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Sesion III: Interacciones bacterias patdogenos-planta

Papel del silenciamiento génico en la regulacion de genes de resistencia durante la
interaccion con Pseudomonas syringae
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Las plantas cuentan con diferentes mecanismos para hacer frente a la diversidad de
estreses tanto bidticos como abidticos presentes en la naturaleza. Estos organismos han
desarrollado un complejo sistema inmune que les protege de una gran variedad de
patdgenos. Ciertas moléculas de dichos patdgenos conocidas como Patrones Moleculares
Asociados a Patogenos (PAMPs) son reconocidas por receptores presentes en la planta
(PRRs) desencadenando una primera defensa basal conocida como PTI (Pattern triggered
immunity). Por otro lado los patégenos cuentan con una bateria de proteinas efectoras
capaces de suprimir dicha respuesta al ser translocados al interior de la célula vegetal a
través del Sistema de secrecion tipo III (T3ss). Como consecuencia las plantas han
evolucionado un segundo nivel de defensa, conocida como ETI (Effector triggered
immunity) que depende del reconocimiento especifico de estos efectores (o de sus
funciones) en el interior celular por proteinas de resistencia de la planta (proteinas R).
Generalmente este reconocimiento desencadena una muerte celular programada del tejido
vegetal conocida como HR (Hypersensitive Response), capaz de frenar el avance del
patogeno.

El silenciamiento génico es un mecanismo de regulacion de la expresion génica mediado
por pequefios RNAs. En plantas, estos pequenios RNAs, son producidos por la accion de
RNAsas del tipo III conocidas como “Dicer-Like proteins” (DCLs). Existen basicamente
dos tipos principales de pequefios RNAs involucrados en silenciamiento génico: Los
pequefios RNAs interferentes (siIRNAs) y los microRNAs (miRNAs), difiriendo estos en
su biogénesis y modo de accidon pero compartiendo tamafios similares (20-24 nt). Los
microRNAs son pequefios RNAs no codificantes, de cadena sencilla capaces de regular
negativamente la expresion de transcritos diana mediante la union al complejo RISC
(RNA-induced silencing complex) y por un mecanismo dependiente de secuencia. Esta
regulacion mediada por miRNAs es englobada dentro del silenciamiento génico post-
transcripcional (PTGS).

Durante un proceso de infeccion, las plantas reconocen la presencia del patdégeno y
modulan la expresion de una variedad de genes implicados en la respuesta de defensa. Es
en este proceso donde recientemente se ha demostrado que los miRNAs desempenan un
papel fundamental en la reprogramacion hacia una respuesta de defensa exitosa y es por
ello que ciertas proteinas efectoras presentan como diana algunos componentes de la
maquinaria involucrada en la produccion y el correcto funcionamiento de los miRNAs.
Diferentes andlisis de los perfiles de expresion de plantas mutantes afectadas en la
biogénesis de pequeios RNAs (dcll y dcl234) y plantas infectadas con Pseudomonas
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syringae pathovar tomato DC3000, nos ha permitido identificar una serie de genes “R”
no caracterizados (TIR-NBS-LRR) expresados diferencialmente en ambas condiciones.
Con el uso de diferentes herramientas bioinformaticas, identificamos un miRNA* de 22
nt como potencial regulador de la expresion de dichos genes “R” a través de la generacion
de pequefios RNAs en fase (Phased-siRNAs) a partir de su gen diana. Hemos demostrado
que la expresion del precursor de dicho miRNA* (pri-miRNA) es reprimida durante la
infeccion tras la deteccion de Patrones Moleculares Asociados a Patogenos. Ademas
hemos observado que plantas con niveles alterados de dicho miRNA* muestran fenotipos
alterados de PTI, lo cual sugiere un papel del miRNA* en este mecanismo de defensa
frente a la bacteria. Finalmente hemos llevado a cabo una caracterizacion de los patrones
de expresion de ambos genes en plantas de Arabidopsis thaliana.
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