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Introducción. Las Fructosiltransferasas son enzimas 
responsables de la biosíntesis de oligofructanos, polímeros 
lineares y ramificados principalmente con enlaces β (2-1) 
fructosil-fructosa utilizados en la industria de los alimentos 
como aditivos por su bajo valor calórico y propiedades 
nutraceúticas y prebióticas (1). En plantas, además de ser 
los principales metabolitos de reserva en las especies que 
los producen, los oligofructanos parecen estar 
involucrados como osmolitos en la protección durante la 
sequía y estrés por frío y salinidad, previniendo daños en 
las membranas celulares (1). En los Agaves, se considera 
que los oligofructanos son los principales productos 
fotosintéticos acumulados en sus “piñas”, tallos 
modificados como órganos de reserva (3), probablemente 
como reserva metabólica para procesos como la floración. 
Los carbohidratos acumulados en las “piñas” de los agaves 
son aprovechados industrialmente como sustrato para la 
fermentación durante la producción del tequila.  
A pesar de la importancia de la producción de 
oligofructanos, pocas fructosiltransferasas han sido 
clonadas, las rutas biosintéticas han sido bien estudiadas 
en relativamente pocas especies, y muy pocos trabajos 
abordan el estudio de la regulación de la expresión de las 
enzimas que participan en su biosíntesis en respuesta a 
estímulos ambientales o intrínsecos (ej 3). Los escasos 
estudios hasta ahora realizados sugieren que la expresión y 
actividad de estas enzimas es regulada a nivel 
transcripcional y postranscripcional, por el estatus como 
fuente/consumidor del tejido fotosintético, la luz, y la 
disponibilidad de N2. El estudio de las rutas biosintéticas 
de oligofructanos en A. tequilana, así como los factores 
que las regulan, conducirá a comprender el papel de los 
oligofructanos en la fisiología de plantas CAM 
evolutivamente adaptadas a zonas áridas, y la regulación 
de su producción en el agave por el estado metabólico. 
 
Con el objetivo de analizar la regulación de la expresión 
del gen que codifica la enzima Sucrosa:Sucrosa 1-
Fructosiltransferasa (1-SST) de A. tequilana Weber var. 
Azul; en respuesta a factores extrínsecos e intrínsecos; en 
este trabajo se determinó, mediante RT-PCR,  el patrón de 
expresión tisular del gen Ateq 1-SST, analizando sus 
niveles de expresión en tejidos fotosintéticos y de reserva 
con diferente estado de desarrollo, y comparando la 
regulación de su expresión en respuesta al ciclo 
luz/oscuridad con la del gen de la enzima rubisco de A. 
tequilana (Ateq-rbcS). 
 
Metodología. 2.5 µg de RNA total, extraído con TRIZOL 
(Invitrogen), a partir de diferentes tejidos de Agave 
tequilana Weber var. Azul (hoja inmadura, hoja 
fotosintéticamente madura, colectada a diferentes horarios 
durante el ciclo luz/oscuridad, base de la hoja, “piña”, 

meristemo vegetativo, meristemo de inflorescencia en 
desarrollo, y raíz), de plantas de 1 y 5 años de edad; fue 
utilizado para detectar mediante RT-PCR los genes 1-SST 
y rbcS de A. tequilana; utilizando 10 pmolas de iniciadores 
específicos, las enzimas SuperScript II RT y PCR 
SuperMix High Fidelity (Invitrogen), bajo condiciones 
estándar, y 30 ciclos para amplificación (30s a 55oC, 1 min 
a 72oC y 15s a 940C). 
 
Resultados y discusión. Iniciadores específicos para los 
genes de rbcS y 1-SST de A. tequilana fueron diseñados a 
partir de las secuencias completas de los cDNAs 
reconstruidos en base a secuencias identificadas por 
homología en una base de datos de 30,000 ESTs de A. 
tequilana previamente generada (4,5). Se montaron las 
condiciones de amplificación por RT-PCR de los genes 
evaluados. La amplificación de genes de actina, utilizando 
oligos universales, fue realizada como control de carga. El 
patrón tisular de expresión del gen 1-SST de A. tequilana y 
su regulación por el ciclo/oscuridad fue comparativamente 
analizada respecto al gen rbcS, confirmando la expresión 
del gen de rbcS en tejidos fotosintéticamente activos, y 
determinando que el gen de la 1-SST de A. tequilana se 
expresa en diversos tejidos, no solo en los de reserva, y 
que su expresión depende del estatus metabólico de los 
mismos. 
 
Conclusiones. Este es el primer reporte del patrón de 
expresión de una fructosiltranferasa en agaves; en el cuál 
mostramos la presencia de mensajeros de la 
Sucrosa:Sucrosa 1-Fructosiltransferasa (1-SST) en 
diversos tejidos de A. tequilana. El espectro de expresión 
tisular del gen Ateq 1-SSH sugiere un papel de los 
oligofructanos en este tipo de plantas más amplio que el de 
metabolitos de reserva. 
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