
121

Resumen

Se ha llevado a cabo el estudio comparativo del 
proteoma de las cepas silvestre (BY4741) y mutante 
(trk1,2) de Saccharomyces cerevisiae en condiciones 
limitantes de K+, utilizando electroforesis bidimen-
sional acoplada a MS.  En respuesta al ayuno en 
K+ se observó un marcado descenso del contenido 
en proteínas en extractos celulares y del número de 
spots en geles bidimensionales, tanto en la variedad
silvestre como la mutante. Los spots que presentaron 
diferencias cualitativas o cuantitativas, estadística-

espectrometría de masas (MALDI-TOF-TOF). Tras 

(UniProtKB-SwissProt; limitada a la taxonomía de 
Saccharomyces cerevisiae (Baker’s yeast)) las proteí-
nas se agruparon de acuerdo a su función. El ayuno 
en potasio causó una disminución en enzimas del 
metabolismo energético y del metabolismo de ami-
noácidos, así como a proteínas de respuesta a estrés. 

Este trabajo forma parte del proyecto TRANS-
LUCENT (http://www.translucent-network.org/),

cuyo objetivo es analizar los mecanismos im-
plicados en la homeostasis catiónica [1] usando 
como sistema modelo S. cerevisiae. Mediante una 
aproximación de proteómica de expresión diferen-
cial basada en electroforesis bidimensional, se ha 

proteínas como resultado de la doble mutación en 

K+ (TRK1 y TRK2) [1], y en condiciones de ayuno 
en K+. En un trabajo preliminar, el proteoma de las 
dos cepas (silvestre y doble mutante) se comparó en 
las fases exponencial y estacionaria de la curva de 
crecimiento, con concentraciones óptimas (50 mM 
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ClK) de K+ en el medio [2]. Se realizaron extraccio-
nes de proteínas [3] y geles bidimensionales (IEF en 
el rango de pH 5-8; SDS-PAGE 12 %; tinción con 

trk1,2 a 0 (control), 
30, 60, 180 y 300 tras la eliminación del K+. Se de-
tecto un descenso progresivo con el tiempo de ayuno 
tanto en el contenido en proteínas del extracto como 
en el número de spots resueltos, siendo este efecto 
más acusado en la cepa mutante que en la silvestre 
(Figura 1). Se picaron los spots que mostraron dife-
rencias cualitativas o cuantitativas, estadísticamente 

tríptica, analizándose los péptidos resultantes por 
MS (MALDI-TOF-TOF). Tras la búsqueda en bases 
de datos (UniProtKB-SwissProt; limitada a la taxo-
nomía de Saccharomyces cerevisiae (Baker’s yeast)) 

171 proteínas, que se agruparon según su función 
(Figura 2).  El ayuno en potasio causó una disminu-
ción en enzimas del metabolismo energético y del 
metabolismo de aminoácidos,  así como a proteínas 

-
das, las relacionadas con el estrés y/o reacciones de 
defensa, metabolismo de nucleótidos y transcripción, 
fueron las que presentaron mayores cambios entre 
cepas, siendo más abundantes en la cepa silvestre.
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Figura 2. Agrupación funcional de las proteínas afectadas 
por el ayuno en potasio. A. Cepa silvestre; B. Doble mutan-
te. Datos expresados en porcentaje.

Figura 1. A. Contenido en proteínas en extractos de la cepa 
silvestre y doble mutante a distintos tiempos tras la elimi-
nación de K+ del medio. B. Número de spots resueltos en 
dichos extractos, en el rango de pH 5-8 y Mr 6-95 KDa.


