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Resumen

El aumento de estrés por sequia, acentuado por el cambio climatico, es uno
de los principales problemas para la agricultura a corto plazo, haciendo necesaria la
seleccion de portainjertos tolerantes a estas condiciones ambientales. Sin embargo, el
conocimiento actual a nivel molecular sobre la respuesta a sequia en plantas lefiosas
es muy limitado. En un andlisis transcriptdmico previo en tejido radicular del
portainjerto hibrido almendro x melocotonero ‘Garnem’, se identificaron varias
familias de genes involucrados en la respuesta a sequia: Homeodomain Superfamily,
Heat Shock Proteins (HSPs), Late Embryogenesis Abundant (LEA) y Dehydration-
Responsive Element-Binding (DREB). El objetivo de este estudio fue comprender la
evolucidén de estas familias de genes en varias especies lefiosas. Los genes estudiados
se identificaron en los genomas de nueve especies (Prunus dulcis, P. persica, Malus
domestica, Festuca vesca, Citrus sinensis, Arabadopsis thaliana, Quercus rubra, Pinus
taeda and P. lambertiana), representando asi una elevada diversidad vegetal. Con las
secuencias de dichos genes, se realiz6 un analisis filogenético mediante estimacién de
maxima verosimilitud, donde se observaron diferentes patrones evolutivos.

INTRODUCCION

La respuesta al estrés por sequia es compleja y conlleva la activacién de distintos
mecanismos que permiten la supervivencia de las plantas bajo condiciones adversas
(Golldack et al., 2014). Para comprender mejor esta respuesta en plantas lefiosas se
estudiaron los patrones evolutivos de cuatro familias de genes cuya implicacion en dicha
respuesta ha sido descrita previamente. Estas son: los factores de transcripcion (FTs) de la
superfamilia Homeodomain, reguladores del desarrollo radicular bajo condiciones de
sequia (Ariel et al., 2007; Cheng et al., 2016; Solis et al., 2014; Wei et al., 2015); los FTs
Dehydration-Responsive Element-Binding (DREB), inductores de genes efectores; y las
familias de proteinas Heat Shock Proteins (HSPs) y Late Embryogenesis Abundant (LEA).
Los genes que sintetizan estas proteinas actan como osmoprotectores, manteniendo la
funcionalidad proteica y mejorando la resistencia a sequia en las plantas (Battaglia et al.,
2008; Park and Seo, 2015).

MATERIAL Y METODOS

De un andlisis transcriptomico previo realizado en raiz del patron de Prunus hibrido
almendro X melocotonero ‘Garnem’ [P. amygdalus Batsch x P. persica (L.) Batsch]
sometido a sequia durante 24 h, se seleccionaron 16 genes pertenecientes a la familia de
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FTs Homeodomain, 9 genes pertenecientes a la familia de FTs DREB, 10 genes que
sintetizan para proteinas LEA y 12 genes HSPs, diferencialmente expresados en tejido
radicular de ‘Garnem’. Se buscaron e identificaron los genes ortdlogos en los genomas de
9 especies vegetales (Prunus dulcis, P. persica, Malus domestica, Festuca vesca, Citrus
sinensis, Arabadopsis thaliana, Quercus rubra, Pinus taeda and P. lambertiana) mediante
Blast. Posteriormente, se realizo el andlisis evolutivo comparativo de estos genes en las
diferentes especies mediante un estudio filogenético por estimacién de méaxima
verosimilitud utilizando el programa RAXML 8.0 (Stamatakis, 2014). Con todo ello, se
crearon dos arboles filogenéticos usando el software Figtree v1.4.2 (Rambaut, 2016): en un
arbol se incluyeron los genes de la familia de FTs Homeodomain; y en el otro las familias
de TFs DREB, las proteinas LEA y las HSPs.

RESULTADOS Y DISCUSION

Las diferentes funciones realizadas por cada uno de los genes estudiados han sido
bien documentadas con anterioridad confirmando su papel clave en la respuesta y
adaptacion bajo condiciones de sequia (Ariel et al., 2007; Battaglia et al., 2008; Park and
Seo, 2015; Sazegari et al., 2015).

Los arboles filogenéticos obtenidos mostraron un patrén evolutivo claro. La
mayoria de las familias de genes se clasificaron en grupos, indicando que estos grupos
naturales se mantienen bien definidos. Los miembros de estos grupos presentan una alta
identidad de secuencia. Los resultados sugieren que estos genes comparten un ancestro
comun para las distintas especies, mostrando unos niveles de evolucion similares que
podrian ser debidos a un proceso evolutivo diferente a la especificacion de los genes en si,
en lugar de deberse a sucesos especificos de cada gen en cada una de las especies
analizadas.

Como conclusion, la distribucion de los grupos en los dos arboles filogenéticos,
indica que la diversificacion de la funcidn génica para la respuesta a la sequia podria haber
sucedido con anterioridad a la especificacidn de las distintas especies. Este estudio servira
como punto de partida para una mejor caracterizacion de la ruta evolutiva de estos genes
de respuesta de sequia y por tanto Gtil para la seleccidn de especies tolerantes a la sequia.
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