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Introduccion

La baya de vid presenta una curva de creci-
miento doble sigmoidal, con un primer periodo de
formacién de las bayas que termina en el envero,
punto donde comienza la segunda fase de madura-
cion de las frutos (Coombe, 1976). Se ha analizado
cualitativamente mediante protedmica la pulpa de
la baya (Sarry et al, 2004), pero no se tienen datos
acerca del perfil cuantitativo de proteinas. Por tan-
to, nuestro trabajo es pionero en la aplicacion de
la técnica de protedmica cuantitativa iTRAQ para
caracterizar el perfil de proteinas de las bayas de
uva a lo largo de su desarrollo. Se han realizado dos
experimentos iTRAQ, uno con estadios maduros
y otro con estadios verdes con un punto comln de
pre-envero. La técnica iTRAQ nos va a permitir
identificar proteinas marcadores asociadas a los es-
tadios de desarrollo.

Material y métodos

- Material vegetal. Los estadios de las bayas
de uva (Vitis vinifera Moscatel de Hambur-
go) seleccionados fueron: cuajado, 4 mm,
7 mm, 15 mm, envero 100%, 110 g/l, 140
g/l.

- Preparacion de los extractos proteicos. Para
la extraccion de proteinas aplicamos una
modificacion del protocolo desarrollado por
Hurkman et al. basado en el uso del fenol
tris saturado (Hurkman y Tanaka, 1986).

- ITRAQ. A partir de las muestras analiza-
das se precipitaron 100 pg con acetona y
se procesaron aplicando una modificacién
del protocolo comercial recomendado por

Applied Biosystems (ABI). Se realiz6 una
cromatografia de intercambio cationico off-
line. Y se analizaron entre 18-20 fracciones
mediante LC-MS/MS en QSTAR Pulsar |
(ABI). Finalmente, los datos se procesaron
mediante ProteinPilot realizando las bus-
quedas contra la base de datos NCBInr.

Resultados

En el experimento iTRAQ de estadios verdes
se han identificado 542 proteinas con una confianza
mayor del 90 %, encontrando 234 proteinas con ra-
tios de expresion mayores de 1,5 veces. Y para los
estadios maduros se han identificado 1121 proteinas
con una confianza mayor del 95%, encontrando 420
proteinas con ratios de expresion mayores de 1,5
veces.

Conclusiones

Los periodos a lo largo del desarrollo de los
frutos en los que se encuentra mayores cambios de
expresion son al comienzo de la fase de formacion
de las bayas y desde su entrada en el envero hasta el
inicio de la maduracion.
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