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Muchoantes de que los seres 
humanos comenzaran a alterar su 
ambiente, los organismos, desde 
los más simples hasta loq más 
complejos, iniciaron la evolución 
de métodos capaces (ir ~nfrentar 
laamplia diversidad de estrés am- 
bientales, como son: las altas tem- 
peraturas, la sequía, la salinidad, 
así como la toxicidad por metales, 
entre otras. 

Para responder ante los dlfe- 
rentes factores estresantes, una 
célula requiere de una señal espe- 
cífica, así como de la capacidad de 
interpretar adecuadamente el estí- 
mulo, en una reacción celular. En 
general, la señal transmitida del 
amblente a lacélula debe ser des- 
cifrada, de forma tal que la célula 
pueda reconocerla Luego, la se- 
ñal primarla o secundaria debe 
entonces alterar algunos compo- 
nentes celulares, que directa o in- 
directamente medlan en la 
respuesta observada Esta res- 
puesta se puede presentar en fa- 
ses o en cascadas ordenadas, 
tanto a nivel de chlula como de 
organismo. 

Sin embargo, a pesar de los 
numerosos estudios llevados aca- 
bo para dilucldar los mecanismos 
moleculares, que regulan la res- 
puesta de los organismos a los 
estrés ambientales, hasta la fecha 
no se dlspone de suficientes ca- 
sos, donde se hayan podido trazar 
completamente los eventosfunda- 
mentales lnvolucrados en este tlpo 
de respuesta, que contemple des- 

de la acción del agente inductor 
hasta los genes afectados. Por lo 
regular, la mayoría de los estudios 
realizados se han concentrado en 
la identificación y(o) caracteriza- 
ción de aquellos genes inducidos 
por diversos estímulos, más que 
en lavíade traducción de las seña- 
lescomplejas, a través de los cua- 
les estos fueron marcados. Un 
ejemplo evidente de ello lo consti- 
tuye el daño oxidativo, que se pre- 
senta en bacterias y que conduce 
a laactivación del reguladortrans- 
cripcional OxyR, el cual a su vez, 
induce la actividad de ~bquellos 
genes, cuyos productos protegen 
a la célula del daiio oxidativo. A 
pesar de que, como seiialara 
Ames (1889), citado por Cross 
(1888), muchos de los genes que 
son activados durante este proce- 
so han sido caracterizados, aún 
permanecen por dilucldar los me- 
canismos por los que el factor 
OxyR 'detecta' el estrés oxldatlvo. 

El ejemplo anterlor evldencla 
la escasa lnformaclón que por lo 
regular se dispone, Incluso en or- 
ganismos tan simples como las 
bacterias, de cómo la expresión 
genlca se encuentra acoplada al 
estímulo que lo provoca; no obs- 
tante, en algunos casos se han 
podldoconocer las sehales prlma- 
rlasque desencadenan la respues- 
ta a diversos estrés ambientales. 
Así, Herrlich (1880), citado por 
Cross (lQ89), encontró que el d& 
Ao producido por la luz UV sobre 
el ADN, constituye la seííal prlma- 
riaque desencadena la respuesta 
a este estrhs abiótico. De acuerdo 
con este autor, una vez que el nú- 
cleo ha sldo notificado de la exls- 
tencla de daAo en el ADN, el factor 

transcripcional NF-k8, que en la 
mayoría de los casos se encuentra 
almacenado en forma inactlva en 
el citoplasma, recupera su activi- 
dad de unirse al ADN y translocar- 
se al núcleo donde activa la 
transcripción de un subconjunto 
específico de genes. Aunque no se 
conoce el rol del factor NF-kB en 
las céidas irradiadas, es muy 
probable que la transcripción del 
mismo pudiera servir para incre- 
mentar la expresión de algunos ge- 
nes específicos, implicados en los 
eventos queconllevan a la repara- 
ción del ADN o pudiera elevar la 
velocidad de transcripción de ge- 
nes lnvolucrados en la blosintesis 
de flavonoides, lo cual ha sido se- 
ñalado por Chappell y Hahl- 
brock (1984), como una vía que 
emplean las plantas para minimi- 
zar el daiío que prwaca este es- 
bés ambiental. 

Aunque la enorme heteroge- 
neidad de agentes estresantes dl- 
ficulta la comprensión de los 
patrones de respuestas, que tanto 
de tipo específico como inespeci- 
flco se desencadenan en la mayo- 
ría de los organismos vivientes, se 
pudieua gmerellzar lo planteedo 
por Buddle y FIandeill ( l w ,  con 
relación a que el proceso de tra- 
ducclón de una seAal externa 
contempla cuatro eventos conse- 
cutivos: 
a) La presencia de la seiíal trans- 

mltldadel ambiente a la cblula: 
esiaseiial, denomlnadaalarmo- 
na, puede ser ambiental como 
la luz y la temperatura, o puede 
prwenir de otro tejido o tipo 
celular, como por ejemplo, de 
hormonas, metabolltos, iones o 
qpntss patog6nlcoa. 

\ 



b) El acoplamiento para la traduc- 
ción de la señal a efectores o 
segundos mensajeros, tales co- 
mo el calcio, fosfolípidos y poli- 
cationes, los cuales pueden 
regular los procesos de fosfori- 
lación y defosforilación. 

c) Cambios en el estado de fosfo- 
rilación de los substratos pro- 
teico~ marcados, por la acción 
de efectores o segundos men- 
sajeros, en laestimulación o in- 
hlbiclón de las actividades de 
lasendmas: proteínaqulnasay 
proteína fosfabsa, que catali- 
zan los procecos de intercon- 
versión. 

d) Alteración de la actividad o fun- 
ción proteica 'marcada', con el 
consiguiente cambio en la blo- 
química y fisiología celular. 

Cabesignificar, dentrode es- 
te contexto, la importancia de los 
cambios conformacionales en la 
regulación de las respuestas a es- 
trés ambientales, atendiendo a 
que como los cambios conforma- 
cionales raramente requieren de 
síntesis de proteínas de nom, ellos 
representan un mecanismo muy 
ectecuado, mediante el cual las cé- 
lulas pueden responder rapida- 
mente a las señales ambientales. 
De esta forma, los cambios confor- 
macionales causados principal- 
mente por fosforilación de las 
proteinas, proporclonan mi un 
mecanismo efectivo para alterar 
reversiblemente la actividad enzi- 
matica o la función proteica. De 
hecho, el status defosforilacion de 
una proteína, refleja la actividad 
relativa de la proteína quinasa y la 
proteina fosfatasa, que catalizan 
los procecos de interconversión. 
En la actualidad se conocen apro- 
ximadamente 30 proteinas diferen- 
tes, en plantas que han sido 
Identificadas como blancos de la 
accián de la proteina quinasa 
(Buddle y Rendall, 1680; Randall y 
Bievins, 1990). 

Dentro de este contexto, se 
deben resaltar los resultados entre 
otros obtmldos por Sheen (1 883), 
en relación con el hecho de que la 
expresión ghica induclble por la 
luz requlere de la acüvldad proteí- 
na fosfatasa en maíz, así como los 
detectados por Zhou d al. (1 m), 
quienes encontraron que la fosfo- 
rilación de la proteína 'heat shock' 
de27kD (HSP27), se encuentra in- 

volucrada en la termorreslstencla 
celular en mamlfero. De acuerdo 
con estos uitimosautores, la fosfo- 
rilación de la HSP27 correlaciona 
en tiempo con la activación tran- 
sienbede la proteína kinasa HSP27 
específica Aunque se desconoce 
el mecanismo por el cual la activi- 
dad HSP27 kinasaes inducida por 
'heat shock', se ha indicado (La- 
voie et al., 1993) que la acumula- 
ción de HSP27 está asociada con 
una mayor estabilización de fila- 
mentos de actina. 

A pesar de que no se han 
podido esclarecer, en general, la 
función y la Identidad de estas fos- 
foproteínas y el efecto que ejerce 
la fosforilación sobre la función 
proteicay la(s) seiíai(es) de inicia- 
ción de la respuesta a estrés abió- 
ticos, sí se han podido lograr 
algunos avances en la compren- 
sión del rol del calcio como segun- 
do mensajero, en la respuesta de 
las plantas a estrés abiótlcos. Así, 
se ha indicado (Cheung, 1980) 
que la exposición de las células a 
unagran variedad de estímulos ex- 
ternos, provoca un incremento (1 0 
a 00 veces) en los niveles de b Ca gl~opiasmatico. Estos iones 
de Ca pueden, como ha sido 
demostrado en Arabkiopsls por 
Jan& Braam y Davk (1990), unirse 
con algunos compuestos, como 
las Cainrodulinas y desencadenar 
una cascada de eventos reguiato- 
rioc. 

Por otra parte, se ha indicado 
(Guerrero y Mullet, l m )  que al- 
gunas de les respuestas de les 
plantas a estrés ambientales, 
constituyen un resuñado directo 
de cambios físicos acompaííando 
la pérdida de turgencia celular, 
mientras que otras respuestas 
pueden estar asociadas con al* 
raciones en los niveles de regula- 
dores del crecimiento de la planta. 
En conexlán con lo antes plantea- 
do, se ha detectado que la res- 
puesta al ácido abscisico (ABA), 
Implicado en el ajuste osmótico de 
las plantas cultivadas, fundamen- 
talmente en condiciones desequía 
y salinidad (Rana Munns, 1 m ;  
Skiver y Mundy, 1890), resulta de 
pendiente del ca2 + (Napier,Chap- 
man y Black, 1989, y Shroeder y 
Hedrlch, 1988). Actudmenbe di- 
versos autores (Skriver y 
Mundy, 1980; Guerrero, Janes y 
Mullet, 1990) se encuentran estu- 
diando la expresión ghica regula- 
da por. ABA. 

Además de su rol en la regu- 
lación de la actividad de los fac- 
tores de trascripción, las 
alteraciones conformacionales 
también explican el efecto de las 
proteínas inducidas por estrés, so- 
bre sus substratos celulares. Al 
respecto, se ha indicado que las 
proteinas 'heat-shock' (HSP), re- 
gulan la proteólisis y el transporte 
celular, poralteración de laconfor- 
mación de los substratos (protea- 
sas, substratos de las proteasas o 
complejos substratos-proteasas), 
a los cuales se unen los mismos 
(Carol Gross,1989; Elizabeth 
Craio, 1989, citados por Cross, 
1 989). 

Porotra parte, cabe significar 
laintrincadacoordinación que pre- 
sentan las respuestas de los orga- 
nismos ante la adversidad 
ambiental. Dentro de este contex- 
to, cabe citar los resultados obte- 
nidos por Neidhardt (1 989), citado 
por Cross (1 989), al analizar los 
patrones electroforeticos bidimen- 
sionales de numerosas proteínas 
bacterianas inducidas por estrés 
abiótico. De acuerdo con este au- 
tor, de las aproximadamente 400 
proteínas que se expresan, como 
resultado de diferentes estímulos 
ambientales en bacterias, airede- 
dor de 60 son inducidas por más 
de unaseñal. Esto sugiere que las 
vías de señalización, poseen con- 
Juntos solapantes de respuestAs 
que utilizan componentes comu- 
nes. 

Por ejemplo, se ha indicado 
(Van Bogelen, Kelley y Neidhardt, 
1987)queenE. colialgunosagen- 
tes tóxicos como el cloruro de 
cadmio inducen más de un regu- 
16n (regulones 'heat shock', SOS y 
estrés oxidativo), dado que pro- 
bablemente el mismo genera mul- 
tiples sehales en las cblulas 
afectadas. 

En eucarlotes, resultan mu- 
cho más comunes los ejemplos 
que ilustran la compleJldad en los 
patrones de expreslán gbnlca que 
pueden generarse, incluso a partir 
de un mecanismo regulatorlo apa- 
rentemente simple. Dentrode este 
contexto, cabe resaltar los resuita- 
dos obtenidos por Wu'(1989), clta- 
do por Cross (1989) en 
Drosophila, quien detectá la pre- 
sencia de dos vias diferehtes de 
activación de los factores de trans- 



cnpci6n 'heat-shock' y los de Ker- 
tin Nordin, Pekka y Palva (1991), 
acerca de la existencia de tres vías 
independientes, pero convergen- 
tec. en Arabidopsis alaliana, impli- 
cdas  en la inducción del gen 
1 t 1 140, ante las bajas temperatu- 
ras. 

De acuerdo con Vierling y 
Kimpel (1992), muchas de estas 
respuestas se colapan dada las si- 
militudes en los cambios fisiológi- 
cos que ocurren. Por ejemplo, el 
estres de sequía, el de salinidad y 
el producido por bajas temperatu- 
ras implican problemas con la dis- 
ponibilidad del agua. De este 
modo, la exposición ante un tipo 
de estrés puede inducir cierto gra- 
do de tolerancia a otro estrés. 

En particular cabe significar, 
que se ha reconocido eri <uchos 
organismos que la respuesta 
'heat-shock' (1-1s) es también indu- 
cida por otros agentes estresan- 
tes, tales como: etanol, anoxia, 
análogos de aminoácidos, lones 
de metales pesados y arsenio (Na- 
gao, Kimpel y Key, 1990). Dentro 
deestos, solo los tratamientos con 
arsenito y en menor extensión con 
cadmib, inducen en plantas una 
respuesta a temperatura normal, 
similar a la respuesta HS (Czarnec- 
ka et al., 1984), ya que como indi- 
cara Nover (1989), citado por 
Kennedy, Mary Rumpho y Fox 
(1 992), las proteínas ASP expresa- 
das durante la anaerobiosis, son 
diferentes a las expresadas por 
otros estrés, con la única excep- 
clón de las HSP de 27-28kD, ob- 
servadas durante el estrés de calor 
ensoya, que también se presentan 
durante la anoxia. De esta forma, 
como bien señalara Nagao, Kim- 
pel y Key (1990), esta diferencia 
aparente en la respuesta de las 
plantas al estrks, puede reflejar la 
necesidad que tienen las plantas, 
como organismos no movlbles, 
para mantener una respuesta alta- 
mente refinada ante la amplia va- 
riedad de estrés a las cuales ellas 
están rutinariamente expuestas. 

Por otra parte, de acuerdo 
con Guarente (1989), citedo por 
Ctoss (1089), estas múltiples posi- 
bllldades regulatorias que se pre- 
sentan pueden, entre otras, estar 
dadas por la existenciade farnllias 
génlcas de factores de transcrip- 
ción. Así, según Lambs (1989), ci- 
tado por Cross (1989), b s  genes 
en &as familias por lo regular 
muestran un alto nlvel de polimor- 
Rsmoy pueden, además de ejercer 
su rol ente la respuesta a estrés, 

partlclpar en aquellos eventos re- 
lacionados con el desarrollo de la 
planta. 

Al respecto, cabe recordar 
que la resistencia aestrés ambien- 
tales se encuentra, como se indica 
en lafigura 1, conferida por carac- 
teres expresados en los cuatro ni- 
veles de organización: desarrollo, 
estructural, fisiológico y metabóll- 
co o bioquímico. Los caracteres 
expresados en los niveles supe- 
riores se encuentran, por lo regu- 
lar, controlados por muchos genes 
y se conocen solamente muy p- 
cos casos en plantas, de simples 
genesque condicionan reslstencla 
o susceptibilidad a un estrés am- 

PLANTA COMPLETA 

blental dado (Hansonet al., 1986). 
Un ejemplo de ello se ilustra en la 
figura2, donde se muestra laestra- 
tegia para localizar, mediante el 
empleo de marcadores molecula- 
res, como el polimorfismo de lon- 
gitud de fragmentos de restricción 
(RFLP), el gen que confiere tole- 
rancia al aluminio en trigo, que de 
acuerdo con Kerridge y Krons- 
tad (1968), se encuentra determi- 
nado por una herencia 
monogénica dominante. 

De este modo, de existir un 
estrecho ligamiento entre el gen 
deseado con un marcador mole- 
cular, es posible, por la técnica de 
Chromosome walking, 'caminar' 
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a lo largo del cromosoma, desde 
el marcador al gen que confiere la 
tolerancia, vía fragmentos sola- 
pantes. Sin embargo, a pesar de la 
utilidad potencial que reviste el em- 
pleo de marcadores moleculares, 
como los RFLP en esta dirección 
(Lourdes Igiesias y Rojas, 1992), la 
efectividad de esta estrategia pue- 
de llegar a afectarse por la presen- 
cia de bloques de secuencias de 
ADN repetitivo, que pueden en- 
contrarse separando el gen desea- 
do del marcador molecular. A 
pesar da estas limitaciones, esta 
eslaesbategiaque actualmente se 
sigue, para identificar los genes in- 
volucrados en la toleraricia a la 
salinidad en arroz (Lourdes Igle- 
sias, 1993, datos no publicados; 
Shoyi Chen, 1991, comunicación 
personal). 

Es por ello, que a pesar de los 
numerososestudios llevados aca- 
bo para dilucidar los mecanismos 
moleculares, que regulan la res- 
puesta de las plantas a est[és am- 
bientales, hasta la fecha no se 
dispone de suficientes casos, 
donde se hayan podido trazar 
completamente b s  eventos fun- 
damentales implicados en este ti- 
po de respuesta, que contemple 
desde la acción del gen inductor 
hasta los genes implicados. Por lo 
regular, la mayoría de los estudios 
realizados se han concentrado en 
la identificación y caracterización 
de aquellos genes inducidos por 
diversos estímulos, más que en la 
vía de traducción de las señales 
complejas, a través de las cuales 
estos fueron 'marcados'. 

A modo de ejemplo se rela- 
cionan en la tabla I algunos de los 
genes específicos que se expre- 
san durante las condiciones de es- 
tris abióticos en plantas. Dentro 
de ellos, uno de los que han sido 
mejor caracterizados son los que 
están implicados en la respuesta 
de las plantas al calor, por lo que 
se abordarán seguidamente algu- 
nos de los principales avances al- 
canzados, en el esclarecimiento 
de la base genético-molecular de 
la respuesta a este estres ambien- 
tal en plantas. 

Desdeel puntode vlstamole- 
cular se sabe que todos los orga- 
nismos, desde la bacteria hasta el 
hombre, respondan al estrés de 

Tabla 1 Genea ceracteñzadoa implicado8 en reacciones de d r b  
a b i i  en plantas 

Esbís Gen V í í  acoión 
impuesto Planta doctado ghbq función Retorenoicu 

Cabr 

Estris 
hidrioo 

Meteles 
pesados 

soya 
Guieente 
Tabaoo 
Tomate 
Maíz 
Cebada 

Tabaco 
Airoz 
Cebada 

Tomate 

Ankabh9 
Tomaie 

Alfda 

Airoz 
*go 
Guisante 
Zanahoria 
Cebada 
Maíz 

Arroz 
Maíz 
Cebada 

Mimuiue 
soya 
soya 

Prot 2818a 
Satt 1 FkDa 
Dos nuevos mRNA 
inducidos 
Prot 26 y 27 kDa 
pN24 

Funoión aada  Sachs y Ho 
por dlucidar 0966) 

Prdeína HS 
pemnite esta 
Mecwtwme 
t d m c i a  

Sing e td  ( 1  989) 
Claes e td .  
Ct W )  
Ramogapel 
d 007) 
King e td  (1 988) 

m 140 Nordim e t d  
thid prote- Degradación (1 991 ) 

Proteínas Cchder y Fisher 

Gen inducido 
(t m) 
Mohapatra el ru! 

por ABA d -1 

Cucrosa sihetasa 
P w a t o  decatbo>a;lasa 
Lactato deshidrogenaea 
Alcohol deshidrogenasa 

Rab 21 
Pdipeptido 15kDa 
2kDa 

Proteína unidaCu 
Protema unidaCd 
Proteína wjdaCd 

Mundy y Chua 
(1-1 
Gomez e t d  
(1 9'38) 
Chandler e t d  
0 =) 

calor mediante la inducción de un 
nuevo conjunto de proteínas de- 
nominadas 'heat shock' (HSP), las 
cuales están codificadas por fami- 
lias multigénicas (Nagao y Key, 
l989), se expresan de forma coor- 
dinada y muestran diferencias sus- 
tanciales en cuanto a tamaño, 
con rango de sus pesos molecula- 
res entre 15-110kD (Kimpell y 
K ~ Y ,  1985). 

A diferencia de las HSP de 
alto peso molecular (6870, 84, 
9218), que resultan altamente con- 
servadas entre los diversos orga- 
nismos, se ha detectado l a  
presenciade una mayor abundan- 
cia y complejidad en las HSP de 
bajo peso molecular (Lin, Roberts 
y Key, 1984), donde se han llegado 
hasta detectar 20-30 polipéptidos 
diferentes, dentro del grupo de 
proteínas correspondiente a 1 5  
2ikD (Key et al., 1985). En general, 
sobre la base de diversos estudios 

efectuados, se haindicadoque las 
HSP de bajo peco molecular pre- 
sentan una región más conserva- 
da, situada cerca del extremo 
carboxílico terminal de la proteína 
y otra de menor homología, situa- 
dacercade la porción aminotermi- 
nal, que especifica la localización 
celular de las mismas. Teniendo 
todo esto en consideración, Vier- 
ling et al. (1 988) propusieron que 
las HSP de bajo peso moleciilar 
pudieran evolucionar de un simple 
gen nuclear. 

Por otra parte y aunque toda- 
vía permanecen numerosas cues- 
tiones por dilucidar, en torno a los 
mecanismos que operan en la re- 
gulación de la respuesta al calor, 
se sabe que en casi todas las c61u- 
las, lainducción de las HSP implica 
una activación transcripcional de 
sus genes. Sin embargo, a diferen- 
cia de lo que ocurre en 6. d i  y en 
levaduras, donde la respuesta HS 



es controlada primariamente a nl- 
vel transcripcional, se ha plantea- 
do (Nagao, Kimpel y Key, 1990; 
rOmpelatai., 1990) queen plantas, 
a.s;itm adm& otros controles 
reguretonos, operando a nivel pos- 
tranccripcionai (Ejemplo: proce 
smiento de ARN mensajero y 
traduccional). 

Los avances alcanzados, 
pamcularmente a través de los es- 
tudios de inducción por calor, de 
losgenes hsp70de Drosophila, en 
crctemas heterólogos, aemuestran 
que laseñal de reconocimiento en 
ia respuesta HS resulta similar en 
un conjunto ampliamente diver- 
gente de especies. De esta forma, 
se ha confirmado la presencia 
ae un elemento de control posi- 
tko, denominado elemerito 'heid 
shock' (HSE), cuya secuencia nu- 
cleotídica se,ha conservado nota- 
Memente en los genes 'heat shock' 
desde la levadura hasta el hombre. 
Este puede ser definido como un 
ordenamiento contiguo de un mó- 
düb de 5 pb 5'-nGAAn-3', en el 
que cada uno se encuentra Invertl- 
do en relación con los módulos 
inmediatamente adyacentes (Pel- 
ham, 1982; Anuri, Ananthan y 
Voeilmy, 1988; Lis y Wu, 1992). 

Los estudios en E. coli efec- 
tuados entre otros por Straus, Wal- 
ter y Gross (1989) y Zhou y 
Gross (1992), han puesto en evi- 
dencia que la transcripción de los 
genes 'heat shock' en dicho orga- 
nismo se encuentra bajo el control 
de*, un factor aalternativode la 

ARN polimerasa codificado por 
rpoH (htpR). De este wodo, al ele- 
varse la temperatura se incremen- 
ta transientemente hasta 20 veces 
la cantidad de a32 por célula y se 
incrementa la transcripción de los 
promotores 'heat shock'. Al dismi- 
nuirse la temperatura, se reprime 
la transcripción de los genes 'heat 
shock' por un mecanismo inde- 
pendiente de la concentración de 
p, pero que puede llevar a una 
inhibición de la actividad especifi- 
ca de E*. Así, la reducción en la 
expresión de genes 'heat shock' 
que sigue a la inhibición de proteí- 
nasenel mutante gn E280 sugiere 
que los la E d: que se sinte- 
tizan de nuevo resulten funciona- 
les, pero uno de ellos o ambos 
sufren un proceso de inactivación 
(Straus, Waiter y Gross, 1989). 

De esta forma, de acuerdo 
con el modelo propuesto por Pel- 
ham (1985) y que diagramática- 
mente se presenta en la figura 3, 
este elemento clave HSE, interac- 
tua con un facta transcripcional 
conocldo como factor heat shock 
(HSF) (Wiederechtstal. , 1987; Na- 
gao, Kimpel y Key, 1990), el cual se 
encuentra presente constitutiva- 
mente en eucariotes y solo requie- 
re de la 'activación' por HS para 
unirse fuertemente al elemento re- 
gulatorio HSE en el promotor y con 
ello promover la transcripción, 
probablemente a través de su po- 
sible interacción con la ARN poli- 
merasay (o) la caja TATA (Pel ham, 
1985). De acuerdo con Lis y. Wu 

(A): CONDlClON NORMAL 

--->--++ - - +qp- 
(8): CONDtClON ESiRESANlE 

Figura a Rsptwenh~ión diagramáüca dd modelo propuesto por 
P d b m  (1 988) para explicar la reepue8ta 'hed shock' 

(1 992), es poslble que el HSF actl- 
vado actúe sobre la ARN polimera- 
sa alterando sus propiedades de 
elongación o sobre otros compo- 
nentes del complejo promotor, 
para facilitar a la ARN polimerasa 
escapar de la pausa. 

Ahora bien, cuando las celu- 
las retornan a las condiciones nor- 
males de temperatura, se 'apaga' 
la transcripción de estos gene  
hspy el factor HSF se vuelve inac- 
tivo. En Drosophila se ha Indicado 
(Neidhard, Van Vogeleny Vaughn, 
1984) queal parecer la forma inac- 
tivade HSF, constituye un produc- 
to derivado de rompimlentos 
proteolíticos de la forma activa, 
presente en las células sometidas 
a estrés de calor. 

Estudios más recientes Ileva- 
docacaboen Drosophila por Wes- 
twood, Clos y Wu (1991), han 
permitido comprobar que la forma 
inactiva de los HSF se encuentra 
en el núcleo como pequeños oli- 
gómeros, pero que al ser someti- 
dosa'heat shoc~'se convierten en 
multimeros activos. De este modo, 
como señalaron Clos et al. (1993), 
la inducción a unirse los HFS con 
el ADN esta dada por una transi- 
ción del estado de monómero a 
trímero, implicando interacciones 
Zipperde leucina (Westwood, Clos 
y Wu, 1991; Rabindran dal., 1903, 
Westwood y Wu, 1993), como se 
ilustraen la figura 4. 

De hecho, de acuerdo con 
Rabindran et al. (1993), en dos su- 
bregiones en el extremo termlnal 
carboxilico del HFS humano, es- 
tán implicados en el mantenlmien- 

Figura A Modelo para la rspw 
sión de la formación 
de trlmeros de HSF,i 
-un Rablndranetal. 
(1 993) 



to de la forma monomérlca de la 
prdeinaen condlciones normales. 
Aunque aún se desconoce cómo 
estas dos regiones actúan para re- 
primir la formación de trimeros, los 
estudios biofísicoc y los cambios 
conformacionales que acom pa- 
fian la transición de monómero a 
trímeroestán de hecho ya ayudan- 
doaalcanzar una mayor compren- 
sión de cómo el HSF es capaz de 
detectar y traducir las señales 
'heat shock'. 

Así, como indicaran Lis y 
Wu (1992), es muy probable que 
todos los inductores no relaciona- 
dos que desencadenan una res- 
puesta'heatshock' puedan actuar 
alterando la conformación nativa 
del factor de transcripción HSF, 
con lo cual la solución del enigma 
de la traducción de señales de es- 
t~és radicaría en la propia arquitec- 
tura molecular de la proteína HSF, 
asícomo en sus interacclones con 
reguladores negativos. 

De los estudios de clonación 
y caracterización del gen HSF de 
levadura, efectuado por Sorger y 
Pelham (1988) se pudo, entre 
otras cosas, precisar que la activi- 
dadtranscripcional que se presen- 
ta durante la respuesta HS está 
asociada con cambios en el esta- 
do de fosforilación de los HSF. Es- 
tos autores asimismo propusieron 
que la expresión de los genes HS 
en levadura se encuentran modu- 
ledos por fosforlleción del HCF 
asoclado al ADN, lo que le permite 
una interacción más eficiente del 
factor con el complejo de trans- 
crlpclón. Aunque los HSF de los 
eucariotes superiores difieren del 
de levadura, en que no se une al 
promotor HS a temperatura nor- 
mal de crecimlento, es muy posi- 
ble que como sugirieran Kingston 
d d. (1 887), la adivaclón y modu- 
lación de la transcripción de los 
genesHS durante la inducción por 
calor pueda hacer uso de un me- 
canismo de fosforileclón sim llar. 
Estudios futuros permitirán esta- 
blecer el rol de la fosforilaclón, ya 
sea como un controlador de la ac- 
tividad HSF en tevadura como en 
el control posterior de su unión 
con el ADN en eucarlotes supe- 
riores. 

Ahora bien, mlentras este 
mecanlsmo de activación resulta 
consistente con la inducción por 

calor, se ha detectado la presencla 
deotms regiones regulatorias, que 
influyeri en el nivel de transcrip- 
ción. Así, se ha detectado que la 
mayoría de los genes de soya se- 
cuenciados hasta la fecha poseen 
también múltiples HSE (Key y Na- 
gao, 1987). 

De hecho, estudios compara- 
tivos efectuados en la región 5' de 
cuatro genes que codifican para 
proteínas de soya de 17kD, han 
revelado que la  caja TATA 
(TlTAAATA) se encuentra presen- 
te en cada uno de estos genes 
situados entre 27 y 31 pb del sitio 
de comienzo de la transcripción. 
M á s  arriba, 31 a 41 pb del extremo 
5' de la caja TATA se encuentran 
dos HSE solapantes con HSE si- 
tuados a varias posiciones algo 
más arriba de esos genes (Nagao 
et al., 1985). 

De acuerdo con Xiao y 
Lis (1988), el HSE funcional inclu- 
yebasecmásdládeHSEde14pb 
y este elemento regulatorio pue 
de describirse mejor como un dí- 
mero de secuencia de 10 pb 
(nllCnnGAnn). Estos resultados 
concuerdan con lo obtenido por 
Nagao et al. (1 9W), quienes detec- 
taron que todos los genes secuen- 
ciados pertenecientes a la clase I 
del grupo de HSP de bajo peso 
molecular poseen la secuencia 
llCnnGAA, como parte de dos pa- 
res solapantes de HSE proxima- 
les a la  caja TATA (esto es: 
nllCnnGAAnnT (l/A)Cn). 

Otros estudios desarrollados 
porczarneckaet al. (1 089), citado 
por Nagaoet al. (1 9Q0), han permi- 
tido comprobar la presencia de al 
menos cinco regiones del sitio 5' 
de comienzo de la transcripción, 
que pueden jugar importantes ro- 

les regulatorlos en la expreslóri de 
iasgenes HS. Estas regiones inclu- 
yen, además de la caja TATA, dos 
regionesen la secuencia -40 a - 100 
que incluye al HSE proximal a la 
cajaTATA (Sitio 1) y una secuencia 
HSE más arriba (Sitio 2) además 
de una región rica en A-T situada: 
-120 a -150, que se requiere para 
una completa actividad (Czarnec- 
kaetal., 1990) yunaregión situada 
entre -180 y -244 que contiene 
ademásde TATA una diada parcial 
de HSE (lATAAACAAllTC), que 
contribuye en cerca de un 65 % a  
la actividad del promotor. 

Además de las secuencias 
precedentes, las cuales parecen 
jugar roles importantes en la ex- 
presión del gen Gmhsp17.5-E de 
soya, se han detectado otras se- 
cuencias, que pueden ejercer un 
rol regulatorio en la expresión in- 
ducida por el calor (Czarnecka et 
al., 1989, citado por Nagao, Km-  
pel y Key, 1990). Una de ellas es la 
secuencia similar a la caja CCAAT 
(-87 a -8 1), situada inmediatarnen- 
te al extremo 3' del HSE y la otra 
una secuencia alrededor de un 
HSE, con un mínimo consenso, 
que incluye una secuencia seme- 
jante al 'enhancer! SV40, que so- 
lapa al HSE y, a su vez, está 
precedido por un segmento de re- 
siduos alternantes de purina y piri- 
midlna (Czarnecka et al., 1989, 
citado por Nagao, Kimpel y Key, 
1990). 

En la figura 5 se muestra la 
representación diagramática del 
promotor Gm hsp17,5E de soya 
(Key y Nagao, 1987), donde se 
puedeapreciar la posición de algu- 
nas de las secuencias relatorias 
antes enunciadas. Dentro de este 
contexto cabe resaltar las secuen- 
cias ricas en A-t ,  que al parecer 
constituyen elementos accesorios 

DI ADA 
8 TATA 7 g TATA 

Figura 5. Promotor HS del gen Gmhapl7.bE de mya según Gurky 
. et al. (1 987) 



que contrlbuyen a la máxima ter- 
mcestabilidad. En estesentido, se 
ha especulado (Key y Na- 
gao, 1987) que estos tipos de r e  
gimes puedan ser responsables 
de la mayor abundancia de proteí- 
nas de bajo peco molecular detec- 
tadasen plantas. 

Los estudios por otra parte 
realizados por Rochester, Winer y 
Shah (1986), han permitido com- 
probar que laestructura de los ge- 
nes de maíz, que codifican para 
HSPi0, difieren de otros descritos 
nactalafecha, en quecontienen un 
intron situado en la misma posi- 
ción que el gen hscl , que se ex- 
presa de forma constitutiva en 
Drocophila. 

En particular, se ha indicado 
que los genes hsp70 se hari con- 
servado notablemerite aun entre 
organismos remotamente relacio- 
nados (Rochester et al., 1986 y 
Jadwiga Wild et al., 1992). Al res- 
pecto Bardwell y Craig (1 984) ha- 
llaron hasta un 47 % de homología 
entre la HSP70 del maíz y la proteí- 
na DNaK de E. col¡ que es un 
miembro de esta familia. Más re- 
cientemente Perrey y Wink (1991) 
encontraron que el clon cADN 
pPLZ17 presentaba hasta un 
73.9 % de homología con los g e  
nes hsp70 de organismos no rela- 
cionados. 

Aún más sorprendente resul- 
ta lanotable homología, que como 
se puede apreciar en la tabla 11, 
presentan los promotores 'he& 
shock' en eucariotes. Esto susten- 
ta también el criterio de que los 
insanisrnos implicados eri la in- 
duccion de genes hsp,. han sido 
altamente conservados en euca- 
riotes. Evidencia de ello, lo consti- 
tuye el hecho de que el promotor 
hsp70de Drosophila, funciona y es 
inducible al calor en tabaco (Spe- 
na et al., 1985; Spena y Schell, 
7 987), y que el gen híbrido hsp70 
construido a partlr de dos genes 
hsp de maíz, resulta termalmente 
inducible en una planta transgéni- 
ca de Petunia, además del hecho 
dequeeste gen pudo ser expresa- 
do a partir de su propio promotor 
(Rochester, Wlner y Shah, 1986). 
De acuerdo con Ruth Tsuchido, 
Van kge len  y Nudhart (1986), es 

Tabla II. Secuencias comunes en promotores heat shock 
Gen Secuencia HSE Diaencia a TATA TATA 

Rosophlle 

hsp70 ATAAAGAATATTCTAGAA + 215 
CTCGAOAAATTTCTCTGG t 1 44 
TTCTCGllGCllCGAGAG+ 38 
GCCTCGAATGTTCGCGAA t 1 S TATAAATAGAGQCGC 

hsp 68 GACTGGAATGllCTGACC 45 
ATCTCGAAlllTCCCCTC + 12 TATAAATACGGGCGC 

. . . . . . . .  

hsp 22 CCCCAGAAACllCCACGG 147 
GCGA4GAAAAiiCGAGAG 4 8  
TGCCGGTATTTTCTAGAT 26 TATAAATAGCCACCG 

HSP 26 TTCCGGACTCllCTAGAA 13 TATAAAAGCAGCGTC 

hsp 17 A ~CCCGAAAC ~ C T A G T T  1 2s 
GTCCAGAATGmCTGAA 98 
TllCAGAAAA TTCTAGTT 78 
CCCAAGGACTTTCTCGAA 28 TTTAAATACCCCATG 

muy probableque la conservación 
genética universal de la respuesta 
'heat shock' tenga al menos en 
partesu base en alguna caracterjs- 
tica universal de ladivisión celular. 

A pesar de que, aún no se 
conoce cómo se encuentra regu- 
lada la respuesta HS en los orga- 
nismos estudiados,se ha señalado 
(Camoto y Tanguay, 1982) que los 
cambios observados en el grado y 
los patrones de metilación de las 
histonas que se presentan bajo 
'heatshock', pueden estar implica- 
das en la reorganización estructu- 
ral de la cromatina que acompaña 
la supresión de la síntesis de ARN 
mensajero normal. Por otra parte, 
losestudios realizados en Drosop- 
hila por Di Domenico, Bugaisky y 
Lindquist (1 982) han revelado que 
la HSP70 juega un rol en la regula- 
ción de su propia síntesis, así co- 
mo de otras HSP tanto a nivel 
transcripcional como traduccio- 
nal. 

Similarmente se ha confirma- 
doen E. di, que ladisminución en 
lasínteslsde HSP, que se produce 

durante HS, se debe a la acumula- 
ción de la proteína DnaK (homólo- 
ga al HSP70), de modo que esta 
puede considerarse un regulador 
negativo de la síntesis de HSP 
(Neidhard, Van Bogelen y Vaughn, 
1 984). 

Al respecto, se cuenta actual- 
mente con suficientes evidencias 
que indican que las proteínas 
DnaK junto con la OnaJ y la GrpE 
actúan como un termómetro celu- 
lar, regulando laestabilidad, lasin- 
tesis y la actividad del factor u de 
ARN polimerasa, p e n  respuesta 
aladisponibilidad de sus substra- 
tos (Craig y Gross, 1991). Se ha 
indicadoasi mismo (Jadwiga Wild 
et al., 1992) que tanto la DnaK co- 
mo la DnaJ están implicadas en la 
exportación de algunas proteinas, 
actuando poslblemente como sus 
chaperonas y que en particular la 
DnaK pueda resultar un regulador 
clave, cuya función consista en 
coordinar la actividad de una am- 
pliavariedad de proteinas necesa- 



rlas para mantener un.lncremento 
balanceado en un ambiente fluc- 
imnte. 

Sin embargo, como bien se- 
ñalan Lis y Wu (1992), la posibili- 
dad de que las proteínas 'heat 
shock' afecten la multimerización 
del HSF y deeste modo proporcio- 
nen un medio de regulación 'feed- 
back', requiere de una mayor 
sustentación experimental. 

Dentro de este contexto, ca- 
be significar los resultados obteni- 
docen soya, donde se han podido 
apreciar las propiedades de auto- 
rregulacion durante HS continuo, 
ya que los HSARN mensajeros se 
acumulan a niveles máximos du- 
rante una a dos horas de HS y 
luego comienzan a declinar gra- 
dualmente (N~gao el al., 1986; 
Key y Nagao, 1987). Los HSP sin- 
tetizados, a partir de estos ARN 
mensajeros, se aciimulan en el te- 
jido y son estables durante varias 
horas. Asimismo, los HSARN men- 
sajefocsintetizados durante un se- 
gundo ciclo de calor pueden ser 
aún más estables que durante el 
tratamiento inicial de calor (Klm pel 
et al. , 1990). 

De acuerdo con Kimpel et al. 
(1.990), todos estos resultados in- 
dicanque los HSP7O funcionan co- 
mo regulador negativo o 'feed- 
back' de esta respuesta. Es posi- 
ble, como apuntaran dichos auto- 
res, que la HSP7O de soya posee 
un rol similar en la regulación de 
esta respuesta en plantas y que 
uno o más, de la masa abundante 
de HSP de bajo peso molecular 
pudiera ejercer un rol regulatorio 
en dlcha respuesta. Debe desta- 
carse dentro de este contexto la 
reciente revisión efectuada por 
Vierling ( lWl ) ,  acerca de los roles 
de las proteínas 'heat-shock' en 
m-. 

Aunque los conocimientos 
que se disponen actualmente, en 
relación con la significación bioló- 
glcade esta respuesta en plantas, 
resultan todavía un tanto rudimen- 
tarios, se ha indicado (Marmilori e? 
al., 1990; Shtaremakrishnan, Patill 
y Soman, 1990; Lin,Roberts y 
Key, 1984) la existencia de una es- 
trecha relación entre la síntesls de 
HSP con la termotolerancia en di- 
versos cultivos. 

Al respecto cabe senalar, que 
se ha indicado que la localización 
selectiva de las HSP en la estruc- 
tura celular, durante la respuesta 
HS, constituye la base de la termo- 
protección (Schelesinger, Aiiperti 
y Kelley, 1982; Lin, Roberts y Key, 
1984). Así, es conocido que la fa- 
milia HSP70 se localiza durante la 
respuestaHS, primariamente en el 
núcleo, concentrándose en los nu- 
cleolos (Lindquist, 1986). A esta fa- 
milia HSP70, se le ha atribuido 
recientemente algunas furiciones, 
dentro de las cuales se ha indica- 
do(Pelham, 1988), que las mismas 
están iinplicadas en las interaccio- 
nes proteicas que protegen a las 
proteínas precursoras y (o) mantie- 
ne las estructuras desplegadas en 
forma correcta, hasta que estas 
alcancen el sitio de insercion en la 
membrana Ellis (1987) se refirió a 
esta función general, como 'cha- 
peronamolecular', ya que asegura 
quese produzca correctamente el 
plegamiento de ciertas cadenas 
polipeptídicas y sii reunión en es- 
tructuras oligoméricas. Así, estas 
HSPpueden interacturar con otras 
proteínes, para facilitar la desa- 
gregación de los agregados de 
proteínas dañadas, lograr la esta- 
bilización de las proteína celula- 7 res. o agregados durante e estrés 
y posiblemente también la reunión 
enestructuras apropiadas durante 
larecuperación. Estas además pu- 
dieranestar también implicadas en 
la reunión y estabilización de las 
membranas (Deshaies, Kegk y 
Schekman, 1988). 

A pesar de la abundancia de 
las HSP de bajo peso moleciilar en 
plantas, no se cuenta hasta el mo- 
mento con un modelo lo suficien- 
temente fuerte, que explique la 
función biológica de las mismas, 
aunque se presume que ellas pue- 
dan tener una función estructural 
en las ceiulas ectresadas (Schle- 
singer, 1986). De hecho, se ha en- 
contrado que las mismas se 
encuentran asociadas, con algu- 
nos compartimentos celulares du- 
rante la respuesta HS (núcleo, 
ribosomas, retículo endoplasmáti- 
col mitocondrla). 

Estudios detallados al res- 
pecto, efectuados en diversos or- 

ganlsmos, han establecido firme- 
mente que estas proteinas forman 
agregadoscitoplasmáti;~~ duran- 
te la respuesta HS, que se concen- 
tran en la región perinuclear 
(Arrigo, 1987; Nover, Scharfy Neu- 
mann, 1983). De acuerdo con No- 
ver, Scharf y Neumann (1989), 
estos agregados referidos como 
gránulos 'heat-shock' se encuen- 
tran estrechamenteasociados con 
los ARN mensajeros, con lo cual 
estos ejercen una función protec- 
tora en la conservación de la ma- 
yor parte de los ARN mensajeros 
celulares, aunque ellos no se tra- 
duzcan durante el estrés de calor. 
Adicionalmente ciertas HSP pare- 
cen que tienen funciones específi- 
cas en los cloroplastos, dados los 
resultadosobtenidos por Schuster 
et al. (1960), quienes indicaron el 
posible rol de las HSP situadas en 
los cloroplastos en prevenir el da- 
ño del centro de reacción del foto- 
sistema II durante el estrés de 
calor, quese produce en condicio- 
nes de iliiminacih. 

Decualquier forma, como se- 
nalara Key, Lin y Chen ( l m l ) ,  tan- 
to los procesos de inducción 
como de recuperación en la res- 
puesta HS resultan rápidos y pue- 
den jugar un rol irriportante en la 
supervivencia de las plantas some- 
tidas a temperaturas extremada- 
mente altas. Es por ello, que si 
como ha sido sugerido por As- 
hburner y Bonner (1979), la res- 
puesta HS en Dosophi la es. 
homeostática y tiene como objeti- 
vo 'corregir' o proteger de anor- 
malidades en los procesos 
celulares, muestre como se ha in- 
dicadoanteriormente, una alta es- 
tabilidad como sistema genético 
durante el curso evolutivo. 

Desalortunadamente, a pe- 
sar de los grarides avances alcan- 
zados, aun permanecen muchas 
cuestiones por dilucidar, en rela- 
ción con la respuesta de las plan- 
tas, a los factores ablóticos en 
general y en particular en torno a 
la respuesta HS, por lo cual se 
impone continuar los esfuerzos 
encaminados a lograr mayores 
progresos en el entendimiento de 
estos fenómenos, como una vía 
para poder uitilizar las técnicas del 
ADN recombinante en la solución 
de los serios efectos que estos fac- 
tores provocan en nuestra produc- 
ción agrícola. 
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