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RESUMEN 
 

Los mangos requieren la aplicación de tratamiento hidrotérmico para su 

exportación para asegurar la muerte de la larva de la mosca de la fruta. Sin embargo, el 

efecto que provoca el estrés por calor puede afectar parámetros de calidad en el fruto 

como la firmeza la cual disminuye principalmente por la acción de enzimas pectolíticas 

como la poligalacturonasa (PG). Esta enzima degrada el ácido poligalacturónico que 

compone la pectina presente en la lámina media y en la pared celular primaria de la 

célula vegetal. Por otro lado, en estudios de tomate mutantes que no maduran 

identificaron al factor de transcripción de la familia MADS como regulador clave de la 

maduración. Las proteínas MADS controlan la expresión génica de proteínas asociadas 

a este complejo proceso tales como las involucradas en la síntesis del etileno como 

aminociclopropanocarboxilato oxidasa (ACCO) la cual cataliza el último paso de la  

síntesis de etileno. También regulan la expresión de proteínas que hidrolizan la pared 

celular. El objetivo de este trabajo fue aplicar tratamiento hidrotérmico a frutos de 

mango y evaluar los efectos en parámetros fisiológicos, así como en la expresión de los 

genes ACCO, MADS y PG. La producción de etileno en los mangos se evaluó a nivel 

de transcripción de ACCO, observándose que hubo efecto por el tratamiento y que el 

nivel máximo en la producción de transcrito correlaciona con el pico climatérico. La 

aplicación de tratamiento hidrotérmico en los mangos ‘Kent’ generó una inhibición de la 

producción de etileno en el día 4  postratamiento, recuperándose en el día 6. Los 

niveles de expresión del factor de transcripción MADS se mantuvieron constantes, 

sugiriendo que es un gen muy regulado probablemente a diferentes niveles. Por otro 

lado, la expresión de PG aumentó en el día 12 postratamiento correlacionando con el 

climaterio de los frutos. En este estudio, se ha encontrado evidencia de al menos dos 

genes que codifican para PG en pulpa de mango. Por todo lo anterior, se concluye que 

el tratamiento hidrotérmico induce cambios en la expresión génica de mango de la 

variedad ‘Kent’ que se ven reflejados en aspectos fisiológicos del fruto. 



 

INTRODUCCIÓN 
 

La maduración de los frutos es un proceso que involucra una serie de cambios 

metabólicos, que aún no se encuentran completamente estudiados. En los frutos 

climatéricos estos cambios van acompañados por un aumento en la respiración y en la 

producción autocatalítica de etileno, mientras que en los no climatéricos la producción 

de etileno es constante y en menor cantidad. La producción de la fitohormona etileno 

desencadena un conjunto de reacciones que provocan la aceleración de la  maduración 

(Prasanna et al., 2007). El mango es un fruto climatérico y es consumido en todo el 

mundo por sus características físicas y sensoriales. 

La exportación del fruto requiere un tratamiento basado en la aplicación de calor 

a través del agua para garantizar que éste se encuentre libre de larvas de la mosca de 

la fruta. La aplicación del tratamiento hidrotérmico causa cambios visibles en el fruto 

acelerando la maduración y por lo tanto, modificando la expresión de algunos genes 

relacionados con ese proceso (Vicente et al., 2006). En la maduración, el cambio de 

textura como resultado de la degradación de los componentes de la pared celular, es 

uno de los factores más importantes que determina la calidad del fruto. Por lo anterior 

se ha enfocado el estudio en la expresión génica de proteínas y enzimas relacionadas 

con estos cambios. 

El estudio de la expresión de genes que participan en el proceso de maduración 

de los frutos involucra a los factores de transcripción MADS y de proteínas estructurales 

que participan en la maduración. La expresión de genes que codifican para las 

proteínas reguladoras y para las relacionadas con el cambio en la firmeza de la pared 

celular, serían indicativos de los puntos de control de la maduración. La biotecnología  

permite la manipulación de las características asociadas a la maduración para lograr un  

producto atractivo para el consumidor. Con el estudio de la expresión de genes de las 

proteínas asociadas a la maduración se pretende la manipulación de los mismos para 

evitar el rápido deterioro de los frutos y eliminar problemáticas de exportación. 
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ANTECEDENTES Y JUSTIFICACIÓN 
 

El Mango y su Manejo 
 

El mango es un fruto tropical descrito como una ‘gran drupa’ por su mesocarpio 

comestible color amarillo y de sabor apetecible. Su forma es ovoide aplanada, el color 

exterior puede variar entre verde, amarillo y diferentes tonalidades de rojo y violeta, 

dependiendo de la variedad. El sabor de la pulpa es el resultado del contenido de 

ácidos orgánicos, terpenoides y azúcares libres. Por sus excelentes características 

sensoriales, el mango tiene gran demanda en todos los mercados (Ploy, 2006). 

Los principales países productores de mango son India, México, Pakistán, 

Tailandia, China, Brasil, Filipinas e Indonesia (Ara et al., 2005). En el  mundo se cultivan 

y comercializan diferentes variedades de mango. Debido a que las diversas variedades 

de mango crecen de manera natural en áreas tropicales y subtropicales, se cosechan 

en todos los países de Latinoamérica. En México, las variedades más importantes son 

Tommy Atkins, Ataulfo y Kent. México es el principal país exportador del mundo donde 

se comercializan alrededor de 41 millones de cajas de mango con calidad de 

exportación, lo que equivale a  185 794 Ton de fruto fresco (Luna et al., 2006).  En el 

mercado existe gran demanda de la variedad de mango ‘Kent’ por ser un fruto de gran 

atractivo visual; sin embargo, los costos de transporte suelen ser elevados debido a que 

se requiere rapidez en su traslado, ya que es altamente perecedero (Osuna et al., 

2005).  

El mango, por ser climatérico, es un fruto que se caracteriza por su rápida 

maduración, y debido a ello existe el interés en estudiarlo para entender los  procesos 

metabólicos y solucionar  a nivel genético este problema que representa altos costos. El 

proceso de maduración involucra una serie de procesos metabólicos tales como 

cambios en la coloración, producción de compuestos volátiles, degradación de almidón 

y síntesis de azúcares. El conjunto de reacciones que se llevan a cabo hacen inevitable 
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el deterioro fisiológico natural del fruto. Los frutos climatéricos son cosechados en su 

estado verde-maduro, para que durante la subsecuente maduración poscosecha tengan 

las características requeridas para su comercialización. Los factores decisivos en la 

producción de mango de alta calidad son la adecuada madurez fisiológica en la 

cosecha y el control poscosecha de ataques de patógenos y plagas (Neidhart et al., 

2007). 

El fruto de mango ideal debe poseer una relación pulpa a semilla alta, 

consistencia firme y uniforme, un balance en la relación azúcar y ácido, aroma 

agradable y perdurabilidad del sabor (Aular y Rodríguez, 2005). La obtención de estas 

características implica el seguimiento de un programa estricto en la plantación del 

cultivo, el tiempo adecuado de cosecha, así como el manejo poscosecha. Esto, debido 

a que el periodo en el que toman lugar los cambios que proporcionan las características 

óptimas para el consumo es muy corto (Jain et al., 2003). En los cambios de los 

componentes celulares se produce un incremento en el proceso catabólico y la 

iniciación de la senescencia. De esta manera, la maduración involucra cambios de color 

y olor, pérdida de firmeza, aumento en el contenido de azúcares y proteínas. El 

aumento de la solubilidad de polisacáridos pécticos es una de las características más 

importantes de la maduración de frutas carnosas (Huber et al., 2001). Esos cambios 

son los que causan el ablandamiento del mango en su etapa de maduración, cuyas 

características resultan en atributos negativos para la calidad requerida en los frutos por 

el consumidor.  
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Tratamiento Hidrotérmico 
 

Algunos países exigen la aplicación de tratamientos específicos al fruto del 

mango que importan, con el fin de evitar la introducción de insectos,  esto porque el 

daño causado por plagas puede ser muy costoso cuando infestan cultivos locales. Así, 

se han implementado programas de control y restricciones de cuarentena en el 

comercio entre unas y otras regiones del mismo país o entre países. Los tratamientos 

basados en la aplicación de calor con agua y con aire, han mostrado ser eficaces en la 

protección del daño por ataque de patógenos. El tratamiento con aire caliente puede 

tener control de humedad, pero esto puede afectar el tiempo de exposición real al calor 

y no obtener los resultados deseados. Debido a que el agua es mejor medio de 

transferencia de calor que el aire, el tratamiento hidrotérmico (TH) es mayormente 

utilizado por no requerir demasiado tiempo de exposición que pudiera causar daños al 

fruto (Lurie, 1998). 

Países como Japón, Chile, E.U.A. y Nueva Zelanda, exigen la aplicación del 

tratamiento hidrotérmico para el control de la mosca de la fruta como requisito 

indispensable para permitir la entrada de los mangos a sus mercados. Este tratamiento 

consiste en sumergir el fruto en agua a 46.1ºC durante  65, 75 ó 90 min dependiendo de 

su peso, lo cual garantiza que los frutos estarán libres de la plaga (Yahia, 2006). Los 

estudios realizados sobre la aplicación en mango de agua caliente con temperaturas de 

46°C a 55°C y con variaciones de 5 a 55 min, indica n que a 46°C o más, se mueren las 

larvas de la mosca de la fruta y se reducen los daños ocasionados por hongos tal como 

la antracnosis (McIntyre et al., 1993). Por otro lado, se ha reportado que el tratamiento 

hidrotérmico puede afectar algunas características de calidad, sobre todo cuando el 

mango se almacena a menos de 12°C. Entre los efecto s se puede mencionar que 

elimina la cera natural de la superficie de la fruta, se reduce el brillo y se acelera la 

pérdida de humedad (Eckert, 1985).  

Las características fisiológicas alteradas por la aplicación de calor en un fruto 

dependen de múltiples factores tales como el cultivar, tamaño y morfología del fruto,  
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estado de madurez, transferencia de calor y balance de energía, duración de la 

exposición y temperatura de almacenamiento (Paull y Jung, 2000). El tratamiento 

hidrotérmico produce cambios en la fisiología del fruto como resultado del estrés 

ocasionado por la temperatura, traduciéndose en efectos negativos como la aceleración 

de la pérdida de firmeza como se ha observado en estudios realizados con mangos 

sometidos a tratamiento hidrotérmico (Luna et al., 2006). La respuesta a estos 

tratamientos depende de la temperatura y el tiempo de exposición, del fruto del cual se 

trate, así como de las condiciones pre y poscosecha de los mismos. Esta complejidad 

ha dado lugar a dificultades en la interpretación de los diversos estudios efectuados 

(Paull y Yung, 2000). En el mango, la aplicación de calor ha tenido resultados variables 

dependiendo del método de aplicación de calor que se utilice. Los factores fisiológicos 

afectados principalmente en mango, son la firmeza, la coloración y la pérdida de sabor 

en algunas variedades; sin embargo, las distintas variedades de mango muestran 

diferentes tolerancias al calor (Luna et al., 2006). Por otro lado, la aplicación de otro tipo 

de tratamientos como soluciones químicas, tiene un efecto negativo sobre la salud y el 

medio ambiente. Por lo anterior, se investiga de manera constante la forma de 

mantener la calidad poscosecha de los mangos por más tiempo. 

Etileno y el estrés por calor 

El etileno es la fitohormona que provoca la maduración en frutos climatéricos y 

su síntesis es autocatalítica. Esta fitohormona además de sintetizarse durante el 

desarrollo y maduración de los frutos, se sintetiza en respuesta a diferentes tipos de 

estrés, tales como heridas, temperaturas muy bajas o muy altas, inundaciones, sequías, 

entre otros. También se induce por tratamientos con otras hormonas, metales pesados 

y ataque de patógenos (Soares y De Mello, 2006). La síntesis autocatalítica de etileno 

en los frutos es a partir de metionina vía S-adenosil metionina (AdoMet) y ácido-1-

aminociclopronanocarboxílico (ACC) mediante el ciclo de Yang (Figura 1). Las enzimas 

que catalizan la conversión de AdoMet a ACC y de ACC a etileno son la ACC sintasa 

(ACCS) y ACC oxidasa (ACCO), respectivamente.  
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Figura 1.  Ciclo de Yang. ACC, ácido-1-aminociclopropanocarboxílico; Ade, adenina; 

AdoMet, S-adenosil-L-metionina; KMB, 2-ceto-4-ácido metilbutírico; Met, L-

metionina; MTA, 5’-metiladenosina; MTR, 5’-metilribosa; MTR-1-P, 5’-

metilribosa-1-fosfato. Tomado de Bleecker y Kende (2000). 
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La actividad de ACCO (EC 1.14.17.4) es completamente dependiente de la 

presencia de CO2 aunque esta dependencia no ha sido explicada. Se han encontrado 

isoformas de la enzima ACCO, codificadas por una pequeña familia de genes en la 

planta modelo de estudio Arabidopsis thaliana. La enzima ACCS (EC 4.4.1.14) ha sido 

identificada como la enzima limitante en la regulación de la síntesis de etileno; sin 

embargo, los niveles de transcripción para ACCO aumentan en algunos tejidos de 

plantas cuando se induce la síntesis de etileno (Bleecker y Kende, 2000).  

La conversión de ACC a etileno es altamente susceptible a daño por calor 

cuando se trata de temperaturas por arriba de los 30°C, observándose una reducción 

en la producción de etileno. Sin embargo, los frutos expuestos a largos periodos con 

altas temperaturas, recobran rápidamente su habilidad para llevar a cabo la síntesis de 

etileno (Paull y Jung, 2000). En manzana, la exposición del fruto a temperaturas por 

arriba de los 36°C causa la acumulación de  ACC y r educe la producción de etileno 

(Lurie, 1998). En frutos con aplicación de calor por cortos periodos de tiempo la 

actividad de ACCO se reduce. Sin embargo, cuando el tiempo de aplicación de calor no 

produce daños en el fruto, la síntesis de etileno se restablece rápidamente. En mango, 

la actividad de ACCS después de la aplicación de calor no se recupera del todo, 

mientras que la actividad de ACCO se restablece rápidamente (Ketsa et al., 1999). 
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Cambios en la Pared Celular 
 

Los cambios de textura en el proceso de maduración de los frutos son el 

resultado de modificaciones en la pared celular. Los cambios ocurren en los 

polisacáridos que componen la pared celular generando un decremento en la adhesión 

intercelular y provocando la pérdida de firmeza. La mayoría de los cambios de la pared 

celular son el resultado de la acción de enzimas secretadas desde la parte interna de la 

membrana plasmática hacia la pared celular mediadas por radicales libres (Brummell, 

2006). En frutos, los compuestos que forman parte de la pared celular son 

principalmente pectina, celulosa y hemicelulosa, siendo la pectina el compuesto más 

abundante en la pared celular (Owino et al., 2005). La pectina es un polímero del ácido 

poligalacturónico (poliurónidos derivados del ácido galacturónico) cuya estructura está 

esterificada y la hemicelulosa es un polisacárido compuesto por más de un tipo de 

monómero unidos por enlaces β-1,4 que forman una cadena lineal. La hidrólisis de 

estos compuestos está relacionada con el ablandamiento en algunos frutos.  

Debido a la complejidad de la pared celular, el ablandamiento de los frutos se 

debe a la acción de una gran variedad de enzimas hidrolíticas. En frutos como el 

tomate, el plátano y la guayaba, el ablandamiento se ha relacionado con enzimas 

pécticas tales como poligalacturonasa, pectato liasa y pectin metil-esterasa. De manera 

similar, para los frutos como el kiwi, la manzana y el tomate se ha observado una 

relación entre la pérdida de firmeza del fruto con las enzimas galactosidasa y 

galactanasa. En frutos como el aguacate y la pera, el ablandamiento se ha atribuido a la 

acción de hemicelulasas (Yashoda et al., 2005). En el mango, el ablandamiento ha sido 

atribuido a la depolimerización y solubilización de poliurónidos de la lamela media por la 

acción de hidrolasas en la pared celular tales como pectinesterasa (PE), galactanasa y 

β-galactosidasa, provocando cambios en el espesor de la pared celular y en su 

composición, tamaño, forma y turgencia (Brummell et al., 2004; Muda et al., 1995). La 

pérdida de turgencia es debida a la acumulación de solutos osmóticos en el espacio 

extracelular y a la pérdida de agua del fruto (McIntyre et al., 1993).  
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Las enzimas pectolíticas como la poligalacturonasa (PG) y la pectin-metil 

esterasa (PME), se relacionan con el decremento en el peso molecular de la pectina. 

Los cambios en la pectina son concomitantes a la pérdida de azúcares como arabinosa 

y galactosa. Éstos correlacionan con el ablandamiento de algunas variedades de 

mango (Yashoda et al., 2005). Los cambios de firmeza son particularmente importantes 

debido a que ocasionan la pérdida de resistencia a infecciones microbianas por los 

procesos de deterioro del los tejidos (Moore et al., 2002). El estudio de la pared celular 

y los cambios en su composición son necesarios para determinar los diferentes estados 

de firmeza en el fruto. En general, todos los componentes de la pared celular tales 

como pectinas, glicanos entrecruzados y celulosa son modificados durante la 

maduración (Ali et al., 2004). 

En frutos como el kiwi, el durazno, el melón, el pérsimo, el plátano y el mango se 

han realizado mediciones cuantitativas de los cambios en los polisacáridos pécticos de 

la pared celular (Prasanna et al., 2003). Estas modificaciones muestran que el 

ablandamiento de los frutos es un proceso multifactorial que involucra el cambio de 

muchos polímeros. Sin embargo, en el proceso de maduración se presenta un 

decremento en el peso molecular de la pectina y un incremento en poliuronidos 

solubles. Esta disminución  del peso molecular de la pectina está correlacionada con 

incrementos en la actividad de la enzima PG (Prasanna et al., 2006). 

La poligalacturonasa (PG) 

 Varias isoformas de PG se han reportado en frutos como la fresa, el tomate, el 

durazno, la pera, el aguacate y el plátano (Singh y Dwivedi, 2008). En mesocarpio de 

mango, también se han observado isoformas de esta enzima expresadas durante la 

maduración. En mango de la variedad Alfonso, se han reportado tres isoformas en 

mesocarpio al igual que en la variedad Dashehari (Prasanna et al., 2006; Sing y 

Dwivedi, 2008). La acción de las enzimas exo-poligalacturonasa y endo-

poligalacturonasa cuyo sustrato es al ácido galacturónico, se diferencian en la posición 

del anillo en la cual intervienen durante la hidrólisis. La enzima exo-poligalacturonasa 

hidroliza la unión terminal α-1,4 entre los residuos de ácido galacturónico demetilado, 



10 
 

mientras que la enzima endo-poligalacturonasa hidroliza este mismo tipo de unión pero 

al azar (Suntornwar et al., 2000). La actividad de éstas dos enzimas ha sido 

determinada en diferentes frutos durante la maduración; sin embargo, no se muestra un 

patrón de actividad enzimática característico, siendo diferente la poligalacturonasa que 

actúa en cada fruto (Brummell, 2006). La actividad de endo-poligalacturonasa ha 

permanecido constante en el mango de la variedad Nam Dok Mai en diferentes estados 

de desarrollo, mientras que la actividad de exo-poligalacturonasa presenta un 

incremento en las etapas más cercanas a la maduración (Suntornwat et al., 2000). 

Expresión Génica de Proteínas Asociadas a Maduración 
 

La maduración de los frutos está acompañada por cambios importantes  en la 

expresión de genes. Algunos cDNAs que han sido aislados corresponden a mRNAs que 

se acumulan abundantemente durante los procesos de desarrollo y maduración 

(Chaves y Mello-Farías, 2006). El tomate es el fruto climatérico modelo en el que más 

se ha estudiado la expresión de genes asociados a maduración debido a su importancia 

como alimento, además de la facilidad de manipulación a nivel experimental.  

La evidencia más fuerte sobre el control de la maduración viene del análisis de la 

expresión génica de sus mutantes. Las mutantes rin (ripening-inhibitor) y nor (non-

ripening) no presentan la síntesis autocatalítica de etileno y maduración 

respectivamente. Sin embargo, ambas mutantes muestran signos de sensibilidad a 

maduración en respuesta a la aplicación de etileno exógeno y a la señalización de la 

hormona, incluyendo la inducción de algunos genes de regulación o factores de 

transcripción. La mutante rin del tomate muestra múltiples efectos fenotípicos y fue 

utilizada para identificar cDNAs relacionados a la maduración. A partir de ésta, se 

estudiaron las proteínas receptoras de etileno. De igual forma, se utilizó la mutante nor  

para el estudio de la regulación de otros genes expresados durante la etapa de 

maduración (Chaves y Mello-Farías, 2006). Entre los genes que han sido asociados a 

los efectos del retraso en la maduración de la mutante rin se encuentran algunos 
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miembros de la familia de factores de trascripción conocidos como MADS (Moore et al., 

2002).   

Se ha propuesto un modelo de regulación molecular en la maduración de tomate 

(Figura 2) en donde se relaciona a factores de transcripción MADS con la activación de 

la cascada de señalización de etileno, dando lugar a la expresión de genes asociados al 

ablandamiento, sabor, aroma, degradación de clorofila y acumulación de carotenoides 

(Giovanonni, 2004).  

Los genes individuales, o de familias de genes específicos, son estudiados a 

profundidad en los diversos genotipos; sin embargo, hay pocos trabajos realizados para 

permitir la evaluación de la función de un gen considerando varias especies (Moore et 

al., 2005). En  mango, los genes más estudiados son lo que codifican para proteínas 

con actividad catalítica que tienen relación con el cambio en la estructura de la pared 

celular. Estas proteínas están involucradas en el ablandamiento del fruto, característico 

en la maduración, que es un factor de calidad determinante para exportación. 

En tomate, los cambios relacionados con la pared celular han sido estudiados, 

especialmente el gen de PG, el cual representa el 1% del mRNA de los frutos maduros. 

Los resultados han mostrado además actividad de otras enzimas hidrolíticas como 

pectinasas de acuerdo con la inducción de la maduración y el ablandamiento. La 

remoción de grupos pectinmetil-éster de la pared celular por la enzima PME antes de la 

maduración, facilita la disponibilidad de sustrato para la enzima PG (Giovannoni, 2004). 

Así como éstos, se han estudiado algunos genes que codifican proteínas relacionadas 

con la modificación de la pared celular en frutos, tales como β-galactosidasa, pectato 

liasa y expansinas (Wu y Burns, 2004; Chourasia et al., 2006; Sane et al., 2005).  Los 

estudios de sus funciones biológicas, han permitido el entendimiento de los cambios 

fisiológicos del fruto en la maduración.  
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Figura 2.  Modelo de regulación en la maduración del tomate. Tomado de 

Giovannoni, 2004. 
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Las herramientas genómicas son útiles para conocer los componentes 

regulatorios que impactan en el desarrollo y la madurez de los frutos. Para evitar el 

ablandamiento de los frutos se han realizado alteraciones en la expresión de genes 

asociados a la modificación de la pared celular. Este tipo de experimentos se han 

llevado a cabo en tomate en donde se incrementó el tiempo de vida comercial 

reduciendo los niveles de la enzima PG (Sheehy et al., 1988). Una limitación en el uso 

de las manipulaciones genéticas, es la diferencia en la cantidad de los componentes de 

la pared celular entre diferentes frutos y variación en la expresión de genes que están 

asociados al ablandamiento. Si hubiera una vía de desarrollo conservada entre todos 

los tipos de frutas su descubrimiento crearía nuevas oportunidades para el control de su 

maduración (Causier et al., 2002). 

 

Familia MADS de Factores de Transcripción  

 
Los factores de transcripción son proteínas que participan en la regulación de la 

transcripción del DNA, controlando la transferencia de información genética de DNA a 

RNA. Generalmente realizan su función de unión al DNA formando un complejo 

proteico con otros factores de transcripción y con la RNA polimerasa.  Estos factores de 

transcripción inician la transcripción a nivel basal formando el complejo de preiniciación 

de la transcripción con la RNA polimerasa II en los sistemas eucariontes (Klug et al., 

2006). Existen otros factores de transcripción que se unen a sitios intensificadores y 

afectan la tasa de transcripción. Estas proteínas pueden actuar como factores positivos 

incrementando la transcripción (activadores) o como factores negativos (represores) 

para disminuir la transcripción.  El control de la expresión de genes así como la tasa de 

expresión está dado por estas proteínas (Klug et al., 2006). 

 Un factor de transcripción que se ha relacionado con la maduración de los frutos 

es conocido como MADS. Su nombre proviene de los primeros cuatro miembros de la 

familia: MCM1, identificado en levadura Saccharomyces cerevisiae; AGAMOUS, 
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identificado en la planta Arabidopsis; DEFICIENS, identificado en la planta Antirrhinum y 

SRF, identificado en humanos (Theissen et al., 2000).  En la planta Arabidopsis thaliana 

se ha encontrado que los factores de transcripción de la familia MADS están 

compuestos de cuatro dominios diferentes, el M (MADS), I, K, y C. El dominio MADS es 

distintivo para esta familia de factores de transcripción y es el sitio que se une a 

secuencias conservadas de DNA conocidas como caja CArG (Causier et al., 2002). El 

dominio MADS es altamente conservado, consta de 56 a 60 aminoácidos y ha sido 

implicado en la formación de homodímeros y heterodímeros ya que es en ésta forma en 

la cual el factor de transcripción es activo. La región I y el dominio K están involucrados 

en las interacciones proteína-proteína, mientras que el C-terminal es necesario para la 

formación de complejos ternarios y en la función de la activación de la transcripción 

(Shore y Sharrocks, 1995). Los factores de transcripción MADS están relacionados en 

muchos otros aspectos del desarrollo de la planta, incluyendo la regulación del tiempo 

de floración, fertilidad, órganos e identidad del meristemo y la arquitectura de la raíz. 

Además, los genes MADS son expresados en los diferentes estados del ciclo de vida 

de las plantas y en una variedad de órganos y tipos de células, sugiriendo que se 

encuentran involucrados en aspectos del desarrollo que afectan múltiples tejidos y 

órganos. Las interacciones entre estos genes y sus productos suceden a nivel 

transcripcional y postranscripcional, con autorregulación y formación de complejos 

(Causier et al., 2002). 

En el tomate, la mutación rin de la maduración afecta a dos genes miembros de 

la familia de factores de transcripción MADS. Los análisis de complementación de la 

mutante y de expresión génica antisentido indican que el gen LeMADS-RIN regula la 

maduración. La identificación de cDNAs de MADS en frutos de fresa muy similares a 

LeMADS-RIN de tomate sugiere la posibilidad de que las proteínas MADS tienen una 

función conservada tanto en la maduración de frutos climatéricos como en los no 

climatéricos (Liu et al., 2008). En estudios realizados en plátano se han identificado seis 

genes tipo MADS expresados en diferentes etapas de la maduración del fruto (Elitzur et 

al., 2010) y los diferentes dominios de los factores de transcripción tipo MADS se 
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muestran en la Figura 3. La diversidad estructural y de secuencia son particularmente 

prevalentes en el dominio MADS de esta familia de factores de transcripción (Theissen 

et al., 2000). Muchos miembros la familia de los genes MADS tienen una función 

importante en el desarrollo vegetal, aunque también se ha detectado la presencia de 

este factor de transcripción en el reino animal. Los genes MADS se expresan de un 

modo específico lo cual está determinado por otros genes o procesos de señalización 

(Taiz y Zeiger, 2006).  
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Figura 3.   Alineamiento de secuencias de aminoácidos de proteínas tipo MADS 

identificadas en plátano: MADS 1(ACJ64679.1), MADS 2 (ACJ64678.1), 

MADS 3 (ACJ64680.1), MADS 4 (ACJ64681.1), MADS 5 (ACJ64682.1) y 

MADS 6 (ACJ64683.1). Se señalan los 4 dominios diferentes 

característicos de las proteínas MICK del tipo MADS. 
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HIPÓTESIS 
 

Los genes que codifican para ACCO, MADS y PG presentan un aumento en su 

expresión  y algunos parámetros fisiológicos se alteran después de la aplicación de 

tratamiento hidrotérmico en mango (Mangifera indica L. cv Kent). 

OBJETIVOS 
 

 

General 
 

Evaluar los parámetros fisiológicos de firmeza y respiración, así como la expresión 

génica de ACCO, MADS y PG en los frutos de mango con aplicación de tratamiento 

hidrotérmico. 

Particulares 
 

� Determinar la producción de CO
2
 en los mangos muestreados durante el 

periodo de maduración. 

� Determinar el cambio de firmeza en mesocarpio de los mangos tratados 

hidrotérmicamente y de los no tratados. 

� Evaluar la expresión  génica de ACCO, MADS y PG en el mesocarpio de 

mangos control y tratados hidrotérmicamente.  
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MATERIALES Y MÉTODOS 

Obtención de Mangos Variedad ‘Kent’ y Determinación de Variables Fisiológicas 

Recolección de mangos ‘Kent’ 

Los mangos fueron recolectados del rancho “San Isidro” en San José de 

Guaymas, Sonora (27°55’6’’N, 110°53’56’’O) y se tra nsportaron al laboratorio en 

ambiente refrigerado. Los frutos se seleccionaron de acuerdo al tamaño y apariencia 

uniforme en su etapa de madurez fisiológica y fueron lavados en una solución de 

hipoclorito de sodio a 200 ppm. Después de secar los mangos, se procedió a 

almacenarlos a 20°C en condiciones de humedad relat iva de 60-65%  para los análisis 

fisiológicos, los muestreos y para la aplicación del tratamiento hidrotérmico. 

Aplicación del tratamiento hidrotérmico 

Los mangos se dividieron en dos lotes de 48 mangos cada uno. El tratamiento 

hidrotérmico (TH) se aplicó a un lote y el segundo lote se consideró como control (C). El  

TH consistió en sumergir el fruto en agua a 46.1°C durante 90 minutos. Una vez 

retirados del agua del tratamiento, los mangos se sumergieron en agua a 20°C con el 

fin de evitar la deshidratación del fruto. Posteriormente, ambos lotes (TH y C) fueron 

almacenados en una cámara de refrigeración a 20°C s imulando la temperatura de 

mercadeo, con una humedad relativa entre 60 y 65%. 

Tasa respiratoria 

A tres frutos seleccionados en cada lote se les midió cada 3 días la producción 

de CO2 (por triplicado), para lo cual se utilizó un cromatógrafo de gases Varian Star 

3400 (Varian- USA). El cromatógrafo estaba equipado con detectores de ionización de 

flama (FID) y de conductividad térmica (TCD), una columna metálica de 2 metros de 

largo y 1/8’’ de diámetro interno, empacada con Hayesep N 800/100 (Watada y Massie, 

1981). Los frutos se colocaron en contenedores sellados con condiciones de 

temperatura y tiempo controlados. Los gases se obtuvieron de la cabeza del contenedor 

y se realizó la lectura en el cromatógrafo utilizando un estándar de 5% de CO2 (Praxair). 

Para calcular  la producción de CO2 de los mangos se utilizó la fórmula: 
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 Pérdida de firmeza 

La firmeza de los frutos se midió utilizando un penetrómetro digital Chatillon 

modelo TCM200. Se utilizó un punzón cónico de 8mm de diámetro y la medición se 

realizó en la pulpa del fruto para lo cual se retiró cuidadosamente la cáscara en la zona 

de evaluación. Se midió firmeza a los frutos tratados y no tratados hidrotérmicamente, la 

cual se representó en Newtons (N) y se realizaron cuatro repeticiones en cada caso. 

 

Expresión de los Genes ACCO, MADS y PG en Mesocarpio de Mango 
 

Extracción de RNA total 

Para la obtención de RNA total se siguió la metodología descrita por López-

Gómez y Gómez-Lim (1992), la cual se basa en la precipitación selectiva de 

carbohidratos utilizando iones potasio y 20% de etanol. Se tomaron 0.5 g de tejido 

pulverizado de mesocarpio de mango, al cual se le adicionó 1 mL de una solución de 

extracción  (Tris-Base 150 mM, pH7.5, ácido bórico 1 M, SDS al 2%, EDTA 50 mM y β-

mercaptoetanol al 1%), el último añadido inmediatamente antes de realizar la 

extracción.  Se mezcló por vórtex y se le añadió 0.25 volúmenes de etanol absoluto y 

0.11 volúmenes de acetato de potasio 5 M. Se agitó vigorosamente por 1 min y se 

adicionó un volumen de cloroformo-alcohol isoamílico 49:1. Se agitó vigorosamente con 

la mano y posteriormente se centrifugó a 20,000 x g  a 4°C durante 10 min. Se recuperó 

la fase acuosa y se le adicionaron 2 volúmenes de cloroformo-alcohol isoamílico en una 

proporción 49:1 formando una emulsión por agitación vigorosa con la mano, se 

centrifugó nuevamente en bajo las mismas condiciones  y se recuperó la fase acuosa.   
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El RNA total se precipitó utilizando cloruro de litio en una concentración final en 

la muestra de 3 M. Se dejó precipitar toda la noche a -20°C. Posteriormente se 

centrifugó a 20000 x g por 10 minutos a 4°C. El RNA precipitado se lavó d os veces con 

etanol al 75% y por último se resuspendió en agua libre de RNasas. Se realizó la 

cuantificación  utilizando un espectrofotómetro NanoDrop ND-1000 UV-Vis y se midió la 

relación de las absorbancias para la estimación de la pureza del RNA las cuales indican 

la contaminación a causa de la presencia de proteínas, fenoles, sales o solventes. Se 

obtuvo RNA de la pulpa de los mangos muestreados los días 4, 6, 8 y 12 después de 

aplicado el tratamiento. 

Evaluación de la integridad del RNA total 

Se llevó a cabo un análisis electroforético para observar la integridad de RNA 

extraído de cada muestra empleando un gel desnaturalizante de agarosa al 1% 

preparado con solución de corrida MOPS 1X (MOPS 0.2 M, pH 7.0, acetato de sodio 20 

mM y EDTA 10 mM, pH 8.0), al cual se le adicionó 5.1 mL de formaldehido. Se cargó 1 

µg de RNA total utilizando solución de carga para RNA 6X (0.75 mL de formamida 

deionizada, 0.15 mL de MOPS 10X, 0.24 mL de formaldehído, 0.1 mL de agua libre de 

RNasas, 0.1 mL de glicerol y 0.08 mL de azul bromofenol al 10%) y se adicionó 

bromuro de etidio directamente a la muestra en una concentración de 1mg/ µL (Fourney 

et al., 1988). Se realizó el análisis del gel utilizando un transiluminador UV y un equipo 

de fotodocumentación digital (Kodak DS DC120). 

Eliminación de DNA genómico 

Para eliminar el DNA contaminante de las muestras de RNA total, se empleó la 

enzima DNasa I (Roche) dando resultados favorables en un tiempo de incubación de 23 

min a 35°C utilizando 2.5 unidades de enzima por ca da 1 µg de RNA total. Al finalizar el 

tiempo de incubación se procedió con la eliminación de la enzima, para lo cual se aforó 

la reacción a 100 µL empleando agua libre de RNasas. Se adicionó 1 µL de EDTA  0.5 

M a pH 8.0, 2 µL de acetato de sodio 3 M a pH 5.2 y 100 µL de solución de fenol-

cloroformo-alcohol isoamílico en una proporción 25:24:1. Se mezcló mediante vórtex y 
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se centrifugó a 12000 x g durante 6 min a 4°C. La fase superior se transfiri ó a un tubo 

limpio y se adicionaron 300 µL de etanol absoluto frío y 10 µL de acetato de amonio 5 M 

para llevar a cabo a precipitación del RNA incubando por 2 h a -20°C. Posteriormente, 

se centrifugó a 13000 x g durante 20 min a 4°C. El precipitado se lavó dos v eces con 

etanol al 70% y se resuspendió en 20 µL de agua libre de RNasas. 

Síntesis de cDNA por transcripción reversa  

Para evaluar la expresión de los genes que codifican para las enzimas 

ACCO,MADS y PG en mesocarpio de mango, se procedió como primer paso a la  

síntesis de DNA complementario (cDNAs). Se utilizaron  2 µg de RNA total para la 

reacción catalizada por la enzima transcriptasa reversa, utilizando el sistema comercial 

QuantiTect RT de QIAGEN. Este protocolo consistió en agregar a los 2 µg de RNA total, 

4 µL de solución 7X (DNAg wipe out buffer) que elimina el DNAg que pudiera estar 

contaminando la muestra, se ajustó el volumen a 28 µL con agua libre de RNasas y se 

incubó por 2 min a 42°C. Ésta reacción se pasó a hi elo inmediatamente. Para la 

reacción de la transcripción reversa, se agregaron 2 µL de la enzima transciptasa 

reversa, 8 µL  de solución amortiguadora 5X (Quantiscript RT Buffer) y 2 µL de mezcla 

de oligonucleótidos (RT Primer Mix). La reacción se incubó a 42°C por 30 minutos y 

para inactivar la enzima se incubó por 3 min a 95°C . Se realizó la síntesis de cDNA de 

cada uno de los frutos ó unidades experimentales correspondientes a los días 4, 6, 8 y 

12 poscosecha de los mangos control y con tratamiento hidrotérmico.   

Amplificación de los fragmentos internos de los gen es ACCO, MADS y PG a partir 
de cDNA de mesocarpio de mango 

Se llevaron a cabo reacciones de PCR utilizando como templado 50 ng de cDNA, 

bajo las siguientes condiciones: 94°C por 2 min com o paso de desnaturalización y 

posteriormente 35 ciclos de: 94°C por 30 s, 60°C po r 30 s, 72°C por 1 min y una 

extensión final de 72°C por 5 min. Las reacciones d e amplificación se realizaron con los 

siguientes componentes: 2 µL de solución  para PCR 10X (compuesta por Tris-HCl 200 

mM pH 8.4 y  KCl 500 mM), 2 µL de dNTPs 10 mM, 2 µL de oligonucleótidos 10 µM, 0.6 
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µL de MgCl2 y 1.25U de la enzima polimerasa (Invitrogen), ésta reacción fue aforada a 

20 µL con agua libre de DNasas. Las reacciones de PCR se realizaron en un 

termociclador DNAEngine® de BIO-RAD. Los oligonucleótidos específicos utilizados 

para la amplificación de los diferentes genes se muestran en la Tabla 1.  

Los productos de PCR se analizaron mediante electroforesis en gel de agarosa  

al 1% utilizando como solución de corrida TBE 0.5X compuesta por Tris-base 0.2 M, 

ácido bórico 0.4 M y EDTA 0.5 M, pH 8.0. La corrida electroforética se  realizó a 60 V 

por 1 h, cargando en el gel 10 µL de reacción de PCR y 2 µL de solución de carga 6X. 

Se utilizó el marcador de peso molecular 1Kb plus DNA Ladder  (Invitrogen). El gel se 

sumergió en una solución de bromuro de etidio a una concentración de 0.67 mg/mL 

durante 5 minutos para su tinción. El gel se fotografió utilizando un transiluminador UV y 

un equipo de fotodocumentación digital. 

Tabla 1. Oligonucleótidos para análisis de expresió n génica  

 

 

Cuantificación relativa de la expresión génica de ACCO MADS y PG por PCR en 
tiempo real 

 El análisis de la expresión relativa para cada gen de interés, se realizó utilizando 

12.5 µL de la mezcla comercial iQ™ SYBR® Green Supermix (BIO-RAD), 0.7 µL de 

oligonucleótido Fw y 0.7 µL de oligonucléotido Rv de una concentración de 5 µM, se 

utilizó 50 ng  de cDNA (equivalentes de RNA poliadenilado) como templado, derivado 

de 2 µg de RNA total, y las reacciones se llevaron a un volumen final de 25 µL 

adicionando 10.1 µL de agua libre de DNasas. Como control negativo se hicieron tres 

reacciones en las cuales el templado (cDNA) fue sustituido por agua. Las reacciones se 

realizaron por triplicado y se corrieron bajo las siguientes condiciones: 95°C por 5 min, 

Nombre Fw 5'-3' Rv 5'-3' Amplicón 

PG AATCCACCTGCAGAACTC AATCCACCTGCAGAACTC 200 pb 

ACCO AAGSTGGGCAGTGGATTGAT TTGCCATCTCTTTGAGCAAC 133 pb 

MADS GTGATGCTGAAGTTGCTCTC ACACCTTTGGTATCGCTCAAGAG 104 pb 

GAPDH GTGGCTGTTAACGATCCCTT GTGACTGGCTTCTCATCGAA 140 pb 
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40 ciclos de 95°C por 30s, 60°C por 35s, 72°C por 5 5s en un termociclador de tiempo 

real Rotor-Gene™ Real-time Analyzer (Corbett Life Science). 

Análisis de Datos de Parámetros Fisiológicos y de PCR en Tiempo Real 

Para la determinación de las diferencias estadísticas de los resultados obtenidos 

en las mediciones de los parámetros fisiológicos y de expresión génica, se realizó un 

análisis de varianza simple con diseño completamente al azar. Los análisis estadísticos 

de varianza fueron calculados tomando en cuenta los tratamientos y el tiempo de 

almacenamiento usando el programa estadístico NCSS, 2001. La comparación de 

medias se realizó mediante la prueba de rangos múltiples de Duncan con un nivel de 

significancia de 0.05. 

En el análisis de la expresión génica se llevaron a cabo corridas experimentales 

con el fin de corroborar la amplificación de un solo producto en la reacción de PCR, 

observándose mediante PCR en tiempo real la curva de disociación  y la ausencia de 

formación de dímeros de los oligonucleótidos. Para llevar a cabo el análisis de 

expresión génica se empleó el valor de Ct (cycle threshold) por sus iniciales en inglés. 

El Ct es un valor matemático que indica el ciclo en el cual la fluorescencia generada 

cruza un punto umbral que indica el producto amplificado generado durante la primera 

fase exponencial de la reacción. El Ct es inversamente proporcional al la cantidad de 

transcrito presente en la muestra. 

El cambio en la expresión génica durante el periodo de almacenamiento para los 

mangos control fue analizado con el método 2-∆∆Ct según el procedimiento de Livak y 

Schmittgen (2001). Se consideró el cambio en la expresión génica realizando una 

comparación con los niveles de expresión génica en el día de madurez menos 

avanzado (día 4). Éste análisis se hizo mediante la fórmula: 

 

 

En donde el tiempo 0 es el tiempo de referencia (día 4) y el tiempo X son los días 

de almacenamiento poscosecha en este estudio. Para determinar el cambio en la 

expresión de los genes de interés por efecto de la aplicación del tratamiento 
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hidrotérmico, se empleó el método 2-∆∆Ct siguiendo el procedimiento descrito por 

Schmittgen y Livak (2008) en donde se empleó la fórmula:  

  

 

En ambos casos, la normalización de los datos ser realizó con la expresión del 

gen constitutivo gliceraldehído fosfato deshidrogenasa, GAPDH, por sus siglas en 

inglés.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
 

Tasa Respiratoria 
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Los resultados de la producción de CO2 de los mangos con y sin tratamiento 

hidrotérmico se muestran en la Figura 4, en donde se observa un incremento en la 

respiración con respecto al tiempo de almacenamiento. No se encontraron diferencias 

significativas en la respiración en los mangos con TH en comparación con el lote control 

(p>0.05). Sin embargo, en la gráfica  se puede observar el comportamiento climatérico 

característico en la respiración de los mangos. Se observa un máximo en la producción 

de CO2 en el día 12 para los mangos control, con una producción de  59.54 mL/kgh y en 

los mangos sometidos a tratamiento hidrotérmico se observó un máximo de respiración 

en el día 14 con una producción de 64.54mL de CO2/kgh. Lo anterior indica un retraso 

en el climaterio de los mangos con aplicación de tratamiento hidrotérmico. Este retraso 

de dos días en la aparición del pico climatérico se ha observado en mango con 

aplicación de estrés por calor con vapor de agua a una temperatura de 46°C durante 4 

h (Mitcham y McDonald, 1993). También se ha observado en frutos de chirimoya con 

aplicación tratamiento hidrotérmico con agua a 52°C  durante 60 min (Alique et al., 2009) 

sin ser significativo este retraso en la vida poscosecha de los frutos. Sin embargo, se 

observa que la aplicación de calor genera cambios en el mecanismo de respiración. 

Por otro lado, los valores máximos de respiración obtenidos en este estudio 

coinciden con los reportados por Zamora y cols. (2004) para mango ‘Kent’ tratado 

hidrotérmicamente que presentó un máximo de respiración en el día 6 en condiciones 

de 27°C produciéndose una cantidad de 62.7 mLCO 2/Kgh. La diferencia en la  

temperatura de almacenamiento entre nuestro estudio (20°C) y el reportado por Zamora 

y cols., puede explicar la diferencia en días del pico climatérico de los mangos.  
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   Figura 4.  Producción de CO2 de los frutos de mango variedad ‘Kent’   

cosechados en su estado de madurez fisiológica y almacenados a 

20°C durante 16 días. Se representa la media de tre s repeticiones ± 

desviación estándar (DS) (p>0.05). 

 
 

 

 

 

 

 

 

La temperatura tiene gran influencia en la actividad metabólica del tejido vegetal, en 

donde las reacciones del metabolismo del fruto incrementan cuando se aumenta la 
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temperatura (Bron et al., 2005). De tal manera que los mangos almacenados a 27°C 

maduraron más rápido que nuestros mangos almacenados a 20°C. 

En estudios realizados en mango de la variedad Tommy Atkins, con tratamiento 

hidrotérmico (Pérez-Rivero et al., 2004), bajo condiciones experimentales similares a las 

del presente estudio, la producción de CO2 presentó valores más bajos que los mangos 

control. Lo anterior se puede deber a que la respiración de los frutos en respuesta a la 

aplicación de calor, depende de factores pre y postcosecha, tiempo de exposición al 

estrés por calor y la variedad del fruto (Lurie, 1998).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Pérdida de Firmeza 
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En la Figura 5 se muestran los resultados obtenidos de la medición de firmeza 

(Newtons) en los frutos tratados hidrotérmicamente y los controles. Los valores 

máximos de firmeza se encontraron en el día 2 de almacenamiento para ambos lotes 

de mangos, mientras que los valores mínimos se observaron en el día 16 de 

almacenamiento, encontrándose diferencias  entre mangos tratados por el efecto del 

TH (p<0.05). 

 En el día 8 de almacenamiento se observó que la firmeza de los mangos 

tratados hidrotérmicamente se redujo en un 74.2% y en el día 10 un 44.5%, con 

respecto a los mangos control en esos días, mientras que para los mangos control, la 

firmeza se redujo en el día 12 de almacenamiento, presentando una disminución de 

firmeza de 84% con respecto a la observada en el día 10. La pérdida en firmeza de los 

mangos con TH respecto a los controles, presentaron un adelanto de 4 días. La pérdida 

de firmeza en los frutos sometidos a tratamiento hidrotérmico se ha observado que es 

más acentuada cuando la exposición al calor es por periodos cortos, esto pudiera 

deberse a que el tratamiento con agua caliente contribuye a la activación de enzimas 

hidrolíticas (Luna et al., 2006). Esta activación se lleva a cabo en un corto periodo de 

tiempo siendo la razón por la cual se observa la drástica pérdida de firmeza de los 

mangos tratados con respecto al control (Paull y Jung, 2000). Luna y cols. (2006), 

reportaron que en mango de la variedad ‘Ataulfo’ sometidos a tratamiento hidrotérmico 

la firmeza disminuía en un 50% con respecto a los mangos control en el día 6 de su 

almacenamiento a temperatura ambiente. De manera que en los mangos con 

tratamiento hidrotérmico en nuestro estudio, la pérdida de firmeza es mayor en 

porcentaje, pero se observa hasta el día 8 de almacenamiento a 20°C. 

La respuesta del mango a tratamientos con aplicación de calor depende de la 

variedad del mango, la madurez del fruto, las condiciones de crecimiento, y de manera 

específica, el tiempo de exposición del fruto al estrés por calor (Ketsa et al., 1998). En la  
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Figura 5.  Pérdida de firmeza de los frutos de mango variedad ‘Kent’ en el 

proceso de maduración de frutos tratados hidrotérmicamente y 

controles por efecto del TH. Se representa la media de tres 

repeticiones ± desviación estándar (DS). Diferente literal indica 

diferencias mediante la prueba de Duncan (p<0.05). 

 

 

 

 

 

 

aplicación de tratamiento con calor en frutos se ha observado una drástica pérdida de 

firmeza en frutos de zapote mamey, mango y pérsimo, atribuido principalmente por los 
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acelerados cambios que se presentan en la síntesis de las enzimas PME y PG en la 

pared celular (Ariza-Flores et al., 2009; Luna et al., 2006; Özdemir et al., 2009). 
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Expresión Relativa de los Genes ACCO, MADS y PG en Mesocarpio de Mango 

 

Extracción de RNA total y evaluación de la integrid ad  

En la Figura 6 se observan las bandas correspondientes a las subunidades de 

RNA ribosomal indicando que el RNA total obtenido del mesocarpio del mango no se 

encontraba degradado por el proceso de extracción. Las relaciones de absorbancia 

260/280 se obtuvieron con un promedio de 2.0 mientras que la relación 260/230 fue de 

2.4 indicando de esta manera un RNA total con buena integridad. 

 

                       

                                                             

 

 

 

 

 

 

Figura 6.  Análisis de RNA en Gel de agarosa 1% en condiciones 

desnaturalizantes. MM: Marcador molecular 0.5-10 Kb RNA Ladder. 

Carriles 1-4: RNA total de mesocarpio de mango. 
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Eliminación de DNAg contaminante del RNA total 

En la Figura 7 se observaron muestras de RNA total después del proceso de 

eliminación de DNA genómico utilizando la enzima DNasa I y su posterior eliminación 

con fenol-cloroformo-alcohol isoamílico. La presencia de las bandas correspondientes a 

RNA ribosomal demuestra la integridad del RNA total. El RNA libre de DNA genómico 

se utilizó para las reacciones de transcripción reversa (RT) para la síntesis de cDNAs.  

                                      

                                                              

                                                                              

 

 

 

 

 

 

Figura 7. Análisis de RNA en Gel de agarosa 1% en condiciones 

desnaturalizantes. Carriles 1-4: RNA total de mesocarpio de mangos 

de diferentes días de almacenamiento poscosecha libre de DNA 

genómico. 
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Amplificación de fragmentos de genes de interés por  PCR 

En la Figura 8  se muestra los análisis de la amplificación de los genes de interés 

en geles de agarosa al 1%. En los paneles a) y b) se observa la amplificación de una 

sola banda de los genes ACCO, MADS, y GAPDH, este último empleado como gen 

normalizador de los datos de expresión. En el panel c), la amplificación para PG de una 

sola banda (carril 3) se logró con los oligonucleótidos que se muestran en la Tabla 1. En 

el carril 2 se muestra la amplificación de un fragmento de otro gen de PG (banda más 

intensa) de la cual no fue posible analizar su expresión debido a la amplificación de 

otras bandas (poco visibles de mayor tamaño). 

 

 

 

 

 

                                                                    

  

 

                                                                       

Figura 8.      Análisis electroforético de los amplicones de los genes de interés 

utilizados en la evaluación de la expresión génica. Panel a): Carril 1 

Marcador molecular (MM) 1Kb DNA Ladder Plus; Carril 2, amplificación 

de GAPDH; Carriles 3 al 5, amplificación de MADS: Panel b): Carril 1 

MM; Carriles 2 y 3, amplificación de ACCO. Panel c): Carril 1 MM; Carril 

2, amplificación de PG; Carril 3, Amplificación de PG. 
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Expresión relativa de ACCO -Producción de etileno 

En las mediciones realizadas para la detección de la producción de etileno en la 

maduración de los mangos ‘Kent’ durante el almacenamiento, no fue posible la 

detección de este gas debido a que generalmente se producen escala de nL/gh. Sin 

embargo, en estudios realizados en  frutos climatéricos tales como kiwi chino, 

albaricoque japonés, aguacate y papaya (García-Pineda y Lozoya-Gloria, 1999;Mitaa et 

al., 1999; López-Gómez et al., 2004; Hershkovitz et al., 2009), y no climatéricos como 

naranja y pimiento verde (Whittaker et al., 1997; John-Karuppiah y Burns, 2010), se ha 

podido correlacionar los niveles del transcrito de ACCO con la producción de etileno. 

En la Figura 9 se muestra la expresión relativa del gen que codifica para ACCO 

en los mangos durante su maduración. Para el análisis de expresión génica, se 

seccionó de manera arbitraria como nivel de referencia la cantidad de transcrito del día 

4 de almacenamiento que se encontraba en el estado fisiológico conocido como verde-

maduro. Se encontraron diferencias  en los niveles de expresión cuando se comparó 

entre los días 4 y 12 de almacenamiento (p<0.05). Se observó que para los días 6 y 8, 

la expresión de ACCO aumentó 4 veces y se alcanzaron los niveles máximos para el 

día 12 en el cual la expresión aumentó 8 veces sin existir diferencias estadísticas en la 

expresión génica entre los días 6, 8 y 12. Sin embargo, existe una correlación muy clara 

entre la producción de etileno en el día 12 y el pico climatérico que se muestra en la 

Figura 4 en la respiración de los frutos de mango control. Lo mismo se observó en 

estudios de expresión génica de ACCO en papaya, en donde el incremento en la 

producción de etileno durante la maduración se pudo correlacionar con un aumento de 

transcrito de ACCO, además de observarse un incremento dramático en mRNA  de 

ACCO en el punto máximo de producción de etileno (López-Gómez et al., 2004). 

En las evaluaciones fisiológicas realizadas a los frutos, se observó que la firmeza 

para los frutos control, disminuyó de manera significativa en el día 12 de 

almacenamiento (p<0.05). Lo anterior demuestra que la elevada expresión de ACCO se 

encuentra correlacionada con el aumento autocatalítico de etileno ya que la pérdida de  
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Figura 9.  Expresión relativa del gen que codifica para la enzima ACC oxidasa 

en la maduración del  mango ‘Kent’ (Mangos control). Las barras 

muestran la media ± ES  de seis mediciones (n=6). Diferente literal 

indica diferencias  mediante la prueba de Duncan (p<0.05). Los 

datos fueron evaluados según la fórmula descrita por Livak y 

Schmittgen (2001) tomando como referencia el día 4 poscosecha. 
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firmeza es uno de los procesos más sensibles al etileno y se ha demostrado que la 

acumulación de mRNA de PG es regulada por el etileno (Osuna-García  et al., 2007).La 

expresión génica de ACCO mostrada en este estudio en el transcurso de la maduración 

de los mangos, correlaciona con los cambios fisiológicos presentados en la maduración. 

Resultados similares se han observado en frutos climatéricos como el tomate, en donde 

la expresión de ACCO se encuentra relacionada con la maduración y producción de 

etileno del fruto (Anjanasree et al., 2005). Sin embargo, estudios de cosupresión de la 

expresión de ACCO en papaya, no inhiben la producción total de etileno en el fruto, 

sugiriendo que la maduración de este fruto requiere de la expresión de más de un 

miembro de la familia de ACCO (López-Gómez et al., 2009). 
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Cambios en la expresión génica de ACCO por efecto del tratamiento hidrotérmico 

Los efectos de la aplicación del tratamiento hidrotérmico sobre la producción de 

etileno se estudió cuantificando la expresión relativa de ACCO en el mesocarpio de los 

mangos tratados comparados con el control, esto debido a que los niveles de etileno 

fueron indetectables con el equipo disponible. En la Figura 10 se observa que para el 

día 4 de almacenamiento la expresión de ACCO se redujo 10 veces debido al TH 

aplicado a los frutos, encontrándose diferencias con respecto a los otros días de 

almacenamiento (p<0.05). La reducción en los niveles de expresión de ACCO 

concuerda con lo reportado en mango de la variedad ‘Nam Dokmai’, en donde la 

producción de etileno se inhibe en su totalidad en el día 3 después de la aplicación del 

estrés por calor, superando posteriormente la producción de etileno de los mangos 

control. Este comportamiento es similar al observado en otros frutos climatéricos 

sometidos a estrés por calor o frío (Ketsa  et al., 1999; Hershkovitz et al., 2009). La 

disminución observada en los niveles de ACCO se esperaba por el efecto del calor, así 

como la recuperación en la expresión. Los resultados obtenidos muestran que los 

niveles del transcrito o mRNA de ACCO concuerdan con los niveles de la enzima 

codificada, la ACCO, y sirven de referencia para estudios futuros. 

En estudios reportados para mango ‘Keitt’ con TH, los niveles de producción de 

etileno aumentaron después de la aplicación de calor, alcanzando un máximo en el día 

4 de almacenamiento a 12°C. El comportamiento de la  producción de etileno en los 

mangos ‘Keitt’ fue diferente al reportado por Ketsa y cols (1999), quienes detectaron 5 

días de retraso en la  aparición de la producción máxima de etileno, en mangos tratados 

con aire caliente a 38°C por 3 días.  Éstas diferen cias se atribuyen mayormente a la 

duración de la aplicación de calor en los frutos en ambos estudios (Bender, et al., 

2003). El retraso en la aparición del climaterio en los frutos de mango con TH se 

observó en nuestro estudio coincidiendo con lo reportado por Ketsa y cols. (1999). 

 

 



38 
 

 

 

                                                               

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                                                        

Figura 10.  Expresión relativa del gen que codifica para la enzima ACCO por 

efecto del tratamiento hidrotérmico en mangos ‘Kent’. Las barras 

muestran la media ± ES de seis mediciones (n=6). Diferente literal 

indica diferencias  mediante la prueba de Duncan (p<0.05). Los 

datos fueron evaluados según la fórmula descrita por Schmittgen y 

Livak (2008). 
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Investigaciones realizadas en mango ‘Manila’ (Lagunes et al., 2007) y con 

aplicación de TH, la producción de etileno presentó un aumento en el día 5 de 

almacenamiento existiendo una correlación con la actividad de ACCO. Los autores 

concluyeron que la aplicación del TH no afecta la actividad de la enzima; sin embargo, 

en ese estudio no se evaluó la expresión génica de ACCO.  

El comportamiento de las diferentes variedades de mangos en respuesta al 

estrés por calor, es variable debido a que existen múltiples factores que intervienen en 

la respuesta del fruto, tales como la variedad, las condiciones pre y poscosecha, así 

como el tipo de aplicación de calor (aire o agua). La duración de la exposición del fruto 

a elevadas temperaturas e incluso el tiempo de eliminación de calor después de la 

aplicación del tratamiento también afecta los resultados (Lurie, 1998; Paull y Jung, 

2000). En nuestro trabajo, los efectos en la producción del etileno por la aplicación del 

TH, fueron similares al mango de la variedad ‘Nam Dokmai’ expuesto a un periodo 

prolongado de calor mediante aire, sugiriendo que la variedad ‘Kent’ es muy susceptible 

al daño por calor y que afecta principalmente la producción de etileno. 
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Cambios en la expresión génica de MADS por efecto del tratamiento hidrotérmico 

En la Figura 11 se muestra la expresión relativa del gen del factor de 

transcripción MADS y los efectos de la aplicación del TH a los mangos, en los días 4, 6 

y 8 postratamiento. En los días de almacenamiento no se detectaron diferencias 

(p>0.05) en la expresión de MADS en los mangos, se mantuvieron niveles constantes. 

En nuestro análisis, a pesar de no encontrar diferencias estadísticas, la expresión 

génica de MADS  por efecto del TH en la maduración aumentó levemente en el día 8 de 

almacenamiento.  

En trabajos realizados en manzana indican que un gen MADS (MADS4) se 

expresa durante el desarrollo del fruto, mientras que otros genes MADS identificados en 

este fruto se expresan en el  meristemo floral (Sung et al., 2000). Estudios dirigidos a la 

expresión génica de MADS en las diferentes etapas de maduración de los frutos son 

escasos. La atención se ha centrado a identificar factores de transcripción tipo MADS 

relacionados con la identidad y desarrollo de órganos florales (García-Moroto et al., 

2003). Sin embargo, es necesaria la identificación de estos genes que regulen el 

proceso de maduración de frutos de interés particular o especial.  

En la pulpa del plátano se identificaron 6 genes MADS, y se observó que MADS 

3, 4, 5 y 6 correlacionan con la producción de etileno, aumentando su expresión hasta 

16 veces en la presencia de etileno. Por otro lado, MADS 1 y 4 son regulados 

negativamente por el etileno en el climaterio. Éstos resultados sugieren que la 

expresión de genes MADS  tiene una función durante el climaterio del fruto (Elitzur et 

al., 2010). De igual manera, en el estudio realizado por Liu y cols (2009) en plátano, se 

observó que la expresión génica de dos genes MADS es inducida por etileno durante la 

maduración. 
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Figura 11.  Expresión relativa del gen que codifica para el factor de 

transcripción MADS por efecto del TH en mangos ‘Kent’. Las barras 

muestran la media ± ES de seis mediciones (n=6). Diferente literal 

indica diferencias  mediante la prueba de Duncan  (p<0.05). Los 

datos fueron evaluados según la fórmula descrita por Schmittgen y 

Livak (2008). 
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Debido a que en éste estudio no se observó un efecto sobre la expresión de 

MADS por  el TH, a diferencia de lo observado en ACCO en donde el tratamiento 

provocó el aumento en la producción de etileno, es posible que MADS esté regulado 

negativamente por el etileno. Sin embargo, es necesario un análisis más amplio en la 

expresión génica de MADS que incluya más días de almacenamiento poscosecha ya 

que debido a problemas técnicos no fue posible un análisis de expresión para MADS en 

el día 12 postratamiento. Estudios de mutantes de tomate rin indican que los genes 

MADS participan regulando la maduración de los frutos, incluso en frutos no 

climatéricos como la fresa, sugiriendo la posibilidad que los genes MADS actúen como 

reguladores globales del desarrollo del fruto (Causier et al., 2002). 
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Cambios en la expresión génica de PG por efecto del tratamiento hidrotérmico 

 La amplificación y clonación de los productos de PCR en donde se utilizaron 

oligonucleótidos específicos para la amplificación de un fragmento del gen de PG en 

mesocarpio de mango, indican que existen al menos dos isoformas de PG. Las 

secuencias nucleotídicas de los clones obtenidos que fueron analizadas se muestran en 

la Figura 12. En otras variedades de mango como ‘Alphonso’ y ‘Dashehari’ se han 

identificado diferentes isoformas de PG denominadas PGI, PGII y PGIII. En la variedad 

‘Alphonso’ se observaron diferencias entre las tres isoformas  en cuanto a la 

especificidad por diferentes sustratos derivados de polímeros de pectina (Prassana et 

al., 2006; Yashoda et al., 2006). Las isoformas encontradas en mango de la variedad 

‘Dashehari’ presentaron diferencias en las propiedades fisicoquímicas comparadas con 

las encontradas en la variedad ‘Alphonso’. 

 En este trabajo, el estudio de la expresión génica de PG en mango sólo pudo 

llevarse a cabo de la isoforma II, esto debido a que los oligonucleótidos diseñados para 

la amplificación de la isoforma I mostraron productos inespecíficos tal como se muestra 

en la Figura 8, panel c, y fue imposible realizar nuevos diseños de iniciadores debido al 

tamaño de la secuencia de tan sólo 161 pb, las bandas de mayor tamaño que se 

observan de manera tenue no se obtuvieron en los clones analizados y queda 

pendiente su clonación y análisis de secuencias. 

 El efecto de la aplicación de estrés por calor en los frutos de mango ‘Kent’  en la 

expresión del gen que codifica para PG, se muestra en la Figura 13. Se observan 

diferencias en la expresión de PG en el día 12 después de aplicado el tratamiento, la 

cual aumentó 16 veces con respecto al control (p<0.05). Estos resultados correlacionan 

con la producción máxima de etileno evaluada como expresión de ACCO que se 

muestra en la Figura 9.  
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Figura 12.  Alineamiento de secuencias nucleotídicas de los fragmentos de 

PGs de mango generadas con oligonucleótidos específicos. 

 

 

 

 

 

 

 



45 
 

Los cambios detectados en la firmeza de los frutos por efecto del TH no correlacionan 

con la expresión de PG en donde los niveles más altos de expresión se detectaron en el 

día 12, sin embargo, el cambio en la firmeza observado en los días 14 y 16 

postratamiento, pudiera deberse a los cambios en la expresión de PG observado en el 

día 12. 

 Estudios realizados en kiwi demuestran que las isoformas de PG actúan en 

diferentes etapas de la maduración, en donde una de las isoformas de PG se expresa 

en el último estado de maduración del kiwi, la cual coincide con el máximo en la 

producción de etileno (Wang et al., 2000), lo que concuerda con los resultados 

obtenidos en nuestro estudio. De igual manera, evidencia de expresión de PG en 

etapas tempranas de maduración en kiwi sugieren que la falta de correlación entre la 

firmeza observada en los mangos y la expresión de PG en nuestro estudio, pudiera 

deberse a la presencia de  isoformas, mismas que se amplificaron en mesocarpio de 

mango y que se muestran en la Figura 8, panel c. La presencia de dos isoformas de PG 

en mesocarpio de mango sugiere que la pérdida de firmeza en los mangos pudiera 

estar relacionada con la expresión de alguna de las otras isoformas  identificadas en las 

reacciones de RT-PCR a partir de la pulpa de los mangos del estudio.  Los genes que 

codifican para PG son generalmente familias compuestas por más de un miembro 

(Hadfield y Bennett, 1998). Sin embargo, estudios realizados en papayas tratadas con 

1-MCP (un inhibidor de la maduración por competencia con el etileno en las proteínas 

receptoras) reportaron la inhibición de la transcripción de PG pero no se observó 

inhibición del ablandamiento del fruto. Lo anterior pone en evidencia que el cambio en 

la firmeza es el resultado de la acción de un conjunto de enzimas hidrolíticas pre-

existentes o independientes de etileno (Fabi et. al., 2009). Por lo que el cambio en la 

firmeza de los mangos por efecto del TH pudiera deberse a la acción de otras enzimas 

como la β-galactosidasa y pectato liasa ya que se ha encontrado que la actividad de 

estas enzimas se encuentra correlacionada con la pérdida de firmeza en mango de la 

variedad ‘Harumanis’ y ‘Dashehari’, respectivamente (Ali et al., 1994; Chourasia et al., 

2006). 
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Figura 13.  Expresión relativa del gen que codifica para PG por efecto del 

tratamiento hidrotérmico en mangos ‘Kent’. Las barras muestran la 

media ± ES de seis mediciones (n=6). Diferente literal indica 

diferencias  mediante la prueba de Duncan (p<0.05). Los datos 

fueron evaluados según la fórmula descrita por Schmittgen y Livak 

(2008). 
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CONCLUSIONES 
 

El TH aplicado en mangos de la variedad ‘Kent’ retrasa el climaterio en los frutos 

y afecta parámetros de calidad como la firmeza, mientras que la producción de etileno  

se ve reducida en los primeros días después de la aplicación de estrés por calor y se 

recupera posteriormente, continuando con su maduración normal. De esta manera, los 

cambios en la fisiología de frutos por efecto del TH  son mínimos tomando en cuenta las 

ventajas que presenta su eficacia al eliminar la larva de la mosca de la fruta, por lo que 

el TH se aplica siempre a frutos de mango que serán exportados o comercializados en 

zonas libres de la plaga. 

 Al evaluar los efectos de la aplicación de TH a nivel de expresión de genes, se 

encontró que la expresión de los genes que codifican para ACCO y PG se ve afectada 

por el TH. Los niveles de PG aumentaron de manera significativa coincidiendo con el 

climaterio de los frutos. Lo anterior concuerda con la pérdida de firmeza en los frutos en 

estado de maduración avanzados. Mientras que los niveles de  ACCO disminuyeron en 

el día 4 postratamiento, recuperándose posteriormente y los frutos maduraron 

normalmente. Por otro lado, los niveles de expresión de MADS se mantuvieron 

constantes en los días evaluados, sugiriendo que la expresión de éste factor de 

transcripción es muy regulada, y apoya su función como regulador clave en el proceso 

de maduración de los frutos.  

Las alteraciones a nivel génico por efecto de la aplicación de este tipo de estrés, 

podrían ser útiles para entender los mecanismos de regulación en la expresión de 

genes asociados a maduración. Sin embargo, es necesario incluir familias completas de 

esos genes reguladores y de los que afectan el metabolismo de la pared celular, 

mecanismos de percepción y señalización de etileno entre otros. 
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PERSPECTIVAS 
 

Realizar la  clonación y secuenciación de las isoformas de PG y llevar a cabo el análisis 

de expresión génica de PG, para observar si existe correlación con el cambio de la 

firmeza por efecto de la aplicación de TH. 

Analizar la expresión génica de otras enzimas asociadas con cambio en la firmeza en la 

maduración de los mangos como β-galactosidasa y expansinas. Los cambios en la 

expresión de éstas enzimas ayudarían a conocer el grado de implicación en el cambio 

de la firmeza de los mangos por la acción de éstas enzimas que actúan en la pared 

celular. 

Realizar el análisis de expresión génica del factor de transcripción tipo MADS en 

distintas etapas del desarrollo del mango.  La determinación de la etapa exacta en 

donde la expresión génica sufre un cambio podría ayudar en la explicación de su 

función en la maduración. 
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