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Introducción. La levadura Saccharomyces cerevisiae  es 
usada como agente leudante en la industria panificadora, 
por lo que debe cumplir con ciertos estándares de 
calidad. Uno de ellos es la concentración intracelular de 
trehalosa, compuesto de reserva que le confiere 
estabilidad. Para obtener la concentración idónea de 
trehalosa en la levadura, se analizan las rutas 
metabólicas involucradas en la síntesis de este con el fin 
construir un modelo matemático que explique la 
acumulación de trehalosa. Para la validación del modelo 
se debe considerar el número de reacciones en la ruta y 
la cantidad de compuestos en estado pseudoestable con 
el objeto de obtener los grados de libertad del sistema, 
los cuales indican el número de compuestos 
(intracelulares y extracelulares) que se deben cuantificar. 
La selección de los métodos de extracción más 
adecuados para los compuestos intracelulares es de 
suma importancia, ya que con esto se asegura la 
correcta cuantificación de los mismos. 
Metodología. A partir de la información reportada para el 
metabolismo de S. cerevisiae. De los compuestos totales 
en la ruta, se identificaron  aquellos que podían ser 
cuantificados dentro (fase biótica) y fuera (fase abiótica) 
de la célula.  
Para determinar la concentración de los compuestos 
intracelulares, se preparó una suspensión de levadura y 
se trató con tres diferentes métodos: 1) Inactivación 
celular: a la suspensión de levadura se le adicionó acido 
perclórico 0.66 M en una proporción 1:1 en volumen. 2) 
Ruptura celular: se colocaron 5 mL de suspensión de 
lavadura en un tubo Falcon® de 15 mL y se adicionaron 
esferas de vidrio de 1.0 mm de diámetro hasta cubrir el 
líquido. Posteriormente, se sometió el tubo  a agitación 
en vórtex por 5 minutos. 3) Inactivación celular con 
ruptura: a la de suspensión de levadura se le adicionó se 
adicionó acido perclórico 0.66 M en una proporción 1:1 
en volumen . Se transfirieron 5 mL de la mezcla anterior 
a un tubo Falcon® de 15 mL y se adicionaron esferas de 
vidrio de 1.0 mm de diámetro hasta cubrir el líquido. 
Posteriormente, se sometió el tubo  a agitación en vórtex 
por 5 minutos. Para cuantificar la concentración de los 
compuestos intracelulares se utilizaron las  siguientes 
técnicas: azúcares totales por antrona, azúcares 

reductores por DNS y cuantificación de proteína por 
BRADFORD. 
Resultados y discusión. Del análisis del metabolismo 
de S. cerevisiae,  se construyó una ruta simplificada para 
la síntesis de trehalosa, con un total de 41 reacciones y 
48 compuestos totales. De los compuestos dentro de la 
ruta construida, se identificaron los aquellos que son 
cuantificables en las fases biótica (proteína, trehalosa, 
glucógeno)  y abiótica (glucosa, CO2, etanol y O2). Para 
los compuestos dentro de la fase biótica, se probaron 3 
diferentes métodos de extracción, a fin de comparar y 
elegir al que mejores resultados arrojara, obteniéndose 
los resultados mostrados en el Cuadro 1.  

Cuadro 1.Métodos de extracción de compuestos intracelulares. 
 

 Componente 
 

Tratamiento 

Proteína  
mg/mL 

Trehalosa 
mg/L 

Glucógeno 
mg/mL 

Control 0 1.59 0.0055 

Ruptura 166.29 5.40 0.0108 

Inactivación 0 5.05 0.0042 

Inactivación con Ruptura 0 9.52 0.0074 

Conclusiones. De las diferentes técnicas de 
extracción planteadas, la ruptura celular resultó ser el 
mejor método para la cuantificación de proteína y 
glucógeno, mientras que para la extracción de trehalosa, 
la combinación de inactivación celular con ruptura arrojó 
los mejores resultados. Actualmente, se continúa con el 
trabajo de investigación enfocado a la construcción del 
modelo matemático y su validación con el análisis de las 
velocidades de reacción. 
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