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Introducción. La trehalosa es un disacárido no reductor que 
en algunos organismos tiene la capacidad de proteger 
estructuras celulares ante la desecación extrema. En E. coli, 
S. cerevisiae y plantas la trehalosa es sintetizada por las 
enzimas trehalosa 6-fosfato sintasa (TPS) y trehalosa 6-
fosfato fosfatasa (TPP). Recientemente se ha demostrado que 
los cDNA´s de A. thaliana (AtTPS1) y de S. lepidophylla 
(SlTPS1) que codifican para una TPS son capaces de 
restaurar el crecimiento en glucosa de una mutante ∆TPS1 de 
S. cereviciae(1, 2). Además, SlTPS1 fué capaz de inducir 
termotolerancia y resistir choques térmicos, estrés osmótico 
y salino, así como, se observó un incremento en la actividad 
enzimática y en el contenido de trehalosa al truncar el amino-
terminal de SlTPS1(2). En trabajos previos se ha demostrado 
que la acumulación de trehalosa en plantas transgénicas que 
sobreexpresan los genes otsA y otsB (E. coli) es baja y esta 
se ve incrementada al inhibir la trehalasa con el antibiótico 
validamicina A(3). 
El objetivo del presente trabajo fué evaluar el efecto de las 
deleciones del amino-terminal de los genes SlTPS1 y AtTPS1 
sobre el contenido de trehalosa en plantas transgénicas de A. 
thaliana. 
 

Metodología. Plantas de A. thaliana fueron transformadas 
mediante infiltración al vacío mediada por A. tumefaciens 
(C58C1pGV2260) con construcciones llevando los genes 
SlTPS1 y AtTPS1, así como versiones truncadas del extremo 
amino-terminal de los mismos genes bajo el control del 
promotor constitutivo 35S del virus del mosaico de la coliflor 
(CaMV35S). Líneas transgénicas homócigas fueron 
seleccionadas por su resistencia a kanamicina (100% KanR) y 
el contenido de trehalosa fué determinado mediante análisis 
por HPLC en plántulas de 7 días crecidas sobre medio MS 
(GIBCO-BRL) con y sin validamicina A.  
 

Resultados y Discusión. Análisis mediante PCR, RT-PCR y 
northern blot mostraron la integración de las construcciones 
y la sobreexpresión de los transcritos de los genes SlTPS1 y 
AtTPS1 en las plantas transgénicas (datos no mostrados). 
Los análisis del contenido de trehalosa (tabla 1) muestran 
una mayor acumulación en las plantas crecidas en presencia 
de validamicina A, alcanzando niveles de hasta 53.164 mg/g 
de peso fresco. Por otra parte, al ser truncado el extremo 
amino-terminal, se observó una mayor acumulación de 
trehalosa con ambos genes. Las plantas que sobreexpresan el 
gen SlTPS1 o la versión truncada del mismo, acumularon más 
trehalosa que las plantas con el gen AtTPS1 o ∆NAtTPS1. De 
acuerdo a los resultados mostrados en este trabajo se sugiere 

un posible papel regulatorio del extremo amino-terminal sobre 
la producción de trehalosa. 
 

Tabla 1. Acumulación de trehalosa en plantas transgénicas 
de A. thaliana 

 

Contenido de trehalosa 
(mg/g de peso fresco) Líneas Transgénicas  
Sin 

validamicina 
Con 

validamicina 
SlTPS1 
Completo 
 
 
Truncado 

 
Sl1.7.3 
Sl11.10 
Sl19.5 
∆NSl2.5 
∆NSl3.8 
∆NSl5.4 

 
0.405 
0.242 
0.202 

 

3.645  

0.228 
2.065 

 
6.822 
8.586 
6.701 

 

53.164 
0.368 
5.631 

AtTPS1 
Completo 
 
 
Truncado 

 
At4.4 
At7.5 
At12.3 
∆NAt6.5 
∆NAt13.3 
∆NAt17.4 

 
0.261 
0.218 
0.176 

 

0.269 
0.202 
0.133 

 
0.321 
0.358 
0.358 

 

0.613 
0.366 
0.455 

Controles  W T 
C11.2 

0.171 
0.162 

0.222 
0.202 

 

Conclusiones . El contenido de trehalosa fué aumentado al 
ser truncado el extremo amino-terminal, en las construcciones 
con los dos genes. Las líneas transgénicas llevando el gen 
SlTPS1 fueron más eficientes en la acumulación de trehalosa 
que las líneas con el gen AtTPS1. 
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