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La electroforesis bidimensional es aun una herramienta importante en
estudios de proteoma, ya que es posible la separacion al mismo tiempo, de
cientos 0 miles de proteinas simultdneamente permitiendo la deteccion y
posterior identificacion mediante espectrometria de masas de proteinas de
interés, las que se expresan de manera especifica en diferentes condiciones
metabdlicas analizadas, las que se comparten y las que alun siendo comunes
cambian su abundancia en una condicidn respecto a la otra.

Algunas leguminosas entre ellas Phaseolus vulgaris fijan nitrégeno
atmosférico al establecer simbiosis con R. etli, estas plantas alojan a las
bacterias en estructuras especiales que se forman en sus raices; llamados
nodulos, dentro de los nddulos las bacterias se convierten en bacteroides,
siendo estas estructuras en donde las bacterias fijan el nitrogeno.

Mediante electroforesis bidimensional se ha analizado el proteoma
simbiotico de Rhizobium etli, lo que ha permitido el estudio global de las
proteinas involucradas en las funciones simbiéticas de R. etli a diferentes
tiempos posteriores a la inoculacién en plantas de frijol (P. vulgaris). En el
laboratorio también se ha empleado en la caracterizacion en metabolismo
simbidtico de regulones (Vargas et al, 2003), y actualmente se trabaja con la
caracterizacion del proteoma simbiotico de distintas mutantes de R. etli.

Hemos analizado el proteoma de diferentes mutantes de R. etli, durante
la simbiosis, comparando los mapas de expresion de proteinas extraidas de
bacteroides en diferentes tiempos posteriores a la inoculacion. Se han
seleccionado e identificado proteinas en las mutantes nifA", OxyR’, KatG’, y
Fnr. Se han localizado grupos de proteinas cuya regulacion depende de los
diferentes genes mutados, de acuerdo a las comparaciones realizadas con el
proteoma simbiotico de la cepa silvestre R. etli CE3. En este trabajo se
presentan los mapas de expresion de proteinas de las diferentes mutantes
caracterizadas, asi como la identidad de proteinas reguladas por dichos genes.
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La electroforesis bidimensional es aun una herramienta importante en estudios de proteoma, ya que es posible la separación al mismo tiempo, de cientos o miles de proteínas simultáneamente permitiendo la detección y posterior identificación mediante espectrometría de masas de proteínas de interés, las que se expresan de manera específica en diferentes condiciones metabólicas analizadas, las que se comparten y las que aún siendo comunes cambian su abundancia en una condición respecto a la otra. 



Algunas leguminosas entre ellas Phaseolus vulgaris  fijan nitrógeno atmosférico al establecer simbiosis con R. etli, estas plantas alojan a las bacterias en estructuras especiales que se forman en sus raíces; llamados nódulos, dentro de los nódulos las bacterias se convierten en bacteroides, siendo estas estructuras en donde las bacterias fijan el nitrógeno.


Mediante electroforesis bidimensional se ha analizado el proteoma simbiotico de Rhizobium etli, lo que ha permitido el estudio global de las proteínas involucradas en las funciones simbióticas de R. etli a diferentes tiempos posteriores a la inoculación en plantas de frijol (P. vulgaris). En el laboratorio también se ha empleado en la caracterización en metabolismo simbiótico de regulones (Vargas et al, 2003), y actualmente se trabaja con la caracterización del proteoma simbiotico de distintas mutantes de R. etli. 


Hemos analizado el proteoma de diferentes mutantes de R. etli, durante la simbiosis, comparando los mapas de expresión de proteínas extraídas de bacteroides en diferentes tiempos posteriores a la inoculación. Se han seleccionado e identificado proteínas en las mutantes nifA-, OxyR-, KatG-, y  Fnr-. Se han localizado grupos de proteínas cuya regulación depende de los diferentes genes mutados, de acuerdo a las comparaciones realizadas con el proteoma simbiotico de la cepa silvestre R. etli CE3. En este trabajo se presentan los mapas de expresión de proteínas de las diferentes mutantes caracterizadas, así como la identidad de proteínas reguladas por dichos genes. 
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