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Poblaciones bacterianas genéticamente idénticas pueden mostrar variedad fenotipica en
ocasiones. Esta variacién puede darse en respuesta a estimulos ambientales, o ser
estocastica y producirse en condiciones homogéneas. La heterogeneidad fenotipica puede
llegar a dar lugar a la formacion de subpoblaciones fenotipicamente diferentes cuando los
genes implicados estan bajo el control de un cierto tipo de circuitos regulatorios. Este
proceso es conocido como biestabilidad. En los ultimos afios se ha descrito un numero
creciente de genes importantes para la virulencia, la persistencia cronica, o la resistencia
que presentan expresion heterogénea y/o biestable en patéogenos humanos.
Recientemente, describimos el primer ejemplo de biestabilidad en genes de virulencia en
un patogeno de plantas, Pseudomonas syringae, la bacteria fitopatdogena de mayor
relevancia académica e importante impacto econdémico. Mediante fusiones
transcripcionales cromosomicas a genes codificantes de proteinas fluorescentes,
microscopia confocal y la citometria de flujo mostramos que la expresioén de genes que
codifican diferentes elementos del sistema de secrecion tipo III (por sus siglas en inglés
T3SS) es heterogénea en el apoplasto de la planta y biestable en condiciones homogéneas
de induccion en el laboratorio, identificamos el regulador transcripcional HrpL y el
circuito de regulacion establecido por HrpG/ HrpV como esenciales para el
establecimiento de biestabilidad, y demostramos que la misma determina cambios en
virulencia.

Resultados previamente publicados por nuestro laboratorio mostraban un efecto represor
de HrpL en la motilidad de P. syringae lo que nos ha llevado a analizar la expresion del
gen f1iC que codifica la flagelina, principal componente del flagelo, asi como su respuesta
a diferentes proteinas reguladoras. Presentamos aqui los resultados y conclusiones de
dicho andlisis.
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