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Introduccion

La S-acilacion es una modificacion post-traduccional (MPT) reversible en la que

los acidos grasos saturados (principalmente el acido palmitico) se unen a | Citosol Palmitato \AAAAAAAAA/S -

_ . _ i _ o . ( 0 S-acil-tioesterasa
residuos especificos de cisteina mediante enlace tioéster por la accion de ° (APT)
enzimas S-acil-transferasas (PATs) (Figura 1). La S-acilacion regula procesos Droreing . ¥
vitales en la funcidon celular como la respuesta a estres biotico y abiotico, SH

asociacion de proteinas a membrana, transporte, senalizacion hormonal,
polarizacion y expansion celular, y organizacion del citoesqueléetica [1]. El
principal objetivo de este trabajo es determinar de forma predictiva el impacto
potencial de la S-acilacion y enzimas PATs en la funcion biologica del polen y
su relevancia en el proceso reproductivo de un cultivo oleaginoso como el olivo.
Estas predicciones bioinformaticas estan siendo validadas experimentalmente.

- W\/\/\W\/\/\f@

Proteina S-acilada ©

WMWS\COA K 4

Palmitoil-CoA ©

S-acil-transferasa

Membrana (PAT)

Figura 1. Dinamica de la S-acilacion.
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polen de olivo
1907 proteinas [2]

Analisis /n silico de

S-aciloma tedrico

enzimas PAT 179 proteinas . )‘(SI; Zﬁ'r';’g?al
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Figura 4. Componentes celulares.
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Figura 5. Funcién molecular.

Figura 8. Péptidos identificados modificados por palmitoilacion (+238.23).

Conclusiones

 El| S-aciloma teodrico de olivo consiste en 179
proteinas (un 9% del proteoma analizado).
Este hecho sugiere que esta MPT es
importante en la funcion del polen.

 Las proteinas identificadas como
potencialmente  S-aciladas sometidas al
analisis functional se encontraron

mayoritariamente asociadas a membrana, vy
participan en procesos clave para la funcion
del polen como la regulacion metabolica,
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Figura 6. Identificacion de enzimas PAT.
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| _Gene | Raiz | Tallo [ Meristemo [ Hojas | Flor | Polen |
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Figura 7. Analisis de expresioén /n silico, Olive Atlas [4].

transporte y organizacion de componentes
celulares, y respuesta a estres (Figuras 2, 3, 4,
D).

« Se han identificado 12 posibles genes PAT con
expresion en polen de olivo (Figura 6). Los
genes OePAT1, OePAt3 y OePAT4 son genes
especificos de polen con altos niveles de
expresion, sugiriendo que juegan un papel
clave en la S-acilacion de proteinas (Figura 7).

« Varios miembros de la familia Ole e 1, una
proteina relevante en l|la funcion del polen e
importante alergeno, se encuentran
modificados por S-acilacion (Figura 8).
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