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Introducción. Los hongos micorrizógenos arbusculares 
(HMA) son microorganismos de suelo que forman 
relaciones mutualistas con las plantas. Durante esta 
relación, el hongo es capaz de conferir numerosos 
beneficios que tienen impacto sobre el desarrollo de las 
plantas y promueven resistencia y/o tolerancia a factores 
de estrés biótico y abiótico (1 y 2). A cambio el hongo, 
demanda una porción de los fotoasimilados que la planta 
produce durante la fotosíntesis. Por sus caracterísiticas 
físico-químicas la sacarosa es un carbohidrato ideal para 
transportar los productos de las reacciones de fijación de 
carbono desde los sitios de síntesis, o tejidos fuente, 
hasta los tejidos de metabolismo heterotrófico, llamados 
también tejidos sumidero (3).  
El presente trabajo tuvo como objetivo principal analizar 
la modificación de la expresión de genes implicados en la 
biosíntesis y degradación de sacarosa, así como la 
distribución de distintas fracciones de carbohidratos 
solubles, en tejidos foliares y radiculares de plantas de 
tomate, bajo influencia de la simbiosis micorrícia de tipo 
arbuscular. 
 
Metodología. Se estaleció un experimento en 
invernadero con plantas de tomate de la variedad 
Castelmart que incluía plantas cuyas raíces habían sido 
colonizadas por el HMA Funneliformis mosseae (BEG 12) 
y plantas control, las cuales no fueron inoculadas con el 
HMA. Se tomaron muestras de tejidos foliares y 
radiculares de cada uno de los tratamientos, a partir de 
los cuales se realizaron análisis de expresión de genes 
por RT-PCR en tiempo real. Los genes estudiados fueron 
spsA2 y spsC, implicados en la biosíntesis de sacarosa; y 
de los genes SUS1, SUS3 y Lin6, que codifican enzimas 
que catalizan la hidrólisis de sacarosa. De igual manera, 
con la finalidad de relacionar el impacto de las 
modificaciones en la expresión de genes, se cuantificaron 
distintas fracciones de carbohidratos solubles en tejidos 
foliares y radiculares por métodos colorimétricos. 
 
Resultados. En cuanto a la expresión de los genes 
implicados en la síntesis de sacarosa, unicamente se 
detectó un aumento de la expresión de spsC en tejido 
foliar. Respecto a los genes de degradación de sacarosa, 
se observaron aumentos de la expresión de los genes 
SUS3 y Lin6 en tejido foliar, pero una reducción del gen 
SUS3 en teijido radicuar. SUS1, bajo las condiciones 
evaluadas no mostró cambios estadísticamente 

significativos en ninguno de los tejidos evaluados. (Figura 
1). 

Fig. 1. Análisis de expresión de genes de síntesis (A y B) de de 
degradación de sacarosa (C - E) en tejidos foliares y radiculares. Los 

asteriscos indican diferencia significativa respecto a los niveles de 
expresión relativa detectados en las plantas control usando la prueba 

de Diferencia Mínima Significativa (p < 0.1). 

En cuanto a la distribución de azúcares solubles, se 
detectó un aumento de la cantidad de sacarosa en tejidos 
foliares, pero una reducción de la proporción de azúcares 
reductores en raíz, respecto a los detectados en tejido 
foliar. 

Conclusiones. La simbiosis micorrícica es capaz de 
modificar la expresión de genes de biosíntesis y 
degradación de sacarosa en plantas. Además los 
resultados sugieren que esta simbiosis podría estar 
implicada en el aumento de la capacidad de producir 
fotoasimilados para transporte en tejidos fuente, mientras 
que la reducción de la proporción de azúcares reductores 
en raíces colonizadas por HMA está estrechamente 
asociada a la adquisición de carbohidratos por parte del 
hongo. 
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