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Las invertasas alcalino/neutras: su importancia en la tolerancia a estrés en Populus
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Las invertasas alcalino/neutras (Inv-A/Ns) son enzimas que hidrolizan la sacarosa a glucosa y fructosa de forma irreversible, y, a diferencia de las invertasas ácidas, tienen localización citosólica u organelar. Estudios de los últimos años han revelado que distintas isoformas de Inv-A/Ns tienen una función fundamental en el crecimiento y desarrollo de las plantas, y en la tolerancia a estreses bióticos y abióticos. Un reciente trabajo demuestra en Poncirus trifoliata, que la expresión de una isoforma de Inv-A-N es inducida por frío, salinidad y deshidratación. La disponibilidad de secuencias completas de genomas posibilitó la identificación de los genes que codifican los distintos miembros de la familia de las Inv-A/Ns de varias especies, entre ellas Arabidosis thaliana, Oryza sativa y Populus trichocarpa. Con el objetivo de identificar marcadores de estrés a nivel molecular en álamo, el sistema modelo forestal más desarrollado, fue necesario identificar primeramente los genes codificantes de las Inv-A/Ns en el genoma de P. tremula recientemente secuenciado. Se identificaron 12 secuencias completas codificantes de putativas proteínas de la familia de las Inv-A/Ns (PtraNINVs) y se compararon con las secuencias presentes en el genoma de P. trichocarpa. Se realizó un análisis exhaustivo de las estructuras génicas y localización cromosómica. De las secuencias deducidas de aminoácidos se realizó un estudio filogenético que indicó que la familia de las PtraNINVs se divide en dos clados: 6 de las secuencias (PtraNINV7-PtraNINV12) se agrupan en el clado ß y 6 en el clado α. A partir del análisis bioinformático con herramientas que predicen localización subcelular (Predotar, Target P, Wolf Psort) y de los resultados del análsis filogenético se pudo establecer que las isoformas ubicadas en el clado ß corresponderían a proteínas citosólicas, mientras que 3 de las isoformas del clado α, serían putativas isoformas mitocondriales (PtrNINV1, PtrNINV2, PtrNINV5) y 3 serían cloróplásticas (PtrNINV3, PtrNINV4, PtrNINV6). Estos resultados nos permitirán hacer análisis de expresión de los distintos genes e identificar alguno de ellos relacionado a un estrés abiótico, para ser usado en selección o bien para obtener Populus tolerantes a dicha condición adversa.
