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Un buen protocolo de extracción es fundamental para la identificación 
proteica. En este trabajo se plantea evaluar en fruta de hueso los dos 
mejores protocolos de extracción publicados en plantas (A: Fenol y 
B:TCA/Acetona) según bibliografía consultada [1].  

Partimos de 5gr de tejido pulverizado con nitrógeno líquido en el 
protocolo A y de 1 gr en B, y se procedió según [2] y [3] respectivamente.  

El protocolo A extrajo mayor concentración de proteína (±4,5µg/µl) que 
B (±1µg/µl), pero el rendimiento fue similar (±0,3mg/gr). Probablemente 
porque B requiere una menor manipulación, evitando pérdida proteica, 
además las interferencias no proteicas podrían estar provocando una 
sobreestimación al cuantificar [4]. 

Los patrones 2D obtenidos con ambos protocolos presentaron 
diferencias cualitativas, con números de spots significativamente inferior en 
B (±247 frente a ±466) y cuantitativas, sin embargo ambos ofrecieron geles 
de calidad y bien resueltos. Las Proteínas (atran 2, Heat shock protein, 
catalasa NBS resistance-like protein y actina) presentes en A estuvieron 
ausentes o poco expresados en B. Probablemente por la solubilización de 
éstas proteínas bajo diferentes condiciones de extracción [1]. Podemos 
concluir que el protocolo A en fruta de hueso resuelve mayor número de 
spots que B. 
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