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Figura 3.12. Plismido binario pCAMBIA1303 empleado en la transformacién de
arabidopsis (http://www.yrgene.com).

Figura 3.13. Plismido pGBKT7 empleado en el ensayo de doble hibrido en
levadura (http://catalog.takara-bio.co.jp/product/basic_info.php).

Figura 3.14. Plismido pACT2, empleado en el ensayo de doble hibrido en
levadura (imagen extraida de https://www.addgene.org/11343/).

Figura 3.15. Diagrama del rastreo realizado en el presente trabajo. Observamos los
apartados de los que consta un rastreo de mutantes de estas caracteristicas.

Figura 3.16. Esquema correspondiente a la seccidn transversal de una hoja de N.
benthamiana (http://trabajandoporunmundoverde.blogspot.com.es).

Figura 3.17. Esquema del método de clonaje de la fusién génica entre diferentes
fragmentos del promotor el gen HSR1 al gen delator de la B-glucuronidasa. A)
Esquema del clonaje inicial en el plismido binario pBIN19. B) Esquema del clonaje
de un fragmento de 2000pb del promotor de CtHSRI1 y el gen GUS. C) Esquema
del clonaje del promotor completo de CtHSR1 y el gen GUS.

Figura 3.18. Esquema del montaje para la realizacién de la transferencia de
proteinas a filtros de membrana.

Figura 3.19. Diagrama de la primera reaccién que tiene lugar durante la
determinacién de la concentracién de prolina mediante el método colorimétrico.
Figura 3.20. Diagrama de la segunda reaccién que tiene lugar durante la
determinacién de la concentracién de prolina mediante el método colorimétrico.
Figura 4.1.1. Germinacién en medio MS tras 7 dias de cultivo, en placas
suplementado con O (A), 3,5 (B), 4 (C), 45 (D), 5 (E) y 6 (F) mM de
norespermidina para la coleccién del Dr. Chris Somerville y el Dr. Wolf Scheible.
Figura 4.1.2. Mutante putativo aislado en el rastreo primario a los 6 dias de cultivo
en medio MS suplementado con 6mM de NE para la coleccién de C. Somerville y
W. Scheible.

Figura 4.1.3. Germinacién en medio de cultivo MS de distintas lineas mutantes de

la coleccién de K. Feldmann y su control silvestre (WS-2).
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Figura 4.1.4. Germinacién en medio de cultivo MS suplementado con el herbicida
BASTA, de distintas lineas mutantes de la coleccién de INRA-Versailles tolerantes a
NE (I1, 12, 134, 14, 13, 16, [170) y su control silvestre (WS-4).

Figura 4.1.5. Relacién de tolerancia a BASTA/kanamicina, en las lineas mutantes
seleccionadas para cada coleccién de mutantes.

Figura 4.1.6. Germinacién en medio MS suplementado con 4mM de NE a los 7
dias tras la siembra, de dos mutantes tolerantes a norespermidina (NE) y sus
controles, para la coleccién de Weigel (Mutante W14 y su control silvestre COL-7)
y para la coleccién de Feldmann (Mutante F9 y su control silvestre WS-2).

Figura 4.1.7. Porcentaje de germinacién en medio MS suplementado con
norespermidina (4mM) de las lineas mutantes seleccionadas para la coleccién de
Somerville, y su control silvestre (COL-2), tras 5 dias de cultivo. Cada valor
representa la media + SE de 4 determinaciones. *

indica diferencias significativas (P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la
prueba ”t” de Student.

Figura 4.1.8. Porcentaje de germinacién en medio MS suplementado con
norespermidina (4mM) de las lineas mutantes seleccionadas para la coleccién de
Feldmann, y su control silvestre (WS-2), tras 7 dias de cultivo. Cada valor

* indica diferencias significativas

representa la media + SE de 4 determinaciones.
(P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.1.9. Porcentaje de germinacién en medio MS suplementado con
norespermidina (4mM) de las lineas mutantes seleccionadas para la coleccién de
INRA-Versailles, y su control silvestre (WS-4), tras 7 dias de cultivo. Cada valor

* indica diferencias significativas

representa la media + SE de 4 determinaciones.
(P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.1.10. Porcentaje de germinacién en medio MS suplementado con
norespermidina (4mM) de las lineas mutantes seleccionadas para la coleccién de
Weigel, y su control silvestre (COL-7), tras 8 dias de cultivo. Cada valor representa

* indica diferencias significativas (P<0,05)

la media + SE de 4 determinaciones.
respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.1.11. A) Andlisis Southern blot de los candidatos seleccionados para la
coleccién de C. Somerville y W. Scheible, empleando la sonda 35S. B) Andlisis
Southern blot de los candidatos seleccionados para la coleccién de C. Somerville y

. Scheible, empleando la sonda BAR. COL-2: Control silvestre.
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Figura 4.1.12. Anilisis Southern blot de los candidatos seleccionados para la
coleccién de INRA-Versailles, empleando la sonda GUS. WS-4: Control silvestre.
Figura 4.1.13. Andlisis Southern blot de los candidatos seleccionados para la
coleccién de Feldmann, empleando la sonda NOS. WS-2: Control silvestre.

Figura 4.1.14. Anilisis Southern blot de los candidatos seleccionados para la
coleccién de Weigel, empleando la sonda BAR. COL-7: Control silvestre. M:
Marcador 1Kb. A: 1 minuto de exposicién, B: 3 minutos de exposicién.

Figura 4.1.15. Diferentes posibilidades para la insercién del T-DNA en la
coleccién de Weigel, Somerville y Scheible (A) en el genoma. B) una sola insercidn;
C) dos inserciones en sentido opuesto “tipo 17; D) dos inserciones en el mismo
sentido; y E) dos inserciones en sentido opuesto “tipo 2”.

Figura 4.2.1. Estructura de la proteina codificada por el gen FHSRI de Candida
tropicalis, segiin la base de datos de Pfam (http://pfam.xfam.org/), formada
solamente por un dominio HSF. En la parte superior se muestran el tamafo de la
proteina en aminodcidos.

Figura 4.2.2. Alineamiento multiple del dominio de unién a ADN (DBD) de los
factores de transcripcién inducibles por choque térmico en arabidopsis con las
proteinas HSF1 de levadura y HSR1 de Candida tropicalis. Los colores indican las
propiedades fisicoquimicas de las proteinas; el rojo, verde y azul corresponden a
residuos hidrofébicos, hidrofilicos y polares con carga, respectivamente. El asterisco
(*) indica si hay alineamiento correcto entre los residuos, los dos puntos (:) indican
residuos superpuestos con propiedades estructurales y fisicoquimicas similares, el
punto (.) indica que no hay superposicién entre todas las proteinas alineadas y la
linea (-) indica que en esa posicién no existen aminodcidos para ser alineados.
Figura 4.2.3. Alineamiento multiple de los factores de transcripcién inducibles por
choque térmico en arabidopsis, con el factor HSF1 de levadura y el HSR1 de
Candida tropicalis, mostrando la regién perteneciente al dominio de trimerizacién.
Los colores indican las propiedades fisicoquimicas de las proteinas; el rojo, verde y
azul corresponden a residuos hidrofébicos, hidrofilicos y polares con carga,
respectivamente. El asterisco (*) indica si hay alineamiento correcto entre los
residuos, los dos puntos (:) indican residuos superpuestos con propiedades
estructurales y fisicoquimicas similares, el punto (.) indica que no hay superposicién
entre todas las proteinas alineadas y la linea (-) indica que en esa posicién no existen

aminodcidos para ser alineados.
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Figura 4.2.4. Regién genémica de 5,8kb, aislada en un rastreo de una genoteca
para la identificacién de genes de halotolerancia (modificado de Ali y col., 2001).
Figura 4.2.5. Andlisis cualitativo de la expresién del gen GUS, bajo diferentes
fragmentos reguladores de 2000 (A-F) y 3000 (G-L) pares de bases, del promotor
del gen HSRI de Candida tropicalis tras 7 dias de desarrollo. A, E, F, H, ] y L son
hipocotilos; B y D muestran raices; C, G, I y K muestran cotiledones.

Figura 4.2.6. Anilisis cualitativo de la expresién del gen GUS, bajo el promotor
completo de 3000 pares de bases del gen FSRI de Candida tropicalis en diferentes
estadios de desarrollo.

Figura 4.2.7. Observacién de la expresién del gen GUS bajo el promotor del gen
HSRI de Candida tropicalis en raiz de arabidopsis mediante la técnica Nomarsky. A)
Esquema de visualizacién de una seccién transversal de raiz de arabidopsis. B)
Fotografia Nomarsky de la seccién longitudinal de raiz de arabidopsis con senal
GUS. La barra indica una longitud de 50pum.

Figura 4.2.8. Observacién al microscopio de la expresién del gen GUS bajo el
promotor del gen FISRI de Candida tropicalis en secciones transversales de tallo de
arabidopsis. A) Esquema de una seccién transversal de tallo floral en arabidopsis
(Boyko y col., 2006). B) Seccién transversal de tallo de arabidopsis de una linea
control tras la realizacién de un ensayo de tincién GUS. C) Seccién transversal de
tallo de arabidopsis de una linea que expresa el gen uidA bajo el control del
promotor de candida, tras la realizacién de un ensayo de tincién GUS.

Figura 4.2.9. Observacién al microscopio de la expresién del gen GUS bajo el
promotor del gen HSRI de Candida tropicalis en secciones transversales de
hipocotilo de arabidopsis. A: estructura celular de una seccién de hipocotilo de
arabidopsis (Ilegems y col., 2010). B: Seccién transversal de hipocotileo de
arabidopsis de una linea que expresa el gen GUS bajo el control del promotor de
CtHSRI, tras la realizacién del ensayo histoquimico. Ph: floema, xy: xilema, p:
periciclo, e: endodermis, c: cambium.

Figura 4.2.10. Andlisis cuantitativo de la expresién del gen GUS inducido por el
promotor de 3000 pares de bases del gen HSRI de candida, bajo diferentes
estimulos como NaCl, manitol y calor. Cada valor representa la media + SE de 3
replicas técnicas y 3 bioldgicas. * indica diferencias significativas (P<0,05) respecto a
su control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.11. Andlisis cualitativo de la localizacién subcelular del gen HSRI de
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Candida tropicalis, mediante microscopia confocal en células epidérmicas de
Nicotiana benthamiana, transformadas con la construccion pMDC83-HSRI. Se
muestra de izquierda a derecha la fluorescencia debida a la tincién de nicleos con
DAPI, la fluorescencia de la proteina GFP, las fotografias tomadas en rango visible,
y finalmente la combinacién de las tres anteriores. Las barras indican una longitud
de 50pm.

Figura 4.2.12. Electroforesis en gel de agarosa del producto de una PCR
semicuantitativa del transgén CtHSRI para las lineas que expresan el gen FASRI bajo
toda su regién reguladora. COL-0: control silvestre. En esta reaccién se ha utilizado
como control endégeno el gen PP2AA3, uno de los tres genes que codifican la
subunidad reguladora de 65kDa de la proteina fosfatasa PP2A. El producto de PCR
fue amplificado durante 30 ciclos.

Figura 4.2.13. Caracterizacién fenotipica en relacién con la tolerancia a sequia en
las lineas que expresan el gen HSRI bajo toda su regién reguladora, respecto a su
control silvestre. A) indica el peso fresco en condiciones control. B) indica el peso
seco en condiciones control. C) indica el peso fresco tras el tratamiento de sequia.
D) indica el peso seco tras el tratamiento de sequia. E) fotografia del aspecto de las
plantas en condiciones control, antes de la toma de datos y F) fotografia del aspecto
de las plantas tras el tratamiento de sequia, antes de la toma de datos. Cada valor

* indica diferencias

representa la media + SE de 3 replicas técnicas y 3 biolégicas.
significativas (P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de
Student.

Figura 4.2.14. Anilisis de aparicién de cotiledones verdes tras la germinacién para
las lineas que expresan el gen FISRI bajo toda su regién reguladora. Cada valor

representa la media + SE de 4 determinaciones. *

indica diferencias significativas
(P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.15. Electroforesis en gel de agarosa del producto de una PCR
semicuantitativa del transgén CtHSRI para las lineas que expresan el gen ASRI bajo
el promotor de ubiquitinal0. COL-0: control silvestre. En esta reaccién se ha
utilizado como control endégeno el gen PP2AA3, uno de los tres genes que
codifican la subunidad reguladora de 65kDa de la proteina fosfatasa PP2A. El
producto de PCR fue amplificado durante 30 ciclos.

Figura 4.2.16. Caracterizacién fenotipica en relacién con la tolerancia a sequia en

las lineas que expresan el gen //SRI bajo el promotor de ubiquitinal0, respecto a su
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control silvestre. A) indica el peso fresco en condiciones control. B) indica el peso
seco en condiciones control. C) indica el peso fresco tras el tratamiento de sequia.
D) indica el peso seco tras el tratamiento de sequia. E) fotografia del aspecto de las
plantas en condiciones control, antes de la toma de datos y F) fotografia del aspecto
de las plantas tras el tratamiento de sequia, antes de la toma de datos. Cada valor

* indica diferencias

representa la media + SE de 3 replicas técnicas y 3 biolégicas.
significativas (P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba "t” de
Student.

Figura 4.2.17. Anilisis de aparicién de cotiledones verdes tras la germinacién para
las lineas que expresan el gen FZSRI bajo el control del promotor del gen UBQ10.

* indica diferencias

Cada valor representa la media + SE de 4 determinaciones.
significativas (P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de
Student.

Figura 4.2.18. Electroforesis en gel de agarosa del producto de una PCR
semicuantitativa del transgén Ct/ISRI para las lineas que expresan el gen 7ISRI bajo
el promotor constitutivo 35S. COL-0: control silvestre. En esta reaccién se ha
utilizado como control endégeno el gen PP2AA3, uno de los tres genes que
codifican la subunidad reguladora de 65kDa de la proteina fosfatasa PP2A. El
producto de PCR fue amplificado durante 25 ciclos.

Figura 4.2.19. Caracterizacién fenotipica en relacién con la tolerancia a sequia en
las lineas que expresan el gen /7SR bajo el promotor constitutivo 35S, respecto a su
control silvestre. A) indica el peso fresco en condiciones control. B) indica el peso
seco en condiciones control. C) indica el peso fresco tras el tratamiento de sequia.
D) indica el peso seco tras el tratamiento de sequia. E) fotografia del aspecto de las
plantas en condiciones control, antes de la toma de datos y F) fotografia del aspecto
de las plantas tras el tratamiento de sequia, antes de la toma de datos. Cada valor

* indica diferencias

representa la media + SE de 3 replicas técnicas y 3 bioldgicas.
significativas (P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con

la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.20. Anilisis de aparicién de cotiledones verdes tras la germinacién para
las lineas que expresan el gen ASRI bajo el promotor constitutivo 35S. Cada valor

representa la media + SE de 4 determinaciones. *

indica diferencias significativas
(P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba "t de Student.

Figura 4.2.21. Ensayo de germinacién en presencia de diferentes concentraciones
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de acido abscisico para las lineas que expresan el gen HSRI bajo su propio
promotor, y su control silvestre COL-0. Las medidas de tomaron a los 6 dias
después de la siembra. Cada valor representa la media + SE de 4 determinaciones.
En ningln caso se encontraron diferencias significativas (P<0,05) respecto a su
control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.22. Ensayo de crecimiento en presencia de 0 y 10uM de acido abscisico,
para las lineas que expresan el gen HSRI bajo su propio promotor, y su control
silvestre COL-0 durante 21 dias de crecimiento. Cada valor representa la media }

SE de 4 determinaciones. *

indica diferencias significativas (P<0,05) respecto a su
tratamiento control, de acuerdo con la prueba ’t” de Student.

Figura 4.2.23. Ensayo de apertura estomdtica en ausencia y presencia de acido
abscisico, para las lineas que expresan el gen ZISRI bajo su propio promotor. Cada
valor representa la media + SE de 4 determinaciones bioldgicas. * indica diferencias
significativas (P<0,05) respecto a las plantas control, de acuerdo con la prueba ”t” de
Student.

Figura 4.2.24. Medidas de la densidad y drea estomdtica en condiciones normales,
para las lineas que expresan el gen FISRI bajo su propio promotor. Cada valor

* indica diferencias

representa la media + SE de 4 determinaciones bioldgicas.
significativas (P<0,05) respecto a las plantas control, de acuerdo con la prueba ”t” de
Student.

Figura 4.2.25. Contenido en ABA de las lineas que expresan el gen /SR bajo su
propio promotor, respecto a su control silvestre COL-0. Cada valor representa la
media + SE de 3 determinaciones bioldgicas, de COL-0 o de tres lineas
independientes. No se encontraron diferencias significativas (P<0,05), de acuerdo
con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.26. Contenido en JA de las lineas que expresan el gen /SR bajo su
propio promotor, respecto a su control silvestre COL-0. Cada valor representa la
media + SE de 3 determinaciones bioldgicas, de COL-0 o de tres lineas

independientes. *

indica diferencias significativas (P<0,05), de acuerdo con la
prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.27. Contenido en IAA de las lineas que expresan el gen /SRI bajo su
propio promotor, respecto a su control silvestre COL-0. Cada valor representa la
media + SE de 3 determinaciones bioldgicas, de COL-0 o de tres lineas

*

independientes. * indica diferencias significativas (P<0,05), de acuerdo con la
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prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.28. Medida del potencial osmético en extractos de hojas de arabidopsis
para las lineas que expresan el gen ASRI bajo su propio promotor y su control
silvestre COL-0. Cada valor representa la media + SE de 3 replicas técnicas y 3
biolégicas. * indica diferencias significativas (P<0,05) respecto a su control, de
acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.29. Medida del contenido hidrico relativo en hojas de arabidopsis para
las lineas que expresan el gen HSRI bajo su propio promotor y su control silvestre
COL-0. Cada valor representa la media + SE de 3 replicas técnicas y 3 biolégicas. *
indica diferencias significativas

(P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.30. Medida del contenido en sodio (A) y potasio (B), de extractos de
hojas de arabidopsis en condiciones normales, para las lineas que expresan el gen
HSRI bajo su propio promotor y su control silvestre COL-O. Cada valor representa
la media + SE de 3 replicas técnicas y 3 bioldgicas. * indica diferencias significativas
(P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.31. Medida del contenido en azucares totales en extracto de hojas de
arabidopsis para la linea 14-3 que expresa el gen SR bajo su propio promotor y
su control silvestre COL-0. Se muestra un cromatograma tipico de mediciones por
HPLC, con los picos de absorcién a diferentes tiempos (RT minutos), y en su
interior se muestra una tabla con los datos obtenidos para cada linea analizada
(mM). Estos datos son media + SE de 3 determinaciones bioldgicas.

Figura 4.2.32. Medida de la concentracién de prolina en las lineas que expresan el
gen HSRI bajo su propio promotor y su control silvestre COL-0. Cada valor

* indica diferencias

representa la media + SE de 3 replicas técnicas y 3 bioldgicas.
significativas (P<0,05) respecto a su control, de acuerdo con la prueba ”t” de
Student.

Figura 4.2.33. Medida de la concentracién de prolina tras tratamiento de sequia,
en las lineas que expresan el gen ASRI bajo su propio promotor y su control
silvestre COL-0. Cada valor representa la media + SE de 3 replicas técnicas y 3
bioldgicas. * indica diferencias significativas (P<0,05) respecto a su control, de
acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.34. Andlisis de expresién mediante qRT-PCR de los genes involucrados

en el metabolismo de prolina, en las lineas que expresan el gen //SRI bajo su propio
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promotor y su control silvestre COL-0. Cada valor representa la media + SE de 3
replicas técnicas y 3 bioldgicas. * indica diferencias significativas (P<0,05) respecto a
su control, de acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.35. Comparacién de los niveles de expresién de los genes de sintesis de
prolina P5CSI y P5CR, respecto al nivel de expresién del gen de degradacién de
prolina PDH? en las lineas que expresan el gen ASRI bajo su propio promotor, y su
control silvestre COL-0. Cada valor representa la media + SE de 3 replicas técnicas
y 3 bioldgicas. * indica diferencias significativas (P<0,05) respecto a su control, de
acuerdo con la prueba ”t” de Student.

Figura 4.2.36. Clasificacién funcional de las categorias sobrerrepresentadas, como
resultado del andlisis transcriptémico de las lineas que expresan el gen ISRI bajo su
propio promotor.

Figura 4.2.37. Validacién mediante PCR cuantitativa a tiempo real de algunos
genes inducidos mediante el andlisis transcriptémico de las lineas que expresan el
gen F{SRI bajo su propio promotor. Cada valor representa la media + SE de 3
replicas técnicas y 3 bioldgicas. * indica diferencias significativas (P<0,05) respecto a
su control, de acuerdo con la prueba ”t” de

Student.

Figura 4.2.38. Comparacién mediante diagramas de Venn de los genes inducidos,
obtenidos como resultado del andlisis transcriptémico de las lineas que expresan el
gen FHISRI bajo su propio promotor, con los genes inducidos y reprimidos bajo
tratamiento osmético, inducido durante 3h con 300mM de manitol.

Figura 4.2.39. Comparacién mediante diagramas de Venn de los genes inducidos,
obtenidos como resultado del andlisis transcriptémico de las lineas que expresan el
gen HSRI bajo su propio promotor, con los genes inducidos y reprimidos, bajo
tratamiento oxidativo inducido por metil violégeno 10uM durante 3h.

Figura 4.2.40. Comparacién mediante diagramas de Venn de los genes inducidos,
obtenidos como resultado del andlisis transcriptémico de las lineas que expresan el
gen HSRI bajo su propio promotor, con los genes inducidos y reprimidos, bajo
tratamiento con calor inducidos durante 3h a 38°C.

Figura 4.2.41. Comparacién mediante diagramas de Venn de los genes inducidos,
obtenidos como resultado del andlisis transcriptémico de las lineas que expresan el
gen HSRI bajo su propio promotor, con los genes inducidos (A) y reprimidos (B),

bajo tratamiento con calor, osmético y oxidativo, inducidos mediante los

XiX



Félix Martinez Macfas

tratamientos anteriormente indicados.

Figura 4.2.42. Comparacién mediante diagrama de Venn de los genes inducidos,
obtenidos como resultado del andlisis transcriptémico de las lineas que expresan el
gen HSRI bajo su propio promotor, con los genes inducidos mediante la perdida de
funcién del gen WRKY33, en arabidopsis.

Figura 4.2.43. Western blot para las colonias de la cepa AH109 que expresan el
gen CtFHSRI, mediante incubacién con anticuerpos especificos para el epitopo myc.
Se muestra también la tincién con Direct Blue, correspondiente con el control de
carga.

Figura 4.2.44. Ensayo de crecimiento en medio SD solido selectivo de las lineas
control y el clon DH41 obtenido mediante el rastreo de doble hibrido en levadura.
SD-2: Medio solido SD sin leucina y triptéfano. SD-3: Medio solido SD sin
leucina, triptéfano e histidina. SD-4: Medio SD solido sin leucina, triptéfano,
histidina y adenina.

Figura 4.2.45. Estructura de los dominios proteicos presentes en la proteina de 763
aminodcidos codificada por el gen At1g33680 de arabidopsis, segtin la base de datos
de PROSITE (http://prosite.expasy.org/).

Figura 4.2.46. Ensayo de crecimiento en medio solido, de las lineas control y el
clon DH41 obtenido mediante el rastreo de doble hibrido y el ensayo de doble
hibrido dirigido con el clon DH41 en levadura. SD-2: Medio solido SD sin leucina
y triptéfano. SD-3: Medio solido SD sin leucina, triptéfano e histidina. SD-4:
Medio SD solido sin leucina, triptéfano, histidina y adenina.

Figura 5.1. Vias de senalizacién mediadas a través de 4dcido jasménico y 4cido
abscisico. Extraido y adaptado de Shinozaki y Yamaguchi-Shinozaki, 2007.

Figura 5.2. Mecanismo de accién propuesto para la tolerancia a la sequia mediada

por el CeHSR1.
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