Identificación y caracterización in sílico de regiones promotoras presentes en el genoma de la papa (Solanum tuberosum) inducibles frente a condiciones de estrés biótico y/o abiótico
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Los riesgos que impone un cambio climático y la profundización de la crisis alimentaria, exigen explorar estrategias adaptativas para enfrentarlos. El rol de las investigaciones biotecnológicas es fundamental para obtener y difundir variedades de cultivos genéticamente modificados más resistentes y/o tolerantes al estrés climático y ambiental, de modo de adaptarse a las nuevas condiciones y responder a las demandas futuras. El Consorcio Internacional de Secuenciación Genómica de la papa (Solanum tuberosum) - PGSC; http://www.potatogenome.net -, publicó recientemente el genoma completo de este cultivo. La disponibilidad de la secuencia completa de las 840 millones de bases del ADN, permite explorar y hacer uso del potencial genético, motivando el estudio de regiones promotoras, a fin de obtener una importante herramienta de expresión génica controlada para transformación, extensible al resto de la familia de solanáceas.
El análisis de resultados de expresión in vivo de 39031 genes (mediante RNAseq en 5 bibliotecas de papa) generados por el PGSC, permitió la identificación de genes inducidos por condiciones de estrés biótico y/o abiótico de manera diferencial: sequia, salinidad, ácido aminobutírico (BABA​), ácido abscísico (ABA) y Phytophthora infestans. Secuencias de regiones promotoras de aproximadamente 2500pb correspondientes a las mencionadas condiciones de estrés, se compararon mediante la herramienta plantPAN (http://plantpan.mbc.nctu.edu.tw/index.php) y se logró determinar la presencia de sitios de unión a factores de transcripción (TFBSs) comunes a regiones promotora dentro de un grupo de genes expresados bajo una misma condición de estrés. De esta manera, se determinó la presencia de 7 TFBSs que podrían estar implicados en la regulación de la expresión bajo la condición de sequia; 5 TFBSs para salinidad, 8 TFBSs para BABA​, 4 TFBSs para ABA y 2 TFBSs para Phytophthora infestans. En estudios posteriores se validarán estos resultados en ensayos in vivo.
