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Introducción. En su hábitat natural, la bacteria del suelo 
Bacillus subtilis, está expuesta a condiciones ambientales 
fluctuantes, principalmente a estrés osmótico y estrés por 
deficiencia de nutrientes (Marles-Wright y Lewis, 2007; 
Schultz et al., 2007). Al agotarse los nutrientes, esta 
bacteria genera esporas que germinan para formar 
células vegetativas cuando los nutrientes vuelven a estar 
disponibles en el medio (Bremer, 2002). En este sentido, 
los mecanismos moleculares de acumulación tRNAs 
durante la esporulación son una prioridad, ya que 
desempeñan un papel esencial en la traducción durante 
la germinación de esporas y su fase de crecimiento 
posterior (Keijser et al., 2007). Los efectos del estrés 
salino en la expresión génica se han analizado 
previamente durante la germinación y el crecimiento. Sin 
embargo, no se ha estudiado ampliamente el 
procesamiento de los tRNAs en estas condiciones. En 
este estudio investigamos el perfil de tRNACys en esporas 
de B. subtilis y en crecimiento en ausencia/presencia de 
1.2M de NaCl. 

Metodologia. Las condiciones experimentales para 
obtener RNA de esporas de B. subtilis y en crecimiento 
bajo estrés salino están descritas en (Nagler et al., 2016). 
Se analizaron los datos de RNA-seq obtenidos de la base 
de datos GEO de GeneBank (acceso GSE81238). Se 
utilizó el programa FastQC para evaluar la calidad de la 
secuenciación, BWA e ICV para alinear al genoma de 
referencia. El análisis de los motivos 5´, 3´ se hizo en CLC 
Genomics work bench 12.0.2. 

Resultados. Las esporas almacenan diferentes 
moléculas relacionadas con el tRNACys. En la Figura 1 se 
observa que el 60% del total de tRNACys, estaba 
compuesta por fragmentos. La mitad de estos fragmentos 
(3´-tRF) poseía CC, CCA o adiciones incorrectas en el 
extremo 3´. Secuencias con adiciones correctas de CCA 
en el 3' estuvo representado en 22.8% del total, mientras 
que con adiciones incorrectas 7%. En los diferentes 
tiempos del crecimiento se observa cambio en la 
densidad de tales moléculas (Figura no mostrada). 

Figura 1. Densidad de moléculas de tRNACys en la 
espora de B. subtilis. 

Conclusiones.  El estrés salino produjo un efecto 
modesto en la expresión de tRNACys y la acumulación de 
especies cortas. Los tRNACys de esporas se someten a 
un procesamiento dinámico para producir moléculas 
funcionales y para sintetizar RNA de novo. El estrés 
salino provoca un retardo en la síntesis de nuevas 
moléculas, lo que sugiere que hay un efecto en el 
procesamiento de los tRNAs. 
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