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Pseudomonas putiddT2440 es un microorganismo no patégeno, facindmipular genéticamente y
con una gran versatilidad metabdlica, por lo qulssatilizado ampliamente como sistema modelo en
biorremediacion y otros procesos biotecnoldgicoesde la publicacion de su genoma (1), el
conocimiento sobre esta paradigmética bacteria asentrementado exponencialmente y se han
publicado varios analisis genomidossilico sobreP. putida.No obstante, el entendimiento global de
las capacidades metabdlicas y biotecnolégica®. geitidarequiere la construccién de un modelo mas
dindmico, permitiendo la integracion de la informdacexperimental clasica, con los nuevos datos
provenientes de las denominaddsnicas En este trabajo presentamos una reconstruccifabgiEa

a escala genomica dre putidaKT2440 (2) incluyendo un detallado analisis glottalla degradacion

de compuestos aromaticos. La reconstruccion fusteoda usando el método COBRA (3) y validada
mediante analisis de balance de flujo (FBA) (4xkpain silico, denominada iJN746, fue desarrollada
basandose en la informacién gendémica, bioquimifisigiégica disponible para KT2440 en diversas
bases de datos. El modelo final contiene un ta@aV46 genes (14% del genoma), 950 reacciones
metabdlicas, de las cuales 810 estan asociadas gemny 911 metabolitos. iIJN746 contiene
importantes rutas biotecnologicas, incluyendo ka e sintesis de polihidroxialcanoatos (PHAS) y
rutas para la degradacion de compuestos aromasierslo la primera vez que estas relevantes rutas
metabolicas son modeladas. El potencial prediadieaJN746 fue validado comparandolo con datos
experimentales, incluyendo simulaciones de crecitoig estudios de mutagénesis. Interesantemente,
el crecimiento in silico en tolueno como Unica figenle carbono se mostréo dependiente de O
sugiriendo la existencia de un metabolismo de oxigmas eficiente in vivo, cuyas claves son
desconocidas hasta ahora. Adicionalmente, hemdaaglala eficiencia de produccion de PHAs a
partir de varias fuentes de carbono encontrandmocse esperaba, que los acidos grasos son los
mejores precursores. No obstante, nuevos compudstdss cuales hasta ahora se desconocia su
potencial en la sintesis de PHA, han sido prediclhoso buenos precursores por iJN746. En conjunto,
este trabajo ilustra la utilidad del modelo metadmbtomo a) base de conocimiento, b) herramienta
para descubrir nuevas funciones y c) una excefdataforma para explorar el potencial Bleputida

en biorremediacion y en produccion de bioplasticos.
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