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IDENTIFICACIEi'IH Y AMALISIS DE LOS GEMES INVOLUCRADOS EM LAS
RUTAS BIOSINTETICAS DE CELULOSAY LIGMIMNA EN Agsve fequilans Weber

Luis Femando Maceda Lopez, M.C.
Colegio de postgraduados, 2020

RESUMEN

Las rutas biosintéticas y de regulacion génetica para los compuestos estructurales
de la pared celular primaria y secundaria han sido principalmente caractenizadas
en plantas dicofiledaneas, especialmentz para la planta herbacea Arabidopsis
thalfans. Muy pocos elementos y [as interacciones de tales rutas se han reportado
para plantas monocotledoneas. El objetivo de este estudic fue identificar y
caracterizar bos genes ortdlogos inwolscrados en las rutas de biosintesis de
celulosa y lignina, dos compuestos principales que conforman la pared celdar en
Agave fequilana Weber y Agave deseri Para esto. se wilizd un enfoque de
mineria de datos de transeriptomas de A. fequilans Weber y analisis de expresion
para algunos genes seleccionados. Se utilizaron datos previamente publicados y
sin reportar {J. Simpson, CINVESTAV Irapuate), de organos wo tejidos con pared
celular primaria wo secundara. La expresion de algunos de los genes
seleccionados fue validada expenmentalmente. Los resultados de orologia
pemmitieron identificar genes que codifican enzimas de cada uno de los pasos de
la biosintesis de cehdosa v lignina. Los analisis filogenéticos v de motives
conservades para genes cave de ambas rutas mosfraron un alio grado de
conservacion evolutiva respecto a obras monocotledaneas como maiz v amoz, lo
cual sugiere ademas un rol funcional en |a conformacion de la pared celular en
agaves. Los ensayos de expresion tipo RT-PCR punto final mostraron expresion
ennguecida en tejidos adyancentes 3 fibras para genes involucrados en la
formacion de celulosa y lignina, similar a lo que se ha reportado para ofros tejidos
de soporte comae xlema.
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