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RESUMEN

Tectona grandis es un drbol maderable de importancia econdmica en bosques tropicales y subtropicales.
Mediante este estudio, se identificaron familias de factores de transcripcion (FTs) y genes codificantes para enzima,
diferencialmente expresados en el xilema del tallo, implicados en la regulacion de la respuesta a estrés abidtico y
xilogénesis en T. grandis. Asi, fue analizada la distribucion evolutiva de 19 genes codificantes para FTs de T. grandis
mediante andlisis flogenéticos. También, fue utilizada la mineria de bases de datos y publicaciones para identificar
320 genes de Arabidopsis thaliana (ortdlogos aT. grandis) como soporte experimental y predictivo. Como resultados,
se encontraron FTs de las familias bZIP, MYB, NAC, ER, bHLH, NuY y genes que codifican enzimas. Asi mismo, se logré
analizar el interactoma de T. grandis encontrando correlaciones de Pearson significativas para genes que regulan
vias metabdlicas de fenilpropanoides y estrés abidtico. Ademds, la red de coexpresion reveld nodos y aristas entre
los genes TgRAP1, TgMyBI1, TgHSF1, TgMyB3, TQNAC 1, TgTsiid 1, TgLieTFs1, TgNuy3, TQRAP2 y TgNuy4. En particular, los
andlisis de ontologia génica mostraron 31 genes de respuesta a estrés abidtico, principalmente TgHShT1, TgHSF1
y TgHSF2 como correguladores. Ademds, se encontré que el regulador maestro TgNAC T, estd involucrado en la
corregulacién de otros factores de transcripcion.
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Coexpression Network of 320 genes of Tectona grandis involved
in abiotic stress and xylogenesis processes

ABSTRACT

Teak (Tectona grandis) is a timber tfree of economic importance in tropical and subtropical forests. The aim of this
work was to identify families of transcription factors (TFs) and enzyme-coding genes differentially expressed (DREs)
in stem xylem and their regulation involved in abioftic stress response and xylogenesis in T. grandis. Therefore, the
evolutionary distribution of 19 TFs of T. grandis was derived using a phylogenetic analysis. Besides, specific data
mining procedures of databases and publications were performed in order to identify 320 Arabidopsis thaliana genes
(orthologous to T. grandis) as experimental and predictive support. As results, we found transcription factors of the
bzIP, MYB, NAC, ER, bHLH families, and enzyme-coding genes. Furthermore, interactome analysisin T. grandis showed
a significant Pearson correlation for genes regulating metabolic pathways of phenylpropanoids and abiotic stress.
Also, the coexpression network revealed nodes and edges between TgRAPI1, TgMyBI1, TgHSF1, TgMyB3, TgNACT,
TgTsiid1, TglieTFs1, TgNuy3, TQRAP2 and TgNuy4 genes. Gene onfology analyses showed that 31 genes respond to
abiotic stress, mainly TgHShT1, TgHSF1 and TgHSF2, as co-regulators. In addition, the TFs master regulator TgNACT
was found to be involved in the co-regulation of other TFs.

Key Words: systems biology, functional enrichment, differentially expressed genes, text mining, gene ontology.

Nota: Articulo recibido el 16 de febrero de 2017 y aceptado
el 05 de mayo de 2017.




6 TIP Rev.Esp.Cienc.Quim.Biol.

Vol. 20, No. 2

INTRODUCCION
a Teca (Tectona grandis) es un arbol caducifolio de

bosques tropicalesy subtropicales, que posee unrapido

crecimientoy es apreciado por sumadera (Anishetal.,
2015). Ademas, esta especie tiene un gran potencial
para capturade carbono ¢ incrementar subiomasa para formacion
de energia renovable y sustentable (Krause ez al., 2006; Quiala
etal.,2012). A pesar de los numerosos estudios fenotipicos en
T. grandis, poco se conoce de la especie a un nivel molecular y
bioquimico (Diningratetal.,2015; Galeanoetal.,2014). Asi, la
tecnologiade RNAseq (secuenciacion de RNA) permite revelar
genes diferencialmente expresados (DERs) (Wan ef al., 2012)
y dentro de ellos, identificar algunos factores de transcripcion
(FTs) implicados en respuestas fisiologicas a diferentes
factores ambientales o cambios metabolicos (Diningrat ef al.,
2015; Galeano et al., 2015). Algunos procesos que podrian
ser regulados por este tipo de factores de transcripcion son
el deposito de celulosa, hemicelusosa y lignina en la pared
celular. Este tipo de genes reguladores pueden activarse por
variacion en la concentracion de sales en la célula, estrés
hidrico, deficiencia de nutrientes, oxidacion, alta osmolaridad
o cambios de condiciones de luz y temperaturas extremas (Gill
& Tuteja, 2010; Prasch & Sonnewald, 2013).

Generalmente, los FTs reconocen a los promotores corriente
arriba (del inglés, upstream) en las secuencias de genes que
seran regulados y pueden ser activados por procesos biologicos
y ambientales (Matsui et al., 2008). Ademas, se han observado
interacciones de algunas familias de FTs para dar respuesta
fisiologica a diferentes tipos de estrés y a procesos metabolicos
secundarios, como el depdsito de lignina y posterior produccion
de madera (Lin et al., 2015; Sundar et al., 2008). Los factores
de transcripcion son proteinas que al unirse al DNA pueden
interactuar con otros reguladores transcripcionales (como pueden
ser los reguladores maestros), en procesos como remodelacion
de la cromatina, modificacion de proteinas, reclutamiento o
bloqueo de las RNA polimerasas que acceden a la cadena de
DNA para el proceso de transcripcion (Udvardi et al., 2007).

Porotrolado, latecnologia de RN Aseq es unatécnica cuantitativa
que ayuda a determinar niveles de expresion de RNA y su
aplicacion directa puede direccionarse a la construccion de
bases de datos a gran escala para hacer estudios de redes de
coexpresion (Dameron et al., 2013; Mizrachi et al., 2010).
Dentro de las largas listas de genes detectadas por el RNAseq
en diferentes condiciones ambientales, de edad o de tejidos,
se pueden analizar por bioinformatica patrones de expresion
similares entre si (también llamado coexpresion); genes con
patrones y funciones biologicas similares pueden ser anotados
por ontologias génicas y luego ser agrupados (Consortium,
2000; Dameron et al., 2013). Ademas, la sistematizacion y
agrupacion de los genes coexpresados, pueden estar apoyados
con resultados experimentales (Consortium, 2000; Dameron et
al.,2013), y de ese modo poder elucidar rutas moleculares que

rigen a los organismos vivos (Frohlich et al., 2007; Jin et al.,
2014). Actualmente, se conocen 58 familias de FTs en plantas
(Jin et al., 2014; Naika et al., 2013), de las cuales algunas de
ellas cumplen funciones importantes en la regulacion de la
expresion génica, especialmente al inicio de la transcripcion.
Por ejemplo, la familia bZIP, caracterizada por poseer un ziper
deleucinas, y lafamilia bHLH, distinguida por tener dos hélices
alfa unidos como dimeros al DNA, se encuentran en todos
los organismos eucariontes, regulando procesos fisiologicos
y de desarrollo central (Ariel et al., 2007; Sauvé et al., 2004).
Asi, el objetivo de este trabajo bioinformatico fue identificar
familias de factores de transcripcion (FTs) y genes enzimaticos
diferencialmente expresados (DERs) en el xilema del tallo de
Tecay de los que deriven posibles implicados en la regulacion
a la respuesta de estrés abiotico. Finalmente, es importante
analizar, sistematizar e integrar los diversos datos de las redes
de coexpresion génica y la informacion generada de diferentes
experimentos de expresion génica.

MATERIALES Y METODOS

Seleccion de genes de interés diferencialmente expresados
en el xilema secundario del tallo de Tectona grandis

La busqueda y seleccion de genes enzimaticos de interés
relacionados con la respuesta a estrés abidtico y la regulacion
de las vias metabolicas de sintesis del xilema secundario del
tallo, fue realizado a partir del transcriptoma de 7. grandis, el
cual esta depositado en el “Transcriptome Shotgun Assembly”
(TSAntimero deacceso GDLT00000000), disponible en el NCBI
(www.ncbi.nlm.nih.gov), obtenido por Galeanoy colaboradores
en el afio 2015 (Galeano et al., 2015). De esta base de datos,
fueron descargados 2,413 genes diferencialmente expresados.
Las funciones de estos genes fueron posteriormente anotadas
mediante el software Blast2Go (https://www.blast2go.com/
blast2go-pro).

Identificacion de factores de transcripcion en 7. grandis e
identificacion de ortdlogos en Arabidopsis thaliana

Un total de 19 factores de transcripcion de tipo basales,
activadores, coactivadores y reguladores maestros, fueron
seleccionados manualmente a partir de las anotaciones realizadas
conel Blast2Goalos genes diferencialmente expresados de Teca.
Posteriormente, lasecuencia codificante delos 19 FTs de Teca fue
utilizada como referencia en las bases de datos “TAIR” (http://
www.arabidopsis.org/) y “plant TFTDB” (http://planttfdb.cbi.
pku.edu.cn/), para seleccionar los FTs ortdlogos en A. thaliana
que tuvieran un porcentaje de identidad mayor a un 70%.

Mineria de literatura (7ext mining)

Fue realizada una busqueda de articulos relacionados con
factores de transcripcion y genes enzimaticos de A. thaliana
ortdlogos a los genes de Teca, que estuvieran implicados
experimentalmente en la regulacion de las vias metabodlicas
relacionadas con defensa de plantas, respuestas a estrés y sintesis
de xilema secundario. Paraello, se utiliz6 la herramienta basada
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