Resumen

Las plantas que viven en climas templados han tenido que desarrollar mecanismos
adaptativos para hacer frente a las distintas restricciones medioambientales, como por
ejemplo los cambios estacionales de temperatura, que limitan su crecimiento normal. Un
ejemplo de una adaptacién fascinante ocurre durante los meses de invierno, cuando los
arboles caducos forman unas estructuras denominadas yemas para proteger a las células en
crecimiento de las condiciones medioambientales desfavorables. En ese periodo, el arbol cesa
su crecimiento y permanece en un estado conocido como latencia. Estas yemas son capaces de
salir de latencia Unicamente cuando reciben una cantidad determinada de frio. En ese
momento las yemas entran en un periodo conocido como ecolatencia, en el cual la yema ya es
capaz de brotar pero Unicamente lo hara cuando las condiciones medioambientales vuelvan a
ser favorables. En un escenario de cambio climatico, se espera que disminuya la cantidad de
frio invernal disponible, alterando por tanto la salida de latencia y consecuentemente la
floracion de la mayoria de arboles frutales. El estudio de genes regulados durante la latencia es
crucial para comprender este proceso, y asi poder desarrollar nuevas herramientas que
permitan adaptarnos mejor a las nuevas condiciones climaticas. Por esta razdn, el objetivo
general de esta tesis es el estudio de la latencia desde un punto de vista molecular,
identificando mecanismos y genes diana que la controlen. Para ello, nos hemos centrado en el
estudio de tres genes que se expresan de manera diferencial durante el desarrollo de una
yema reproductiva en melocotdn, bajo el marco conceptual de los tres procesos que
convergen espacialmente y temporalmente en una yema reproductiva: latencia, tolerancia a
estrés y desarrollo floral.

El primer gen que se estudio codificd para una STRESS ASSOCIATED PROTEIN (PpSAP1) con
dos dominios tipo Zn-finger, A20 y AN1 que disminuye su expresién durante la latencia. Las
proteinas tipo SAP se han relacionado con resistencias a distintos tipos de estrés tanto en
plantas como en animales. De hecho, se ha visto que PpSAP1 aumentd su expresion en yemas
de melocotdén bajo condiciones de estrés por sequia, de forma similar a como lo hacen otras
SAP en distintas plantas. Ademas, la expresidn ectdpica de PpSAP1 en ciruelos transgénicos ha
permitido aumentar la tolerancia a estrés hidrico en estas lineas al incrementar la cantidad de
agua retenida. Asimismo, estas plantas transgénicas también mostraron alteraciones en el
tamafio de las hojas, provocadas principalmente por una menor area celular de las células que
formaban parte de ellas y relacionadas con una represién de distintos genes implicados en
crecimiento celular. Todo ello sugiere que PpSAP1 probablemente tenga una doble funcidn
relacionada tanto con resistencia a estrés como con crecimiento celular durante la latencia de
melocotonero.

El segundo gen de estudio fue PpeS6PDH, el cual codifica para una enzima con actividad
sorbitol-6-fosfato deshidrogenasa. PpeS6PDH estd diferencialmente regulado durante el
desarrollo de la yema, aumentando su expresidon en yemas latentes de manera consistente a la

acumulacién de sorbitol. Simultdneamente a la disminucién de PpeS6pDH en las yemas no



latentes, alrededor del sitio de inicio de la traduccidn del gen se mostraron cambios a nivel de
cromatina en el estado de metilacién de los residuos especificos de la histona H3 (H3K4 y
H3K27). Estos datos apuntan a la existencia de una regulaciéon transcripcional de PpeS6PDH a
nivel de modificaciones de la cromatina. Ademds, también se ha visto que distintos tipos de
estrés abidtico afectan a la expresion de PpeS6PDH. Tratamientos con bajas temperaturas
inducieron su expresion tanto en yemas como en hojas, mientras que la desecacién aumento
la expresion en yemas pero no en hojas. Estos estudios sugieren que la funcidon de PpeS6PDH
durante la latencia de melocotonero es dar tolerancia a estrés por frio y sequia.

Finalmente, el tercer gen de estudio fue PneDAMS6, uno de los mayores reguladores de la
latencia en yemas de melocotonero. PpeDAMG6 esta fuertemente reprimido durante el
desarrollo de la yema con una relacidn directa con los eventos de salida de latencia. Esta
represién se debe en parte a la unién directa de PpeBPC1, una BASIC PENTACYSTEINE
PROTEIN, a dos motivos GAGA presentes en la regién intrdnica reguladora de PpeDAMS.
Justamente esta region se encuentra modificada a nivel de cromatina con un enriquecimiento
en H3K27me3 después de la salida de latencia. Ademas, la expresion ectépica de PpeDAMG6 en
Arabidopsis mostré fenotipos de floracion anormal parecidos a los producidos en plantas
35S::SVP. Por otro lado, la sobreexpresidn en ciruelos provoco retrasos en el crecimiento de las
lineas transgénicas, debido a una alteracion en los niveles hormonales. Asi mismo, se
determiné que estos cambios en la homeostasis hormonal estaban producidos por la
regulaciéon diferencial de genes involucrados en las rutas del acido jasmadnico, las citoquininas 'y
del acido giberélico en las plantas transgénicas. Estos resultados sugieren que PpeDAMS6 actla
como un represor master del crecimiento, manteniendo la latencia, la respuesta de tolerancia
a estrés y la inhibicion floral a través de la regulacién del equilibrio hormonal.

Con todo ello, esta tesis proporciona una instantanea dindmica de los diferentes
mecanismos moleculares que tienen lugar dentro de la yema. Los genes estudiados tienen una
funcién crucial regulando tanto el proceso de latencia como la respuesta de tolerancia a estrés
y las rutas de floracién, y todos ellos son potenciales candidatos para mejorar nuevas plantas

mas adaptadas al cambio climatico.



