadas en la superficie celular. Muchos de los
genes de estas proteinas comparten elementos
comunes como es la presencia de dominios alta-
mente conservados entre si y entre distintas espe-
cies, repetidos un numero variable de veces, que
se traducen en proteinas de alto peso molecular.
Este es el caso de la proteina Qid74 y otras simi-
lares de distintas especies de Trichoderma locali-
zadas en micelio o en conidios, o las floculinas de
levaduras. Otras veces las proteinas se procesan
en péptidos que se corresponden con los dominios
repetidos, como los repelentes de Ustilago, que se
insertan en la pared de manera estratégica. Otro
grupo de genes codifica para proteinas de bajo
peso molecular como las hidrofobinas de hongos
filamentosos o las aglutininas y florinas de leva-
duras (Rey et al., 1998; Benitez et al., 2004).

Los genes de estas proteinas generalmente res-
ponden a hambre de carbono o nitrégeno (Fig. 4) o
a distintos tipos de sefiales como presencia de
hospedadores, de patdgenos, de metales, de eta-
nol, estrés oxidativo o estrés hidrico. El elemento
comun de todas estas proteinas es un incremento
espectacular de la hidrofobicidad celular que con-
fiere a las células una mayor capacidad de adhe-
sion o de reconocimiento y/o una mayor resisten-
cia a la sequedad, a la traccion mecanica, a la lisis
enzimatica o a agentes desnaturalizantes como el
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Figura 4. En condiciones de falta de nutrientes o
—como ocurre en los vinos fortificados- la presen-
cia de fuentes pobres de carbono y nitrégeno como
el etanol y la prolina, S. cerevisiae aumenta la
hidrofobicidad, se induce la filamentacion y/o la
formacion de velo, y se desreprime la expresion de
genes que codifican floculinas como MUC1
(FLO11) (Citado en Benitez y Codon, 2005).

pH extremo, el etanol o las altas temperaturas
(Reynolds y Fink, 2001; Halme et al., 2004).

Estas proteinas han sido esenciales para la
colonizacion de la superficie terrestre por especies
acuaticas y son determinantes en procesos espe-
cificos tan distintos como la capacidad de infec-
cion de hongos fitopatdégenos (debido a su funciéon
en el proceso de adhesién o como fitotoxina) o de
formacion de velo en levaduras vinicas (Figs. 5A 'y
5B) (Martinez et al., 1998; Benitez y Coddn, 2002,
2005). La complementacién de genes heterdlogos
gue codifican este tipo de proteinas estructurales
en organismos tan alejados taxondémicamente
como hongos filamentosos y bacterias o levaduras
y la enorme diversidad de condiciones estresantes
contra las que protegen estas proteinas las con-
vierten en un blanco interesante para estudiar
mecanismos de proteccién y para el aislamiento
de cepas altamente tolerantes a condiciones
adversas.

En este sentido es fascinante el comportamien-
to de las levaduras vinicas de flor, que siendo
cepas de la especie S. cerevisiae, marcan en los
vinos finos un rasgo diferenciador debido a su
metabolismo. Estas levaduras, como se ha indica-
do, crecen en la superficie de vinos fortificados
que poseen 16% de etanol y carecen de fuente de
carbono fermentable (Figs. 5A y 5B). La fuente de
nitrégeno es prolina y el metabolismo en estas
condiciones es oxidativo. La falta de amonio y glu-
cosa activa en las células un mecanismo de
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Figura 5. (A) Aspecto del velo de flor formado por
la cepa de S. cerevisiae B16, en un matraz conte-
niendo mosto fermentado y fortificado. (B) La
hidrofobicidad celular aumenta con la concentra-
cion de etanol, y parece venir determinada por la
presencia de proteinas de superficie, puesto que el
tratamiento con proteasas va acompafiado de un
descenso de la hidrofobicidad.

seudo-filamentacion, con incremento de la hidro-
fobicidad, como ocurre en las formas miceliales
(Fig. 4), un metabolismo exclusivamente respira-
torio, un aumento de la resistencia a condiciones
de estrés oxidativo, a desecacién y a condiciones
hostiles como altas concentraciones de acetaldehi-
do y etanol y un aumento considerable de la adhe-
rencia célula-célula que concluye en la formacion
de un velo en la superficie del vino (Fig. 5). El
aumento de la hidrofobicidad y la capacidad de
adherencia se deben, entre otros factores, a la
fuerte induccion del gen que codifica la proteina
Mucl, también llamada Flo11, una floculina posi-
blemente responsable de la formacion del velo y de
filamentacion (Fig. 4) (Martinez et al., 1998;
Benitez y Codon, 2002, 2005; Halme et al., 2004;
Reynolds y Fink, 2001). Se han descrito cepas de
Saccharomyces que en condiciones de hambre

activan simultaneamente la filamentacion y la
expresion de genes que codifican amilasas, lo que
refleja problablemente la situacion en la naturale-
za donde la falta de nutrientes conduce a un cre-
cimiento invasivo y a la activaciéon de genes que
permitan la utilizaciéon de fuentes de carbono
alternativas. En el caso de las levaduras de flor, la
formacién de seudo-filamentos, el metabolismo
oxidativo, la resistencia a condiciones hostiles y
compuestos toxicos, el aumento de la hidrofobici-
dad, el aislamiento sexual y la homogeneidad de
los patrones cromosémicos de diferentes cepas,
gue indica pocas reorganizaciones cromosémicas,
las aproxima a un tipo de comportamiento mas
parecido al de hongos filamentosos como T. har-
zianum. Sin embargo no hay que olvidar que el
entorno de las levaduras de flor son las botas de
vino fino, mientras que T. harzianum es un hongo
del suelo, donde la mayoria de los nutrientes los
obtiene por degradacién de polimeros de alto peso
molecular con hidrolasas extracelulares y donde
la resistencia a herbicidas, fungicidas o sustan-
cias toxicas producidas por otros organismos va
asociada a un alto numero de transportadores
ABC.

Asimilacion de nutrientes en
S. cerevisiae y T. harzianum

rente a cepas de S. cerevisiae, sobre todo leva-

duras de flor que parecen haber sufrido pérdi-
da de capacidades metabolicas relacionadas con
una mayor tolerancia a etanol, una de las venta-
jas de la mayoria de las cepas de T. harzianum es
su versatilidad metabdlica, que las capacita para
colonizar el entorno de forma eficaz evitando la
proliferacion de otros organismos. Esta capacidad
de captar nutrientes a muy baja concentracion o
dificilmente asimilables ha resultado ser uno de
los principales mecanismos de control bioldgico,
por ejemplo, el hierro que se encuentra a concen-
traciones por debajo de 10-8 M y que algunas
cepas capturan gracias a sideréforos de alta afini-
dad, inhibiendo el desarrollo de otros hongos,
entre ellos cepas patdgenas. El carbono y el nitré-
geno lo obtienen las cepas tras la hidrolisis de
polimeros de alto peso molecular —como celulosa,
hemicelulosa o pectina— presentes en las paredes
celulares de los restos vegetales, o quitina o glu-
cano presentes en las paredes de los hongos a los
que ataca. La expresion de los genes de enzimas
hidroliticas esta controlada por la fuente de car-
bono, de modo que la transcripcion se reprime en
presencia de fuentes de carbono facilmente asimi-
lables como glucosa. A veces la ausencia de gluco-
sa es suficiente para la expresién de muchos de
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los genes, mientras que en otros casos es necesa-
ria una induccién especifica, generalmente por
quitina (Benitez et al., 2004). La molécula que
especificamente induce la expresién no se conoce,
pero se especula con oligosacaridos de bajo peso
molecular como di o trisacaridos de quitina, posi-
blemente unidos a un aminoacido. En T. harzia-
num se ha identificado un gen que codifica un fac-
tor de transcripcién, Crel, que media la represion
por glucosa. La proteina Crel posee dos dedos de
zinc que se unen a secuencias especificas que, en
los promotores en los que es funcional, se encuen-
tran en pareja, separadas unos pares de bases. En
muchos promotores de hidrolasas no existen
secuencias conservadas de unién a Crel, lo que
apunta a la existencia de otros factores que con-
trolen la represién por fuente de carbono (Kubicek
y Harman, 1998; Harman et al., 2004). Un factor
de transcripcion que media la represion por glu-
cosa en S. cerevisiae es Migl, que reprime simul-
taneamente la expresion de genes implicados en la
utilizacion de fuentes alternativas de carbono
—como ocurre en T. harzianum- en la acumulacioén
de trehalosa, en gluconeogénesis y en respiracion.
Mientras que la represion de la gluconeogénesis,
la sintesis de trehalosa o la utilizacion de otras
fuentes de carbono en presencia de glucosa hace
que dichos mecanismos se activen sélo cuando
son necesarios, la represion del metabolismo res-
piratorio sélo puede tener una interpretacion de
competencia ecolégica. La glucosa a través del fac-
tor de transcripcion Migl impide su metabolismo
hasta CO2 y agua via respiracién, con formacién
de biomasa y con la ganancia de 36 moles de ATP
por mol de glucosa. Incluso en presencia de oxige-
no el metabolismo es fermentativo, de forma que
mas del 95% de la glucosa se metaboliza hasta
etanol como intermediario metabdlico, que en
ausencia de dicho azucar puede ser utilizado
como fuente de carbono en detrimento de otras
especies que no pueden utilizarlo. El rendimiento
es en este caso de 2 moles de ATP por mol de glu-
cosa, respirandose sélo un 5% o menos del azu-
car. Finalmente y como ocurre en los promotores
de genes de hidrolasas de T. harzianum, algunos
promotores de genes S. cerevisiae requieren solo la
falta de glucosa para su expresion, por ejemplo los
genes SUC, mientras que otros precisan de induc-
tores especificos como los genes MAL (Randez-Gil
et al., 2003; Benitez y Coddn, 2002, 2005).

Como ocurre con la fuente de carbono, la trans-
cripcidon de genes implicados en la utilizacion de
fuentes de nitrégeno de dificil asimilacion se repri-
me en presencia de otras fuentes facilmente asi-
milables como el amonio o la glutamina tanto en
T. harzianum como en S. cerevisiae. Este control

estd mediado en T. harzianum posiblemente por
un factor de transcripcién ortélogo al de AreA en
Aspergillus, que se une a secuencias especificas
mediante un motivo de dedos de zinc, y un siste-
ma especifico de inducciéon mediado por sustratos
concretos. Muchos genes de T. harzianum tienen
secuencias de unién a AreA y se expresan especi-
ficamente en fuentes pobres de nitrégeno, por
ejemplo los que codifican algunas proteasas y glu-
canasas, mientras que la presencia de quitina
incrementa la expresién. La induccién generaliza-
da de genes por quitina y la presencia de este poli-
mero en la pared de la mayoria de los hongos fila-
mentosos ha sugerido la existencia de una expre-
sion coordinada de genes de antagonismo de T.
harzianum desencadenada por oligbmeros de qui-
tina.

Ademas de la falta de carbono y nitrégeno,
muchos genes de hidrolasas de T. harzianum
parecen inducirse ante sefiales de estrés general.
Se ha aislado en T. harzianum una proteina deno-
minada Sebl, capaz de unirse a secuencias de
promotores relacionadas con las que en S. cerevi-
siae responden a los factores de transcripcion
Msn2 y Msn4, que median la respuesta génica
ante varios tipos de estrés.

Metabolismo del carbono y el nitrégeno
en S. cerevisiae y T. harzianum

. cerevisiae se encuentra habitualmente en las

bodegas o sobre pieles de uvas y otros frutos
que al romperse permiten el contacto de las leva-
duras con sustratos muy ricos en azuUcar, del
orden del 20 al 30% (p/v) (Tabla 1). La actividad
fermentativa de las células convierte progresiva-
mente el azlcar en etanol, hasta alcanzar concen-
traciones de entre 10 y 15% (v/v) dado que casi
todo el azucar se transforma en etanol (Tabla 1).
Bajo un punto de vista aplicado, interesa que las
cepas vinicas conviertan todo el azucar en etanol
y no dejen azucar residual. Entre otras razones, el
consumo total de azucar evita posibles contami-
naciones del vino con organismos no deseados. El
papel determinante en el metabolismo de azlcares
lo tienen los transportadores. Los transportadores
de hexosa de S. cerevisiae pertenecen a una
superfamilia de la que se han identificado 20
genes (HXT), todos de secuencia muy parecida, se
han clonado y caracterizado y se sabe que estan
implicados en el transporte de glucosa, manosa y
fructosa. De estos transportadores se generan
basicamente dos sistemas de transporte, uno
constitutivo de baja afinidad, con Km de 15 a 20
mM, y otro reprimible por glucosa de alta afinidad,
con Km de 1 mM (Perez et al., 2005). En hongos
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filamentosos del suelo los transportadores de glu-
cosa de baja afinidad tienen Kmde 1 a5 mMy los
de alta afinidad de 1 a 15 uM, lo que refleja la dife-
rente disponibilidad de glucosa en el medio.
Ademas el transporte de glucosa en S. cerevisiae
es por difusion facilitada, mientras que en hongos
filamentosos el proceso requiere gasto de ATP.
Concretamente en T. harzianum se ha aislado un
gen que codifica un transportador de glucosa de
alta afinidad, gttl, con Km de 10 a 15 uM y que
aparece en el genomio en copia Unica (Delgado-
Jarana et al., 2003). El incremento del transporte
de glucosa en un transformante que expresa una
segunda copia del gen apoyan que gttl sea el
Unico gen que codifica un transportador de gluco-
sa de alta afinidad y le confiere un papel impor-
tante o esencial en el metabolismo del carbono en
T. harzianum, puesto que la celulosa, los glucanos
y la mayoria de los polimeros que hidroliza dan

glucosa como producto final de hidrdlisis. El pro-
motor de este gen tiene varias secuencias de
union a Crel y el patrén de expresion sugiere que
estas secuencias son funcionales. Ademéas en éste
y otros transportadores de hexosas de hongos fila-
mentosos parece que juega un papel importante la
regulacion por pH. Estos resultados apoyan que el
transportador de glucosa codificado por gttl esta
asociado al simporte de protones, dado que la dis-
ponibilidad de este i6n es un factor esencial en la
regulacion por pH en este tipo de sistemas. Es
posible que T. harzianum bajo un metabolismo
respiratorio, alto rendimiento energético, creci-
miento lento y con poca disponibilidad de glucosa
en el medio, necesite s6lo dos transportadores de
glucosa, uno de alta y otro de baja afinidad.
Ademas, las situaciones de antagonismo combina-
das con la presencia de un transportador de glu-
cosa de alta afinidad permitirian obtener energia
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de los polimeros hidrolizados de las paredes celu-
lares incorporando rapidamente las moléculas de
azucar en el interior celular, potenciando la capa-
cidad antagonista con la competicion por los
nutrientes (Delgado-Jarana et al., 2002). En S.
cerevisiae es posible que, el hecho de que la fer-
mentacién rinda poco ATP obligue a un flujo alti-
simo de glucosa -mediado por numerosos trans-
portadores- que habitualmente esta presente a
altas concentraciones pero cuya concentracion
cambia continuamente durante la fermentacion.
Estos transportadores también estan regulados
por la concentracién de glucosa, de modo que los
de alta afinidad como HXT2, HXT4. HXT6 y HXT7
se expresan a concentraciones bajas de sustrato
(Perez et al., 2005). Cuando se sobreexpresa en
levaduras HXT2 se acorta sensiblemente el perio-
do de latencia previo a la fermentacién de mostos.
La sobreexpresion en levaduras de un transporta-
dor de alta afinidad de hongos filamentosos como
Gttl permitiria ademas agotar completamente la
fuente de carbono y evitaria la presencia de azu-
car residual en los mostos fermentados. La inte-
rrupciéon de otros genes como NGR1 y GID7 da
lugar a una mejora del catabolismo de azUcares en
cepas vinicas. Los mutantes durante la fermenta-
cion de los mostos catabolizan mas azucar por
fuente nitrogenada, que suele ser limitante en
estos medios y causa comun de dificultades en la
fermentaciéon. NGR1 est4 ligado a la respuesta a
estrés por altas concentraciones de azUcar, mien-
tras que GID7 interacciona con el transportador
de hexosas de alta afinidad HXT7. Es posible que
las deleciones de estos genes reduzcan la deman-
da de nitrégeno y/o eviten la inactivacién de HXT7
(Perez et al., 2005).

Por otra parte, la degradacion de polimeros
organicos por T. harzianum da lugar fundamental-
mente a glucosa, pero también N-acetil-glucosa-
mina, galactosa y manosa. De hecho, junto a la
glucosa el otro mondémero abundante resultante
de la hidrdlisis de paredes celulares de hongos es
la N-acetil-glucosamina, que T. harzianum puede
utilizar como fuente de carbono y nitrégeno. EI
transportador Gttl no transporta ni xilosa ni
galactosa, ni N-acetilglucosamina, aunque este
ultimo azlcar parece ser un inductor especifico de
su expresién en condiciones en las que la N-ace-
tilglucosamina es fuente de carbono y de nitroge-
no. Es posible que haya numerosos transportado-
res en hongos filamentosos especializados en
transportar casi exclusivamente un azucar, dada
la enorme variedad de azUcares que estos hongos
pueden metabolizar. En S. cerevisiae en cambio
casi todos los transportadores se centran en el
transporte preferente de glucosa, aunque se pue-

den transportar otros azlcares, como maltosa,
fructosa y otras hexosas, con mucha menos afini-
dad. Puede que la induccién de Gttl por N-acetil-
glucosamina, como mondmero resultante de la
hidrélisis de quitina, sea el resultado de una res-
puesta generalizada, derivada de una situacién de
antagonismo que pretende hidrolizar y asimilar al
mismo tiempo, de manera que los hidrolizados de
quitina activan simultdneamente toda una bateria
de genes implicados en T. harzianum en distintos
procesos y no necesariamente relacionados con el
metabolismo de la quitina.

Por otra parte, tanto S. cerevisiae como T. har-
zianum son hongos acidéfilos moderados, y que
bajan el pH por debajo de 2,0 cuando crecen acti-
vamente en medios con glucosa y amonio. La
expresion de genes en funcion del pH externo esta
modulada en hongos por factores de transcripcion
como PacC en T. harzianum y otros hongos fila-
mentosos y RIM101 en S. cerevisiae y otras leva-
duras. Ambos factores de transcripcién presentan
similitudes en los dedos de zinc, y controlan la
expresion de numerosos genes, entre ellos genes
de hidrolasas, de transportadores de azUcares,
genes de proteinas integrantes de la pared celular
y fendmenos como la filamentacion en algunos
hongos dimoérficos. Ademas controlan la resisten-
cia a estrés osmatico y salino y la produccion y
resistencia a algunos antibiéticos (Pefialva y Arst,
2004).

La incapacidad de S. cerevisiae y de T. harzia-
num de crecer a pH alcalino se ha asociado a la
necesidad de un ambiente acido para transportar
azlcares y aminoacidos mediante un simporte de
protones, o a la toxicidad del amonio, si es ésta la
fuente de nitrégeno, cuando aumenta el pH, ya
que en estas condiciones se favorece la entrada de
NHs por difusiéon frente a la entrada activa de
NHa4". En S. cerevisiae y otras levaduras se ha pro-
puesto que la deficiencia de hierro y otros elemen-
tos es uno de los factores que dificulta el creci-
miento a pH alcalino. Cuando se inocula T. har-
zianum en medios con glucosa y amonio, se pro-
duce una acidificacion asociada al consumo de
amonio, puesto que ocurre tanto a altas como a
bajas concentraciones de glucosa o con otras
fuentes de carbono como glicerol, y no ocurre
cuando la fuente de nitrégeno es peptona o casei-
na. La acidificacidon no resulta de la liberacion de
acidos organicos sino posiblemente de H+, como
ocurre durante la fermentacién con S. cerevisiae.
Esta acidificacion no ocurre en presencia de quiti-
na, lo que le asigna un papel tamponador y per-
mite sugerir que en la naturaleza las enzimas
hidroliticas de T. harzianum funcionan a interva-
los de pH o6ptimos, entre 4 y 6, propiciados por la
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presencia de quitina en las paredes celulares de la
mayoria de los hongos y que son degradadas por
T. harzianum. Como ocurre en T. harzianum, en
levaduras la fuente de nitrégeno es también un
factor importante con influencia en la acidifica-
cion del medio. De este modo, cuando es amonio
la fuente de nitrégeno se produce un grado de aci-
dificacion que no tiene lugar cuando la levadura
crece con urea u otras fuentes alternativas al
amonio.

Conclusiones

arece que el ambiente en el que se desarrollan

los hongos filamentosos y las levaduras ha
condicionado de forma sustancial sus caracteristi-
cas morfologicas y metabdlicas. Las formas fila-
mentosas favorecen los crecimientos invasivos,
como hace T. harzianum cuando antagoniza un
hongo o coloniza una superficie vegetal. La pre-
sencia de buenos sistemas de secrecion de enzi-
mas extracelulares permite crecer sobre estos sus-
tratos y justifican la enorme versatilidad metabo-
lica, acompafiada de sistemas muy especificos de
transporte de alta afinidad. Las formas unicelula-
res se ven favorecidas en medios liquidos como le
ocurre a S. cerevisiae en las destilerias, las cerve-
cerias o las bodegas, o cuando coloniza un fruto y
fermenta el zumo. De esta forma lo que en T. har-
zianum (micelio) y S. cerevisae (levadura) era solo
la fase de un ciclo se convierte en la condicién
natural de la especie.

El metabolismo del carbono en S. cerevisiae se
ha especializado en monosacéaridos, sobre todo
glucosa, que convierte en etanol, al que tolera
hasta concentraciones de mas del 15% y que
puede utilizar como fuente de carbono, lo que le
confiere ventajas frente a otros organismos.
Ademas, las funciones metabdlicas y de creci-
miento de ambos tipos de microorganismos inter-
accionan con otros factores ambientales como el
pH. Por un lado, como resultado del metabolismo
se modifica el pH y por otro, el pH condiciona el
tipo de respuesta metabdlica. Bajo el punto de
vista genético, sistemas poco eficaces de recombi-
nacion homdloga en hongos filamentosos se ven
compensados con grandes reorganizaciones de los
cromosomas, que aumentan la variabilidad gené-
tica.

En S. cerevisiae la meiosis y la recombinacion
homoéloga son muy importantes, pero las cepas
industriales han seleccionado otras caracteristi-
cas como la apomixia o los genomios aneuploides,
que les permiten protegerse y al mismo tiempo
mantener la constitucion genética idénea para el
ambiente en el que se encuentran.
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