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Resumen 

 
Las mutaciones narC-8 y narC-78, ambas en el operón narC(narGHJI), confieren el fenotipo Nit- y bloquean la 
expresión de la fusión transcripcional Φ(moa::lac)25, en E.coli K12. Ambas mutaciones fueron estudiadas 
comparativamente en el presente trabajo e identificadas como narG-. Los análisis de dominancia en trans mostraron 
que los niveles de restauración Nit+ fueron influenciados por el crecimiento con molibdeno, la mutación particular y el 
genotipo bacteriano. El ensayo de inmunoelectroforesis indicó  diferencias en el reconocimiento de la  subunidad α de 
la NRA. El mapeo por ligamiento  reveló  el orden secuencial  .. narG-78..  narG-8 ...  trp. Los análisis genéticos con 
cepas isogénicas evidenciaron que, la  recombinación sustitutiva de narG- por narG+, restauró la expresión de la 
fusión y viceversa. Los análisis de dominancia en trans con cepas isogénicas mostraron, sorpresivamente, que la 
restauración Nit+ fue (i) mediada por el operón moa(ABCDE)+  y  (ii) condicionada por la mutación doble 
Φ(moa::lac)25 narG-78. Los resultados obtenidos confirmaron el papel regulador de narG+ sobre la expresión 
transcripcional de moa, y sugirieron un posible papel regulador de ambos (narG,moa) en la respiración del nitrato.  
 
Palabras claves: Φ(moa::lac); regulación moa narG; mol; nar; respiración del nitrato; E.coli; NRZ. 
 

Abstract 
 

The narG gen and moa(ABCDE) operon as possible regulators of the nitrate anaerobic respiration, in  
Escherichia coli K12. 

 
In E. coli  K12, both  narC-8 y narC-78 mutations of the narC(narGHJI) operon confer the Nit- phenotype and block 
the expression of the Φ(moa::lac)25 transcriptional fusion. In the present work, both mutations were comparatively 
studied and identifyed as narG-. Trans-dominance analysis showed that Nit+ restauration levels were influenced by 
growing with molybdenum, particular mutation and bacterianne genotype. Immunoelectrophoresis assay indicated 
differences in the NRA αsubunit recognition. Mapped-linking reveled the sequential order ... narG-78... narG-8 ... trp. 
Genetic analysis evidenced in isogenic strains that, the narG+ substitutive recombination by narG-, restored the fusion 
expression and viceverse. Surprisingly, trans-dominance analysis showed in isogenic strains that Nit+ restoration was 
(i)  moa(ABCDE)+ operon mediated and (ii) Φ(moa::lac)25 narG-78 double mutation conditioned. The results obtained 
confirmed the narG+ regulatory role over the moa operon transcriptional expression and suggested a regulatory role of 
both (narG+,moa) in the nitrate respiration.  
Key  words:  Φ(moa::lac);  moa  narG regulation; mol;  nar;  nitrate respiration; E. coli; NRZ. 
 
INTRODUCCIÓN 
 
La respiración anaeróbica del nitrato en E. coli, está 
acoplada a  una  cadena transportadora membranal, 
donde  la  molibdoenzima Nitrato  Reductasa   A 
(NRA) (la apoNRA  +   el  molibdocofactor, MoCo) 
cataliza  la reducción del nitrato a  nitrito  (Haddock  y 
Jones 1977, Stewart 1988, Wootton et al. 1991). Es una 
de las vías de  oxidorreducción inducibles que posee esa 
 bacteria entérica (Ingledew  y Poole 1984, Stewart 
1993) y muestra gran  similitud con  la  identificada  en 
bacterias desnitrificantes  (Berks et al. 1995). El operón 
narC(GHJI) (anteriormente chlC) (Puig y Azoulay 
1967, Puig et al. 1969b, Stewart et al. MacGregor 1982, 
Shanmugan et al. 1992),  mapea  en el minuto 27  
 

 
del cromosoma de  E.  coli  y codifica  
para la apoNRA  (Bachmann,1990, Bonnefoy-Orth et al. 
1981, Edwards et al. 1983, Fimmel y Haddock 1979, 
Sodergren y Demos 1988). El operón narZYWV codifica 
para la  apoproteína de  una segunda Nitrato Reductasa, 
llamada NRZ  (Bonnefoy-Orth et al. 1987) difiere en sus 
propiedades con respecto a la NRA y su síntesis 
aparentó ser constitutiva (Blasco et al 1990, Blasco et al. 
1992, Iobbi et al. 1987). 
Los   genes  mol, incluyen moa, mob, mod, moe, mog 
(anteriormente chl) y  molR  (Puig y Azoulay 1967, Lee 
et al. 1990, Shanmugan et al. 1992, Puig et al. 1969a, 
Dagert y Puig 1976), determinan  la biosíntesis del 
MoCo   (Miller y Amy 1983, Johnson y Rajagopalan 
1987a, b, Stewart 1988, Pitterle y Rajagopalan 1989, 
Santini et al. 1989, Giordano et al. 1990, Johnson et al. 
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1990, Lee et al. 1990, Santini et al. 1992, Rivers et al. 
1993).  
Estudios con fusiones transcripcionales mostraron 
que la expresión del operón narC fue inducida en 
anaerobiosis con nitrato y sensible a los niveles de 
molibdato (Stewart 1988). Las proteínas  NarL NarX y 
sus equivalentes NarP NarQ, en presencia del nitrato, 
inducen la expresión transcripcional del  referido 
operón (Stewart 1982, Iuchi y Lin 1987, Li y Demos 
1988, Rabin y Stewart 1992, Chiang et al. 1992, 
Stewart 1993, Li et al. 1994, Walker y Demos 1994), 
pero contrariamente  reprimen la biosíntesis de otras 
vías de oxidorreducción, cuyo potencial redox es 
inferior al  generado durante la respiración del nitrato 
(Li et al. 1994, Stewart 1993, Walker y Demos 1993). 
Los genes mol, parecen ejercer un papel negativo, 
mediado por  la  acción del MoCo  (Pascal et al. 1982, 
Baker y Boxer 1991).  
Con respecto al operón moa, la expresión de fusiones 
transcripcionales/traduccionales en medio LB, alcanzó 
niveles elevados en anaerobiosis y pudiera ser sensible 
a la represión por el MoCo (Baker y Boxer 1991). 
Contrariamente, en nuestro laboratorio, se observó que 
los niveles de expresión de una fusión transcripcional 
Φ(moa::lac) fueron relativamente bajos, en los medios 
sintéticos, e incrementaron durante el crecimiento 
aeróbico  en fase  exponencial (Ortega de L. 1985), 
similar a la biosíntesis del MoCo (Miller y Amy 1983);  
el genotipo de la cepa bacteriana (Diaz y Ortega de L. 
1989), la edad del cultivo  (Díaz y  Ortega  de L. 1989), 
el estado fisiológico de las células (Ortega  de  L. 1985, 
1995) y la composición del medio de crecimiento 
(Ortega de L. 1994a, Meza et al. 1995) actuaron como 
moduladores; la expresión fue sensible a la represión 
transitoria y catabólica por glucosa (Ortega de  L. 1985, 
1994a, 1995) y a concentraciones variables de nitrato, 
azida y nitritos, respectivamente (Ortega de L. y Diaz 
1995); las mutaciones chlC-8 (Puig et al. 1969b) y 
narC-MM78 (Ball y Ortega 1985), bloquearon 
totalmente la expresión de la fusión confirieron el 
fenotipo Lac- (Díaz  y  Ortega  de  L. 1988, 1992, 
Ortega  de  L.  y  Díaz 1995, Ortega de L. resultados 
inéditos). 
La posible participación acoplada de circuitos de 
control genético que, permitirían un balance adecuado 
entre la biosíntesis de la NRA y del MoCo (Ortega de 
L. y Diaz 1995), fue estudiada  en el presente trabajo. 
Las mutaciones narC-8 y  narC-78 se analizaron 
comparativamente, además se evaluaron sus efectos 
sobre la expresión transcripcional de la fusión 
Φ(moa::lac)25 y la respiración anaeróbica del nitrato, 
utilizando cepas isogénicas construidas para tal fin.  

 
METODOLOGÍA 
 
1. Cepas y condiciones de crecimiento. Las cepas se 
describen en la Tabla 1. Las bacterias se incubaron a 
30°C.  
Los cultivos aeróbicos se crecieron con agitación fuerte, 
en fiolas de 250 ml conteniendo 10 ml de medio, y  los 
anaeróbicos sin agitación, en tubos totalmente llenos 
con el medio. 
 
2. Medios de cultivo. La composición de los medios 
mínimos, ricos y  diferenciales  (DOC)  fue  descrita 
(Miller 1972, Ortega  de L. 1994a). El medio diferencial 
semisintético TNC contenía (/l): sales de medio mínimo 
agarizadas y suplementadas con 0.1 g de cloruro de 
2,3,5 trifenil tetrazolio (TTC), 2 g de KNO3, 2 g de 
casaminoácidos, 2 g de glucosa y vitamina B1 (Ortega 
de L. 1994b). Como fuente de carbono se utilizaron 2 g/l 
de glucosa o lactosa. Cuando fue necesario se adicionó 
(/ml):  20  mg  de triptófano, 15 µg de tetraciclina (Tc) y 
50 µg de ampicilina(Ap). 
 
3.  Técnicas  genéticas. La transducción mediada por 
el fago P1vir se realizó por el procedimiento de Lennox 
 previamente descrito (Miller 1972). Los análisis de 
dominancia en trans, se realizaron con cepas 
merodiploides obtenidas por  transformación con ADN 
plasmídico, extraído por lisis alcalina y su  presencia 
verificada en geles (Sambrook et al. 1989). 
 
4. Caracterización de cepas bacterianas. Los ensayos 
fenotípicos se realizaron según lo descrito Miller 1972). 
La reducción fisiológica del nitrato (Nit+) (Puig y 
Azoulay 1967) y la reversión fenotípica por molibdato  
10-3 M (Glaser y Demos 1971), fueron  valoradas 
espectrofotométricamente por la acumulación de nitritos 
en cultivos de una noche. Las colonias rojas (TNC+) se 
detectaron creciendo en medio agarizado TNC y fueron 
Nit- (Ortega de L. 1994b), las incoloras (TNC-) fueron 
Nit+. La liberación de gas (Gas+) se verificó en tubos 
Durham (Puig y Azoulay 1967). 
 
5. Inmunoelectroforesis. Células inducidas una noche 
(anaerobiosis  +  nitrato)  fueron rotas en  una  prensa 
French, obteniéndose fracciones solubles y 
membranales (Blasco et al. 1992). Se utilizó suero de 
conejo anti-subunidad α de la NRA de E. coli (Blasco et 
al. 1992). La técnica "rocket" se aplicó (Graham et al. 
1980), adicionando el antisuero a la agarosa, y bajo las 
condiciones descritas (Blasco et al. 1992).  
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Tabla 1. Lista de cepas utilizadas. Todas las cepas son F-, excepto 
la OM86. En el presente trabajo, las mutaciones narC-8 y narC-78 
fueron identificadas como narG-8 y narG-78, respectivamente.  
LCB = Laboratoire de Chemie Bactérienne (CNRS, Marsella, 
Francia) 
 OEG = Laboratorio Organización y Expresión del Gen. 
 
Cepa               Genotipo / Fenotipo                   Procedencia   
                         relevante 
Escherichia coli K12 
MM78      PC90 narC-78 / ChlR TNC+             Ortega de L, 
                 Nit- TcR                                             Diaz1995 
OM86      CSH41 Φ(moa::lac)25 / TNC+         Ortega de L, 
                 Nit- Gas- Lac+                                   1985 
LCB238   metB-1 lacY-1 malA-1 rpsL-134        Colecc. LCB 
                 zch237::Tn10(TcR)                   
LCB239   metB-1 lacY-1 trpA-43 malA-1          Colecc. LCB 
                 rpsL-134  zch2-39::Tn10(TcR)          
LCB426   thi-1 leu-6 suc-10 galT-27                  Puig et al.  
                 rpsL-129 chlC-8 / ChlR Nit-               1969b                     
RK5265   ∆(argF lac)lacU169 araD139             V. Stewart      
                 rpsL gyrA mon narG-202 Tn10 / 
                 TcR Nit-    
PK27       Prototrofa                                             J. DeMoss   
MC4100   ∆(arg Flac)lacU169 araD-139            Silhavy et al.  
                 rpsL-150 relA-1 ptsF rbsR  fibB         1984 
M120        ∆(lac pro) ilv met his trp gal rpsL λR  Ortega de L                   
M121       M120 trp+ narC-8 / TNC+ Nit-           Ortega de L.     
M128       M120 trp+ Φ(moa::lac)25 /                 Ortega de L.  
                 Gal+ Trp+ TNC+ Nit- Gas-  
                 Lac+ (termoestable) 
M141       M121 Φ(moa::lac)25 / Gal+ Gas- Lac-    Ortega de L.        
JM1         M120 trp+ narC-78 / TNC- Nit-       Ortega L, Diaz 1995        
JM5          JM1 Φ(moa::lac)25 / Gal+ Gas- Lac-   Ortega L, 
                                                                                Diaz1995 
OEG285    M121 pSJE100 / ApR                             Este trabajo 
OEG286    JM1 pSJE100 / ApR                                                Este trabajo 
OEG280    M141 pSJE100 / ApR                                            Este trabajo  
OEG281    JM5 pSJE100 / ApR  TNC- Nit+ Gas+  Este trabajo 
OEG309    M141 pVA70 / ApR                                                Este trabajo 
OEG310    JM5 pVA70 / ApR                                                   Este trabajo 
OEG314    OEG281 Plas-(espontánea)/                 Este trabajo 
                  Aps TNC+ Nit- Gas- 
OEG326    JM1 pVA70 / ApR TNC- Nit+ Gas+    Este trabajo 
OEG327    M121 pVA70 / ApR  TNC- Nit+ Gas+  Este trabajo 
OEG328    LCB426 pFB71 / ApR  TNC- Nit+ Gas+ Este trabajo 
OEG331    MM78 pFB71 / ApR  TNC- Nit+ Gas+  Este trabajo 
OEG333    JM1 pFB71 / ApR  TNC- Nit+ Gas+     Este trabajo 
OEG334    M121 pFB71 / ApR  TNC- Nit+ Gas+   Este trabajo 
LCB2044  LCB333 [thr-1 leu-6 thi-1                     Colecc. LCB  
                  lacY-1 rpsL supE-44 tonA-21 
                  (P/O narG-H)25 Tn5]pVA70 /  
                  KnR ColBR Nit- ApR 
LCB2072   LCB325 (prototrofa,Lac-) pFB71 / CmR  Colecc.  LCB    
SE5000     MC4100 recA pSJE100 / Sms NxR ApR     D. Boxer 
 
Plásmidos 
pVA70      pJF119EH narGHJI(Ptac PnarA)             V. Augier   
                  lacIQ / ApR 
pFB71       pACYC184 narG(PnarA) / CmR ApR       Colecc. LCB   
pSJE100    pUC9 moaA-E(Ppmoa) / ApR                    S. Hinton 
 
Fagos 
P1vir                                                                             Colecc. OEG      

6.  Ensayos enzimáticos. La actividad  βgalactosidasa 
(βGal) se determinó siguiendo la hidrólisis del ONPG en 
células permeabilizadas   (SDS+cloroformo)   (Miller 
1972), previamente tratadas con cloranfenicol (50 
µg/ml) y mantenidas en frío. La actividad específica 
Glu-NRA se estimó cuantificando la reducción 
fisiológica del nitrato (Puig y Azoulay 1967) y la 
concentración de proteínas (Lowry et al. 1951). El valor 
obtenido (mmoles de nitritos/ml/mg proteínas) se utilizó 
para calcular el  porcentaje de restauración Nit+, 
respecto a la cepa silvestre M120:  100  x (Actividad 
Glu-NRA/378).   
 
Tabla 2.  Restauración Nit+ mediada en trans por el  operón 
narC(narGHJI) y el cistrón narG, respectivamente.Las cepas 
bacterianas LCB426 y MM78 son portadoras originales de las  
mutaciones bajo estudio. Las M121 y JM1 son derivados  
isogénicos de la M120 (Tabla  1). El porcentaje de restauración  
se calculó según Metodología (Ensayos enzimáticos). 
 
Cepa            Restauración  mediada por 
receptora      narGHJI (pVA70)     narG (pFB71)  
narG-78              27%                    20%  
(MM78)             (OEG311)           (OEG331)    
 
narG-78              93                       53                 
(JM1)             (OEG326)              (OEG333)   
 
narG-8                50%                   40%   
(LCB426)           (OEG312)         (OEG328)                   
 
narG-8                80%                   69%         
(M121)               (OEG327)          (OEG334)         
 
 
RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
 
Caracterización genética, fisiológica e inmunológica 
de las mutaciones narC-78 y narC-8.                   
Los operones narXL narC(GHJI) y el gen narK  mapean 
en el minuto 27 del cromosoma de E. coli K12 (Stewart 
y MacGregor 1982, Stewart et al. 1989). Las mutaciones 
bajo estudio fueron clasificadas como narC-8 (Puig et 
al. 1969b) y narC-78 (Ball y Ortega de L. 1985), por 
conferir el fenotipo Nit-  (Puig y Azoulay 1967), ser 
defectivas en la actividad BV-NRA y mostrar 
ligamiento con trp (Puig et al. 1969b, Stewart y 
MacGregor 1982, Bachmann 1990, Ortega de L. y Díaz 
1995).  
Preliminarmente se consideraron como posibles narG- 
(Ortega de L. y Díaz 1995), al comparar con el valor 
de actividad BV-NRA que caracteriza cada gen nar 
mutado (Stewart y MacGregor 1982).     
La localización de las mutaciones nar78 y narC-8, 
dentro del operón  narC(GHJI), fue corroborada 
mediante los análisis de dominancia en trans con el 
plásmido pVA70 (narC+). Se seleccionaron 
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merodiploides AmpR y todos resultaron TNC-. La 
restauración Nit+ fue superior en los OEG326 y 
OEG327, derivados de las receptoras isogénicas (Tabla 
2). Diferencias  notorias, entre las mutaciones narC-, se 
observaron en los OEG311 y OEG312, derivados  de 
 las receptoras no isogénicas. El  crecimiento con 
molibdeno favoreció la restauración, pero en este caso: 
(i)  los valores máximos correspondieron a los 
merodiploides OEG311 (142%) y OEG312  (67%) y 
(ii) no hubo diferencias notorias entre los merodiploides 
OEG326 (32%) y OEG327 (25%). 
La localización particular de las mutaciones, dentro del 
cistrón narG, se demostró primeramente a través de los 
análisis de dominancia en trans con el plásmido pFB71 
(narG+). Todos los merodiploides  AmpR resultaron 
TNC- y los porcentajes de restauración Nit+ fueron 
inferiores a los obtenidos con el operón narC+ 
completo (Tabla  2). Un argumento a favor se obtuvo al 
evaluar, por inmunoelectroforesis, la presencia de la 
subunidad α de la apoNRA, codificada por el cistrón 
narG  (Stewart  y  MacGregor 1982, Bachman 1990). 
Contrario a las cepas narG+ (Blasco et al. 1992), el 
reconocimiento de las fracciones soluble y membranal 
con el antisuero, fue ligeramente visible en la cepa 
haploide narG-8 y no detectable  en la narG-78. Esto 
último, podría indicar un efecto particular de la 
mutación narG-78, bien sea por  (i) disminución en la 
concentración intracelular de la subunidad α 
(biosíntesis deficiente o nula, mayor degradación 
proteolítica) o (ii) inactivación inmunológica (cambio 
de configuración o pérdida de los epítopes respectivos).  
El orden relativo de las mutaciones se determinó a 
través de mapeo por ligamiento. La cepa receptora 
(LCB239) presentaba el transposón Tn10 (TcR) entre 
narC+ y trp- (Tabla  1). Como se esperaba,  todos los 
Trp+ que, resultaron TNC+, fueron Tcs  Nit-. Los 
porcentajes de cotransducción (Tabla 3) indicaron que 
(i) la mutación narG-78 (20%) está más próxima al 
inicio del operón narC(GHJI) y (ii) la narG-8 (29%) 
más distal (Fig. 1). 
  
Tabla 3. Ligamiento de las mutaciones narG con el operón trp.  
Los fenotipos y genotipos fueron descritos (Tabla 1). Los TNC+ 
y TNC-  fueron Nit- y Nit+, respectivamente. Se utilizó la cepa 
receptora LCB239 con el Tn10 insertado entre narC+ y trp-  
(TNC- Gas+ TcR Trp-).  
Cepa                              Marcador de   Porcentaje de 
Donante                         selección        cotransducción 
Φ(moa::lac)25 narG-78   Trp+          20% TNC+ Gas+ Tcs                
TNC+ Gas- Tcs Trp+                            (40/200)  
              (JM5) 
Φ(moa::lac)25 narG-8     Trp+          29% TNC+ Gas+ Tcs  TNC+ 
Gas- Tcs Trp+                            (57/200)  
      (M141) 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 1. Orden secuencial de las mutaciones narG. La posición 
relativa de  las mutaciones sobre el cromosoma de  E. coli  K12 fue 
determinada por ligamiento con trp (Tabla  3).  Las unidades del 
mapa se expresaron como: 100 - (% de cotransducción).  La 
 distancia  del  Tn10  al  operón  trp   fue  determinada  por 
cotransducción  en  la cepa LCB109  (M.-C.  Pascal,  comunicación 
personal).  
 
Efectos  de las mutaciones narG  sobre la expresión 
de la  fusión Φ(moa::lac)25. 
Las  mutaciones bajo estudio, renombradas como narG-
8 y narG-78 en el presente trabajo, ocasionan un 
bloqueo en la expresión de la fusión transcripcional 
Φ(moa::lac)25, evidenciado por la incapacidad de 
crecer y fermentar la lactosa, así como la ausencia de 
actividad enzimática βGal (Diaz y Ortega de L. 1988, 
1992, Ortega  de  L. y Diaz 1995). El bloqueo 
transcripcional fue confirmado por inmunotransferencia, 
con antisuero βGal (Meza et al. 1995), así las 
mutaciones narG afectarían la activación del promotor 
Pmoa. 
El papel regulador fue corroborado por transducción, 
utilizando cepas donantes con el Tn10 adyacente al 
operón narC (Tabla  1). El análisis de los clones TcR 
indicó que (i) con la recombinación sustitutiva de narG- 
por narG+ se perdía el fenotipo Lac+, pero (ii) la 
sustitución recíproca lo restauraba (Tabla 4).  
 
Tabla  4. Expresión transcripcional de la fusión Φ(moa::lac)25  en 
presencia de los genotipos  narG- y narG+, respectivamente.Los 
fenotipos  y genotipos fueron descritos (Tabla 1). La RK5265 
contiene un Tn10 ligado al operón narC (M-C Pascal, comunicación 
personal). Todos los transductantes TcR  conservaron el fenotipo 
TNC+ (Nit-). 
 
Cruce                           Marcador de        Porcentaje de 
                                               Selección              cotransducción 
Donante    Receptora     
RK5265         OM86                      TcR              4% Lac- TNC+ Gas- 
narG- TcR     Φ  (moa::lac)                                         (3/70) 
TNC+            TNC- Gas- Lac+ TcS 
 
LCB23           M141                       TcR              9% Lac+ TNC+ Gas- 
NarG+ TcR     narG-8 Φ  (moa::lac)                            (6/70) 
TNC+             TNC- GaS- Lac- TcS 
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Efectos mediados por los operones silvestres moa(A-
E) y narGHJI, en posición trans, sobre la expresión 
de la fusión  Φ(moa::lac)25. 
Como hipótesis de trabajo, se propuso que los operones 
narC y moa participan en un circuito de control 
genético que regularía la expresión del operón moa 
(Ortega de L. y Díaz 1995).  
Para evidenciar ese supuesto mecanismo, se realizaron 
 estudios de dominancia en trans con los  plásmidos 
pVA70  (narGHJI) y pSJE100  (moa+), 
respectivamente. Cepas receptoras, con la doble 
mutación   Φ(moa::lac)25 narG-, se utilizaron para 
obtener los merodiploides ApR. De cien clones 
ensayados en cada cruce, todos continuaron Lac- , por 
ser incapaces de crecer y  fermentar el azúcar, durante 
una noche de  crecimiento; además, cinco fueron 
valorados enzimáticamente y no se detectó βGal. Como 
se esperaba, la presencia de la fusión Φ(moa::lac)25 en 
los merodiploides, les confirió el fenotipo Gas- (Tabla 
 1)  e impidió la restauración Nit+ (Tabla 5), mediada 
por el operón narGHJI en trans (Tabla 2). Ese efecto 
pleiotrópico se debe a la ausencia de un MoCo 
requerido simultáneamente en la activación de la 
apoNRA y de otras apoenzimas como la FDH-H del 
sistema Formiato Hidrógeno Liasa (responsable de 
Gas+) (Puig y zoulay 1967, Puig et al. 1969ª, Miller y 
Amy 1983, Johnson y Rajagopalan 1987a, b, Stewart 
1988, Pitterle y Rajagopalan 1989, Santini et al. 1989, 
Giordano et al. 1990, Johnson et al. 1990, Lee et al. 
1990, Santini et al. 1992, Rivers et al. 1993).  
 
Tabla 5. Restauración Nit+ mediada en trans por los operones 
narC(narGHJI) y  moa(ABCDE), respectivamente. Los fenotipos y 
genotipos fueron descritos (Tabla 1). El porcentaje de restauración 
se calculó  según Metodología (Ensayos enzimáticos). ND = no 
detectable. 
 Plásmido         Receptora           Restauración Nit+  
narGHJI      Φ(moa::lac)25 narG-8          ND 
(pVA70)            (M141)                 (OEG309) 
 
                     Φ(moa::lac)25 narG-78        ND 
                           (JM5)                    (OEG310) 
                         
moa              Φ(moa::lac)25 narG-8          ND 
(pSJE100)   (M141)                 (OEG280) 
 
                      Φ(moa::lac)25 narG-78         37%    
                            (JM5)                   (OEG281)   
 
                      Φ(moa::lac)25                100% 
                            (M128)                 (OEG270) 
 
                             narG-8                     ND                  
                           (M121)                  (OEG285)   
 
                            narG-78                    ND                        
                             (JM1)                  (OEG286) 
 

Sorprendentemente, se observó la restauración 
simultánea Gas+ Nit+ mediada por el operón moa+, 
siendo además alelo-específica  narG-78 y dependía de 
la fusión Φ(moa::lac)25 (OEG281). El valor alcanzado 
para Nit+ fue sólo del 37% (Tabla 5) y no incrementó 
con molibdeno. La acción doblemente restauradora de  
moa+ se corroboró al obtener derivados espontáneos 
Aps que, además perdieron (i) los fenotipos Nit+ Gas+  
y (ii) el  pSJE100.  
Por  lo tanto, los resultados obtenidos permitieron 
evidenciar un papel posiblemente regulador de moa+ 
sobre la manifestación del fenotipo Nit+. La acción 
condicionante de la mutación doble narG-78 
Φ(moa::lac)25, permite sugerir la participación de 
diferentes factores que se conjugan. Si bien las dos 
mutaciones narG bajo estudio, mapean dentro del 
cistrón que codificada  para la subunidad α de la 
apoNRA donde se une el MoCo), (i) la  narG-78 está 
más próxima al inicio del promotor PnarC y (ii) no se 
detectó reconocimiento inmunológico con el suero anti-
subunidad α. 
La acción conjugada de la mutación doble narG-
78 Φ(moa::lac)25, en  la restauración Nit+ Gas+ 
mediada por  moa+,  pudiera estar indicando la 
presencia de mutaciones compensadas.  De ser cierta tal 
consideración, permite sugerir la formación de 
agregados hetero-oligoméricos (α-/Moa-) capaces de 
reconocer al MoCo (sintetizado en presencia de moa+) 
y, junto con las subunidades de la apoNRA, 
conformarían una NRA parcialmente activa. En una 
cepa haploide moa+  narG-78  (JM1) (Tabla  5), se 
formarían agregados (α-/Moa+) incapaces de conformar 
una NRA activa (Nit-); tal agregación molecular pudiera 
ocasionar un cambio conformacional que explicaría el 
reconocimiento inmunológico no detectable con el suero 
anti-subunidad α. 
Como modificaciones del modelo anterior, se proponen 
dos mecanismos basados en las consideraciones 
siguientes: 
i. La subunidad α de la apoNRA estaría totalmente 
ausente y pudiera intercambiarse con aquella 
equivalente en la NRZ  (Blasco et al. 1992). El hetero-
oligómero contiene entonces la  subunidad codificada 
por el cistrón  narZ (equivalente a narG).  Las NR 
heterólogas son activas, pero más sensibles a la 
proteólisis (Blasco et al. 1992).   
ii. El MoCo reprime la expresión transcripcional de los 
operones narGHJI (Pascal et al. 1982), moa (Baker y 
Boxer 1991) y mod (Maupin-Furlow et al. 1995), pero 
con la fusión Φ(moa::lac)25 se disminuiría la 
biosíntesis del mismo. Entonces, la biosíntesis de la 
subunidad α incrementa y se favorece la formación de 
agregados homo (α-/ α-) y no hetero-oligoméricos.  
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CONCLUSIONES 
1. Las mutaciones bajo estudio mapean dentro del 
mismo cistrón, pero la narG-78 está más próxima al 
 inicio del operón narC(GHJI) que la narC-8.  
2. Las mutaciones variaron, con respecto a (i) los 
niveles de restauración Nit+, (ii) las influencias 
ejercidas por el molibdeno y el genotipo bacteriano; (iii) 
el reconocimiento inmunológico de la subunidad α de 
la NRA.  
3. La acción en trans del operón moa(A-E)+ (pSJE100) 
restauró Nit+  Gas+, específicamente en presencia de la 
mutación doble Φ(moa::lac) 25 narG-78 (cepa 
OEG281).  
4. El papel regulador transcripcional positivo del cistrón 
narG+, sobre la expresión de la fusión Φ(moa::lac)25, 
fue comprobado mediante análisis por recombinación. 
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Resumen 

 
Las intervenciones quirúrgicas de la zona hepatobiliar, conllevan, además de los riesgos inherentes a toda cirugía 
mayor, la complejidad estructural y la presencia de anomalías de dicha zona. En el presente trabajo sobre la descripción 
de las variaciones anatómicas del conducto cístico, se estudiaron 50 cadáveres de adultos (Material Cadavérico) y 50 
Colecístopancreatografías Retrógradas Endoscópicas de adultos (Material Radiológico). Basándonos en las 
características específicas: diámetro externo distal, longitud y número de conductos, forma, sitio y nivel de unión 
hepatocística, obtuvimos los siguientes resultados: Material Cadavérico: diámetro externo distal, 3 a 4 mm (56%); 
presencia de un solo conducto (92%); longitud máxima, 13 a 18 mm (26%); forma de unión angular (72%); sitio de 
implantación hepatocistica, cara derecha del Conducto Hepático Común (84%); nivel alto (90%). Material 
Radiológico: diámetro externo distal, 3 a 4 mm; un solo conducto (100%); longitud máxima, 6 a 12 mm; forma de 
unión angular (68%); sitio de implantación hepatocística, cara derecha del Conducto Hepático Común (76%); nivel alto 
(84%). Con tales resultados se recomienda al cirujano, tener un amplio conocimiento de la anatomía de la zona 
hepatobiliar y suficiente experiencia práctica, para evitar y prevenir posibles complicaciones pre y postoperatorias, que 
redundarán en beneficio de él y sus pacientes. 
 
Palabras claves: Variaciones anatómicas, conducto cístico, vías biliares extrahepáticas, anomalías. 
 

Abstract 
 

Anatomic variations of the cystic duct. 
 
In addition to the risks inherent to every major surgery, surgical interventions of the hepatobiliary zone are associated 
to structural complexity and the presence of anomalies in that zone. In this work on the description of the anatomic 
variations of the cystic duct, 50 corpses of adult persons (Cadaveric Material), as well 50 Retrograde Endoscopic 
Colecystopancreatographies of adult (Radiologic Material) were studied. Based on the following characteristics: 
external distal diameter, length and number of ducts, form, place and level of hepatocystic union, the following results 
were obtained: Cadaveric Material: external distal diameter, 3 to 4 mm (56%); the presence of one single duct was 
observed (92%); maximum length, 13 to 18 mm (26%); the angular union (72%); the place of hepatocystic 
implantation in the right face of the Common Hepatic Duct (84%) and high level (90%). Radiologic Material: external 
distal diameter, 3 to 4 mm; the presence of the single duct was observed (100%); maximum length 6 to 12 mm (36%); 
the angular union (68%); the place of hepatocystic implantation in the right face of the Common Hepatic Duct (76%) 
and high level (84%). With such results, it is recommended that surgeons should have ample knowledge of the 


