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La caracterizacion estructural de la proteina bacteriana PaaX
supone un nuevo tipo de plegamiento conformacional en
represores de la transcripcion en procariotas
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PaaX es el mayor regulador de la ruta del
acido fenilacético (PAA) en Escherichia coli,
una via central para la degradacién aerdébi-
ca bacteriana de compuestos aromaticos.
Este tipo de compuestos proviene de diver-
sas fuentes y son abundantes en el sueloy
el agua; son altamente resistentes a la bio-
degradaciéon y su transformacién biolégica
suele ser realizada por bacterias y hongos.
En particular, la degradacion del &cido feni-
lacético (PAA)y sus derivados puede llevar-
se a cabo por varias bacterias y hongos.

Las rutas de degradacion del PAA consti-
tuyen una via catabdlica muy importante
de compuestos aromaticos en bacterias,
estando presentes en alrededor del 16 % del
genoma bacteriano. No obstante, el papel
del PAA aln se desconoce en gran medida.
Por ejemplo, en algunos casos la ruta se ha
relacionado con la acumulacién de interme-
dios metabdlicos toxicos que promueven la
virulencia de diversos patégenos. Por eso,
el estudio de la ruta PAA y su regulacién
podria contribuir, no sélo a mejorar la apli-
cacién de los microorganismos en procesos
medioambientales y biotecnoldgicos, sino
también a esclarecer problemas de salud
como la patogenicidad bacterianay la resis-
tencia a los antimicrobianos.

PaaX es un represor transcripcional de
la via de degradacion aerébica del PAA.
En condiciones normales, PaaX esta aso-
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El regulador PaaX de Escherichia coli representa una nueva clase estructural dentro de la familia de los

represores transcripcionales.

ciado a tres secuencias promotoras (Pa,
Px y Pz) y a través de esta union reprime
la expresién de las enzimas de la ruta. El
primer paso en la degradacién aerébica
del PAA es su esterificaciéon con coenzi-
ma A (CoA), lo que lleva a la formacién de
fenilacetil-coenzima A (PA-CoA). Cuando se
forma este compuesto, PaaX se disocia de
las secuencias genéticas a las que esta aso-
ciado, provocando la activacién de la ruta.
A pesar de que se conoce este funciona-
miento, todavia no se han comprendido los
mecanismos por los cuales PaaX se une al
ADN y a su inductor PA-CoA y por lo tanto
reprime o permite la transcripciéon. Ahora,
el trabajo publicado en International Jjournal

of Biological Macromolecules ha permitido
dilucidar la estructura cristalografica de
PaaX, proporcionando importantes pistas
para comprender estos mecanismos.

El andlisis estructural realizado en el
estudio muestra que PaaX posee un nuevo
tipo de plegamiento, que hasta ahora no
se habia observado en los represores de la
transcripcion en procariotas. Estos resul-
tados proporcionan informacién valiosa
para comprender mejor la estabilidad y el
mecanismo de PaaXy allanan el camino
para analisis adicionales de otros regula-
dores con configuraciones estructurales
similares.
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