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Las plantas no pueden escapar cuando el ambiente se ha vuelto hostil. Frente
a diversos tipos de estrés ambiental como la sequia, la salinidad o las bajas
temperaturas, dependen de mecanismos moleculares precisos para adaptarse
y sobrevivir. Entre ellos, destacan unas proteinas conocidas como factores de
transcripcion DREB (Dehydration-Responsive Element Binding, por sus siglas en
inglés). Estas proteinas activan genes clave cuando la planta percibe condiciones de
estrés. Su papel central en estas respuestas los convierte en candidatos atractivos
para el desarrollo de cultivos mas resistentes. Pero icémo se organizan estos
reguladores dentro del genoma? y icon qué otros genes interactidan?. Pararesponder
a estas preguntas, el uso de bases de datos como NCBI y herramientas de andlisis
informdatico se vuelve imprescindible para describir la presencia y organizacién de
los factores de transcripciéon DREB en 3 cultivos fundamentales en la agriculturay
resistentes al estrés ambiental como el arroz (Oryza sativa), el jitomate (Solanum
lycopersicum) y el maiz (Zea mays). El andlisis permitié identificar factores
DREB1F en las 3 especies de plantas analizadas y el factor transcripcional DREB1
en el jitomate, asi como la presencia del dominio conservado AP2, esencial para
la unién al ADN. Ademas, al examinar los contextos genémicos donde se localizan
estos genes, se observaron asociaciones recurrentes con genes involucrados en
la biosintesis del azucar protector llamado trehalosa, la sefializacién de acido
abscisico, la modificacién de la pared celular y la regulacién epigenética. Estas
coincidencias sugieren que las proteinas DREB forman parte de redes genéticas
coordinadas que fortalecen la capacidad de las plantas para enfrentar el estrés
ambiental. En conjunto, este trabajo ofrece una mirada integradora a los mecanismos
moleculares que permiten a las plantas resistir condiciones adversas y aportar
informacién valiosa para futuras estrategias de mejora genética orientadas a la
resiliencia agricola.

Palabras clave:nProteinas DREB, dominio AP2, trehalosa, dcido abscisico, genes
sensibles al frio (COR), estrés ambiental.

Abstract

Plants cannot escape when the environment becomes hostile. Faced with various types
of environmental stress, such as drought, salinity, or low temperatures, they depend
on precise molecular mechanisms to adaptand survive. Among these, proteins known
as DREB (Dehydration-Responsive Element Binding) transcription factors stand out.
These proteins activate key genes when the plant perceives stressful conditions. Their
central role in these responses makes them attractive candidates for developing more
resilient crops. But how are these regulators organized within the genome? And with
which other genes do they interact? To answer these questions, the use of databases
like NCBI and computational analysis tools becomes essential to describe the presence
and organization of DREB transcription factors in three fundamental agricultural crops
resistant to environmental stress: rice (Oryza sativa), tomato (Solanum lycopersicum),
and maize (Zea mays).
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The analysis identified DREB1F factors in all three plant species studied and the
DREB1 transcription factor in tomato, as well as the presence of the conserved AP2
domain, essential for DNA binding. Furthermore, examining the genomic contexts in
which these genes are located revealed recurrent associations with genes involved in
trehalose biosynthesis, abscisic acid signaling, cell wall modification, and epigenetic
regulation. These correlations suggest that DREB proteins are part of coordinated
genetic networks that strengthen plants’ ability to cope with environmental stress.
Taken together, this work offers a comprehensive view of the molecular mechanisms
that allow plants to withstand adverse conditions and provides valuable information
for future breeding strategies focused on agricultural resilience.

Keywords: DREB proteins, AP2 domain, trehalose, abscisic acid, cold-sensitive genes
(COR), environmental stress.
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Introduccion

Como las plantas viven ancladas al lugar
donde germinan, estas no pueden desplazarse
cuando el ambiente se vuelve hostil ni escapar
de lafaltade agua, la salinidad del suelo o las
temperaturas extremas.

Su supervivencia depende de la capacidad
de adaptarse a esas condiciones adversas.
A lo largo de millones de afos, los cultivos
vegetales han estado expuestos a factores
ambientales desfavorables que afectan su
desarrollo y rendimiento, lo que ha impulsado
la evolucién de mecanismos biolégicos
especializados en la tolerancia al estrés
abidtico (Dossa et al., 2016).

Cuando una planta enfrenta sequia, salinidad o
temperaturas extremas, el impacto comienzaa
nivel celular. La fotosintesis pierde eficiencia,
las membranas celulares se vuelven inestables
y se altera el equilibrio interno que sostiene el
funcionamiento normal de los tejidos.

Si este dafio celular se acumula, el crecimiento
se ve limitado y la productividad disminuye de
forma significativa. Por esta razén, las plantas
han desarrollado respuestas integradas que
combinan ajustes fisiolégicos visibles con
mecanismos moleculares capaces de reducir
el dafioy sostenerlos procesos vitales, incluso
en ambientes altamente desfavorables (Dossa
etal., 2016; Singh y Chandra, 2021).

Las condiciones que desencadenan este tipo
de estrés abiodtico tienen multiples origenes.
La falta de precipitaciones, las temperaturas
extremas, el exceso deirrigacién, las altas tasas
de evaporacién y el cultivo en zonas aridas o
semiaridas favorecen tanto la desecacién como
la acumulacion de sales en el suelo.

La magnitud del problema resulta evidente en
paises como México, donde cercadel 30% de las
5.5 millones de hectdreas irrigadas presentan
algun grado de salinidad, una condicién que
limita severamente la produccién agricola
(Villar et al., 1997; Barkla et al., 2007).
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Frente a este escenario, la capacidad de
una planta para tolerar la sequia y salinidad
depende en parte de respuestas fisiolégicas
claramente observables. Un crecimiento rapido
y profundo del sistema radicular, acompafiado
de una reduccién relativa de la parte aérea,
mejora la captacién de agua y reduciendo su
pérdida. A ello se suma el cierre estomatico y
la capacidad de mantener la turgencia de los
tejidos mediante ajustes osmoéticos y cambios
en la elasticidad de la pared celular. Estas
estrategias permiten a la planta sobrevivir aun
cuando el contenido de agua disminuye en
forma considerable (Villar et al., 1997).

Sin embargo, detrds de estas respuestas
visibles existe toda unared molecularaltamente
coordinada. La cual comienza, cuando la célula
vegetal percibe las sefiales de estrés hidrico
y salino a través de receptores localizados en
la membrana y la pared celular. Estas sefiales
activan cascadas de eventos internos en los que
participan enzimas, proteinas transportadorasy
sistemas de sefializacion. Este proceso culmina
en la activacién de factores de transcripcion
especificos que regulan la expresion de
genes asociados a la tolerancia al estrés. La
Figura 1 representa esta ruta molecular desde
la percepcion del estrés abidtico hasta la
activacion de los factores de transcripcion
DREB que conectan directamente las sefiales
ambientales con la respuesta genética de la
planta (Hasanuzzaman, 2020). (Figura 1)

El mecanismo molecular inicia cuando las
plantas perciben las condiciones adversas
como la sequia, la salinidad y las temperaturas
extremas, y responden por medio de una
compleja respuesta interna. En el centro de
este mecanismo se encuentran los factores de
transcripcion, cuyo papel principal es actuar
como interruptores genéticos, cuya actividad
dependerd de cuando el ambiente se vuelve
hostil. Entre ellos, la subfamilia de proteinas
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DREB (Dehydration Responsive Element Binding,
por sus siglas en inglés), destaca por su papel
central enlaregulacion de multiples respuestas
al estrés abidtico. Estos factores forman parte
del supergrupo de proteinas conocidas como
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APETALA2 o Factor de Respuesta al Etileno
(AP2/ERF) y se caracterizan por reconocer
secuencias especificas del ADN denominadas
DRE o CRT (Worsley-Hunt et al., 2011; Singh y
Chandra, 2021; Ma et al. 2024).

Figura 1. Mecanismo de activacién de factores de transcripcién (FT) DREB por fitohormonas y quinasas.

Figura elaborada en BioRender bajo una licencia institucional y modificada de Hasanuzzaman (2020).

Las secuencias de DRE o CRT estdn distribuidas
alolargo del genoma vegetal y funcionan como
puntos de control que regulan la expresiéon
génica en situaciones de estrés. Cuando los
factores DREB se unen a estas secuencias,
activan genes que permiten a la planta
ajustar su metabolismo y su fisiologia frente
a la desecacion y la salinidad. De esta forma,
la respuesta al estrés deja de ser un evento
aisladoy se convierte en un programa genético
coordinado (Magnani et al., 2004; Akhtar etal.,
2012; Ma et al., 2024).

La capacidad de los factores DREB para cumplir
esta funcion esta directamente relacionada
con su estructura. Todas las proteinas de la
superfamilia AP2/ERF comparten un dominio
conservado denominado dominio AP2, una
regién aminoacidica especializada que les
permite unirse al ADN. Dentro de este dominio
se localizan dos regiones con aminodcidos clave,
conocidas como YRG y RAYD, que participan
de manera directa en el reconocimiento de la
secuencia DRE o CRT, con una secuencia de 6
nucleodtidos (GCCGAC), que es esencial para
la respuesta a la deshidratacion. Gracias al

reconocimiento del dominio nucleotidico, los
factores DREB puedenregular de forma precisa
la expresion de genes asociados a la tolerancia
al estrés abidtico (Magnani etal., 2004; Akhtar
etal., 2012; Ma et al., 2024).

Tresespeciesde cultivosresultan fundamentales
para la alimentaciéon humana y la economia
agricola como el arroz (Oryza sativa), el jitomate
(Solanum lycopersicum) y el maiz (Zea mays)
pueden ser consideradas como modelos de
cultivo por su valor productivo. Ademas, estas
especies han sido ampliamente orientadas a
la mejora genética de la tolerancia al estrés
ambiental (Wang et al., 2008; Zhang et al.,
2013; Choudhury, 2019; Kimotho et al., 2019).

Alanalizar el interior de estos genomas, emerge un
patrénrevelador. En las tres especies se repite la
presencia de los factores de transcripcion DREB1
y DREB1F, ambos estan estrechamente asociados
conlarespuestaaladesecaciéninducida porfrio
extremo y alta salinidad.

Estos reguladores transcripcionales pueden
actuar tanto de manera dependiente como
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independiente del acido abscisico (ABA),
una fitohormona clave en la sefializacion del
estrés hidrico. Su funcién ha sido respaldada
mediante estudios experimentales, tanto in
silico como in vivo, confirmando su papel central
en la adaptacioén vegetal (Wang et al., 2008;
Choudhury, 2019; Kimotho et al., 2019).

La historia no termina ahi, porque los genes
que codifican estos factores de transcripcién
aparecen rodeados de otros genes, que son
igualmente relevantes para la supervivencia
de las plantas en ambientes adversos.

Entre ellos se encuentran los genes implicados
en la sintesis de azucares solubles como la
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trehalosa, en procesos de percepcién del dcido
abscisico, en la sintesis de la pared celular
por medio de enzimas lacasas y procesos
epigenéticos como laacetilaciony la metilacién
del ADN.

Esta organizacién gendmica sugiere una
respuesta coordinada y eficiente frente
al estrés ambiental, en la que multiples
mecanismos actiian de manera integrada para
aumentar las probabilidades de supervivencia
de las plantas (Wang et al., 2008; Zhang et al.,
2013; Choudhury 2019; Kimotho et al., 2019;
Magsood et al., 2022).

Los dominios: la firma molecular del factor de transcripcién DREB

La identidad de los factores de transcripcién
DREB no solo se reconoce por su funcién, sino
también por su estructura. Estos reguladores
comparten un rasgo distintivo: el dominio
AP2, una regién aminoacidica altamente
especializada que les permite unirse al ADN
y controlar la activacién de genes implicados
en la respuesta al estrés hidrico. Este dominio
actla como una firma molecular que distingue
a las proteinas DREB de otros factores de
transcripcion presentes en el genoma vegetal
(Riechmann y Meyerowitz, 1998).

Cuando se comparan secuencias de estos
factores entre distintas especies, emergen
regiones notablemente conservadas. Entre
ellas, destacan los aminoacidos YRGy RAYD, que
son segmentos clave para el reconocimiento
del ADN (Su et al., 2025). Su conservacién
sugiere que cumplen un papel esencial en la
funciéon reguladora de estas proteinas y que
han sido mantenidas a lo largo de la evolucion.
Con ayuda de los andlisis bioinformaticos de
alineamiento de proteinas se puede demostrar
la similitud o diferencias entre las secuencias
de los factores de transcripcién de la familia

Species/Abbry
1. 0. sativa sthylene-res,
2. 5. lycopersicum DREB1
3.2 mays putative AP2/E

DREB. La Figura 2, representa justo el resultado
del andlisis bioinformatico resumido en un
alineamiento que contiene los dominios
aminoacidicos caracteristicos de los factores
DREB identificados en nuestros cultivos modelo:
O.sativa, S. lycopersicumy Z. mays. Enlaimagen
se muestran pequefias variaciones en laregion
aminoacidica “RAYD”. En particular, se detecta
que el aminodacido arginina (representado por
la letra R), aparece con frecuencia sustituido
por leucina (indicado como L).

Este tipo de sustitucion, aunque sutil, puede
tener consecuencias funcionales, debido a
que cambios en la posicién de los aminodcidos
pueden modificar ligeramente la afinidad
de las proteinas por el ADN o influir en su
plegamiento tridimensional, afectando asi la
eficiencia conla que el factor de transcripcién
regula la expresiéon génica en respuesta
al estrés ambiental. Estudios previos han
sefialado que este tipo de variaciones
estructurales puede ajustar finalmente
la respuesta al estrés sin comprometer la
funcién general del factor DREB (Magnani et
al., 2004; Hasanuzzaman, 2020).

RARH KNv AR I RLP RIER LMWL F A AAILAYEIKAAFR LR LARLEFP
RAR | KWV AE 1 REPKR RLWL F AL BA Al AY asRamy@BPcarLBLPl
RERAH KMV AE RLPRERIER LWL F AERA Al AY AAFRLR ARLMFP

Figura 2. Alineamiento multiple de las protefnas DREB. Las regiones de unién al ADN se muestran marcadas con los recua-

dros negros “YRG” y “RAYD” pero con el amino&cido arginina (R) sustituido por leucina (L). Figura elaborada en Mega X con

secuencias obtenidas de la base de datos de NCBI.
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Un viaje por los genomas en busca de genes que resisten a la sequia

En un mundo donde el agua es cada vez mas
escasa, las plantas han tenido que afinar sus
estrategias de supervivencia.

Frente a la desecacién, no sélo responden
con cambios visibles en su forma de crecer,
sino que activan complejos mecanismos
moleculares que les permiten adaptarse y
resistir. Muchas de estas estrategias quedan
registradas en su ADN y se ponen en marcha
cuando el estrés hidrico pone a prueba su
capacidad de adaptacion.

El punto de partida para comprender estos
mecanismos es una base de datos que relne
informacion genética de organismos de todo
el mundo, como el portal de NCBI (National
Center for Biotechnology Information). Este
repositorio funciona como un gran archivo
de la historia evolutiva de la vida, donde
cada secuencia genética aporta pistas sobre
como las plantas han aprendido a enfrentar
condiciones ambientales adversas a lo largo
del tiempo (Tatusova et al., 2007).

Entre los miles de genes que conforman estos
genomas, el factor de transcripcién DREB
destaca como reguladores centrales de la
respuesta al estrés hidrico, ya que actlan
como interruptores moleculares capaces
de encender o apagar conjuntos completos
de genes cuando la planta detecta la falta
de agua (Wang et al., 2025). Sin embargo,
A)

I LOCAIA0TS nocamctizacks [l LOCHITITEE0N no =

su importancia no reside unicamente en
su funciéon individual sino también en el
contexto gendmico en el que se encuentran.
Al observar dénde se localizan estos factores
dentro del genoma y que genes los rodean
comienza a emerger un patréon. Los genes
vecinos suelen estar relacionados con
procesos clave para la tolerancia al estrés, lo
que sugiere que la respuesta a la desecacion
no depende de un solo gen, sino de redes
coordinadas que actlan de manera conjunta.
Estos entornos conocidos como contextos
gendémicos, permiten identificar asociaciones
que serepitenincluso entre especies distintas.
La recurrencia de estos conjuntos genéticos
sugiere que ciertas soluciones frente a la sequia
han sido conservadas a lo largo de millones de
afos de evolucién vegetal, debido a su eficacia
para garantizar la supervivencia en ambientes
con baja disponibilidad de agua.

A partir de la informacioén disponible en la
base de datos del NCBI es posible visualizar
ejemplos de estos contextos genémicos donde
se muestran los genes localizados rio arriba
y rio debajo de los factores de transcripcién
asociados a larespuesta al estrés ambiental.

Las figuras 3Aala 3D ilustranalgunos de estos
escenarios genéticosy permiten apreciar como
se organizaanivel del ADN larespuesta de las
plantas frente a la desecacién (NCBI, 2025).
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Figura 3. A) Contexto genémico de la protefna de unién al elemento sensible a la deshidratacién 1F

(NP_001359120.1) a partir del genoma de O. sativa. B) Contexto genémico de la protefna de unién al
elemento sensible a la deshidratacién 1 (NP.001234689.1) a partir del genoma de S. lycopersicum.
C) Contexto gendémico de la proteina de unién a elementos sensibles a la deshidratacién tipo 1F

(XP_004228864.2) a partir del genoma de S. lycopersicum. D) Contexto gendmico para la proteina de

unidén al elemento sensible a la deshidratacién 1F (XP_008674480.1) a partir del genoma de Z. mays.
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Al analizar estos contextos gendmicos,
Ilama la atencién la gran cantidad de genes
que aparecen alrededor de los factores de
transcripcion asociados a la respuesta al
estrés. Muchos de ellos codifican proteinas
indispensables para procesos vitales de
la planta. Sin embargo, dentro de esta
complejidad genética, algunos patrones
resultan especialmente reveladores cuando
el foco se coloca en la tolerancia a condiciones
ambientales extremas.

Al seguir esta pista, los contextos genémicos
del arroz, el jitomate y el maiz muestran
una coincidencia notable. En las 3 especies
aparecen genesrelacionados con larespuesta
al etileno, conlauniénaelementosderespuesta
a la deshidratacion tipo 1 y con proteinas
pertenecientes a la superfamilia AP2 o EREBP.
Esta combinacién no es casual. La presencia
reiterada de estos genes permite reconocer
con claridad las secuencias que codifican para
los factores de transcripciéon DREB, ya que este
tipo de proteinas se caracteriza precisamente
por reunir estas propiedades funcionales
(Worsley-Hunt et al., 2011; Singh y Chandra,
2021; Ma et al., 2024).
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Las figuras 4A a la 4C muestran algunos de
estos contextos gendmicos en O. sativa, S.
lycopersicum y Z. mays. En ellas, se aprecia
cémo los genes asociados a la percepcion
hormonal, a la regulaciéon de la expresion
génica y a la respuesta directa frente a la
desecaciéon se agrupan alrededor de los
factores DREB. Esta organizacién sugiere que
larespuestaal estrésambiental no depende de
un solo regulador sino de conjuntos de genes
que actuan de manera coordinada formando
auténticos médulos genéticos especializados
en la supervivencia bajo condiciones adversas
Lejos de serun fenédmeno aislado, larepeticién
de este patrén en especies de plantas tan
distintas refuerza la idea de que estas
soluciones moleculares han sido conservadas
a lo largo de la evolucién vegetal ahi donde el
agua escasea o el ambiente se vuelve extremo
el genoma parece recurrir una y otra vez a los
mismos protagonistas para sostener la vida.

Esterecorrido porlos genomas se complementa
al mirar mas alld de la secuencia y adentrarse
en lo que otros estudios han revelado sobre el
papel de estos genes en plantas modelo.
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Figura 4. A) Contexto gendmico del factor de transcripcién sensible al etileno (flecha de color rojo)

con cercanfa a un gen codificante para una probable trehalosa-fosfato fosfatasa del tipo 4 (flecha

de color verde) a partir del genoma de O. sativa. B) Contexto gendmico de la protefna de unidn al

elemento sensible a la deshidratacidn tipo 1 (flecha de color verde) con cercanfa a genes codifican-

tes para: una lacasa (flecha de color rojo), un receptor de dcido abscfsico (flecha de color azul) y una

protefna con funciones en la remodelacién de cromatina y metilacién del ADN (flecha de color naranja)

a partir del genoma de S. lycopersicum. C) Contexto gendmico de la proteina perteneciente a la

superfamilia AP2/EREBP (flecha de color verde) con cercania a una secuencia codificante de una trehalo-

sa-6-fosfato fosfatasa del tipo 4 (flecha de color azul) a partir del genoma de Z. mays.

La literatura cientifica ofrece multiples
ejemplos que refuerzan la idea de que los
factores de transcripcién DREB desempefian
un papel central en la respuesta vegetal al
estrés ambiental. En el caso del jitomate se ha
documentado la presencia del factor DREB1,
por medio del estudio de un gen del tipo CBF,
conocido como SsCBF1, aislado a partir de S.
lycopersicoides, una especie notablemente
resistente al frio. Este gen codifica una
proteina con dominio AP2 capaz de unirse al
ADN vy se activa frente a bajas temperaturas,
sequia y alta salinidad. La activacidn de este
regulador se asocia con una mayor tolerancia a
la congelacion, lo que confirma que los factores
DREB, en particularlos del grupo CBF, participan
activamente en la adaptacién al estrés abidtico
(Worsley-Hunt et al., 2011; Zhang et al., 2013).

Este papel regulador también se ha explorado
desde una perspectiva gendmica. Un analisis a
escala de todo el genoma de S. lycopersicum
permitié identificar y caracterizar a los genes
DREB junto con sus elementos promotores. En
este contexto, el gen SLDREB1 destaca por su
participacion en la respuesta al estrés hidrico,

promoviendo la acumulacién de azucares
solubles y otros osmolitos que ayudan a la
célulavegetal amantener el equilibrio osmotico
cuando el agua escasea (Magsood etal., 2022).

En el arroz, DREB1F es otro miembro de esta
familia el factor de transcripcion se activa
ante sefiales ambientales como la salinidad,
la sequia, el frio y la presencia de ABA.
Estudios funcionales han demostrado que la
sobreexpresion del factor transcripcional en
Arabidopsis thaliana incrementa la tolerancia
a estos mismos tipos de estrés lo que refuerza
la idea de que se trata de un regulador
conservado y eficaz en distintos linajes
vegetales (Wang et al., 2008). Mientras que el
jitomate vuelve a ofrecer pistas interesantes
en este escenario. Un estudio detallado de la
familia AP2 reveld la presencia de numerosos
dominios conservados en su genoma, entre
ellos, el correspondiente al gen DREB1F
identificado como “Solyc01g009440.1.1”. Este
hallazgo abre la puerta a nuevas estrategias
para mejorar la tolerancia al estrés ambiental
mediante lamodulaciéon de este regulador clave
(Choudhury, 2019). Finalmente, en el maiz la
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respuesta al estrés también se construye
a partir de redes de regulaciéon mdas amplias.
Se ha descrito que el factor de transcripcion
ZmWRKY17, perteneciente a la familia WRKY,
influye en la expresién de los genes DREB1F.
Esta interaccién forma parte de una respuesta
en cascada activada por sequia, salinidad y
sefiales hormonales como la ABA, confirmando
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la presencia y relevancia de este gen en maiz
(Kimotho et al., 2019). En conjunto, estas
evidencias refuerzan una idea central, aunque
cada especie enfrenta los desafios ambientales
a su manera, muchas de las soluciones
moleculares que sustentan su resistencia estan
compartidas y profundamente conservadas en
el genoma vegetal.

Influencia de los genes DREB en trehalosa, ABA, lignina y acetilacion del ADN

Al profundizar en los genomas del arroz, tomate
y maiz, se observa que los genes DREB no se
encuentran aislados. Por el contrario, aparecen
de manera recurrente acompafados por otros
genes de gran relevancia para la adaptacion
al estrés ambiental. Llama la atencién que,
independientemente de la especie, cuatro
tipos de contextos genémicos se repiten de
forma consistente. Entre ellos, se encuentran
los genes que codifican proteinas similares
a CLASSY 1, portadoras del dominio SNF2,
implicadas en la remodelacién de la cromatina
y en procesos de metilacién de ADN (Zhou,
2018). También, aparecen genes relacionados
con la produccién de trehalosa en particular
aquellos que codifican para la trehalosa fosfato
fosfatasa, una enzima clave para la generacion
de este azlcar protector (Kerbler et al., 2023).

A esto, se suman genes similares a las lacasas,
asociados con la degradacién y reorganizacion
de la lignina, asi como receptores de acido
abscisico del tipo PYL4, fundamentales para
la percepcién de sefiales hormonales (Zhong,
2019; Zhang et al., 2022).

La reiterada cercania entre los genes DREB y
estos elementos sugiere que la respuesta al
estrés no depende de un solo regulador, sino
de unared coordinada de procesos moleculares.
Para comprender mejor esta relacién, resulta
necesario recurrir a la literatura cientifica y
explorar cémo estos mecanismos contribuyen
a la adaptacion de las plantas frente a
distintos factores ambientales. Uno de los
primeros niveles de regulacién ocurre en la
propia estructura del ADN. La acetilaciony la

metilacién del material genético son procesos
esenciales para controlar qué genes se activan
y cudles permanecen silenciados. Durante el
estrés ambiental, la acetilacion de histonas,
en particular de la histona H3, favorece la
activacién de genes sensibles al frio, conocidos
como genes COR. En maiz, se ha demostrado
que la actividad de histonas desacetilasas se
asocia con un aumento en expresion de genes
como ZmDREB1, reforzando la conexién entre la
regulacion epigenética y los factores DREB en
larespuesta el frio (Ramakrishnan et al., 2022).

Otro componente clave de esta respuesta
es trehalosa, un azucar altamente soluble no
reductora y compatible con el metabolismo
celular. En las plantas la sintesis de trehalosa,
es a través de una Unica via metabdlica que
involucra dos pasos catalizados porlas enzimas
conocidas como “trehalosa 6 fosfato sintasa”y
“trehalosa 6 fosfato fosfatasa”.

Estudios en A. thaliana han identificado al gen
AtTPPI, que codifica para la enzima trehalosa
6-fosfato fosfatasa, como un regulador
importante en la tolerancia a la sequia. Su
accion influye en procesos como la apertura
de las estomas y el crecimiento primario de la
raiz permitiendo a la planta ajustarse mejorala
escasez de agua (Lin etal., 2023).

Un detalle particularmente revelador es que
la regién promotora de AtTPPI contiene un
elemento cis del tipo DRE/CRT, caracterizado
porlasecuencia ACCGAC. Este elemento puede
serreconocido porlos factores de transcripcion
DREB, lo que confirma que estos reguladores no
sélo responden al estrés, sino que participan
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directamente en el control de genesinvolucrados
en la sintesis de trehalosa (Lin et al., 2023).

La estructura fisica de la planta también
desempefia un papel crucial en la tolerancia
al estrés. La pared celular secundaria, cuyo
componente principal es la lignina, contribuye
al refuerzo mecanico de los tejidos y a la
proteccién frente a condiciones adversas
como la salinidad o el estrés osmotico. Se ha
observado que la acumulacién de lignina y el
engrosamiento de la pared celular forma parte
de unarespuestaadaptativa comun. En estudios
realizados en manzano, la sobreexpresién
de genes asociados a la pared secundaria ha
mostrado que estos pueden activarse tanto
por sefiales hormonales como por estrés salino
interactuando directamente con factores DREBy
favoreciendo una mayorresistencia al ambiente
adverso (Dabravolski e Isayenkov, 2023).

En este entramado molecular, las fitohormonas
ocupan un lugar central y entre ellas destaca
el ABA. Esta hormona regula procesos
fundamentales como la germinacién, el
crecimiento al cierre de estomas y la
expresion génica durante la sintesis e influye
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en la susceptibilidad a patégenos. La relacién
entre ABA y los factores DREB es estrecha y
bidireccional. Porun lado, ciertos DREB pueden
activar genes involucrados en la biosintesis de
ABA, como NCED9 durante la germinacién en
Arabidopsis. Por otro lado, la presencia de ABA
mantiene elevado los niveles de expresion de
genes como DREB2C, lo que indica que estos
factores también soninducidos porlahormona,
reforzando asi la respuesta adaptativa de la
planta (Je et al., 2014).

En conjunto, estos mecanismos muestran cémo
los factores de transcripcién DREB se integran
a una red compleja que conecta la regulacion
epigenética, el metabolismo y la estructura
celulary la sefializacion hormonal. Comprender
estas interacciones permite anticipar como las
plantas responden a condiciones ambientales
adversas y ofrece una base soélida para
interpretar los modelos de respuesta al estrés.
En la figura 5 se representa un esquema
integrado que resume este mecanismo putativo,
obtenido después del analisis de los contextos
gendémicos realizados en arroz, jitomate y maiz.

Mo

Figura 5. Modelo putativo de la accién de los factores de transcripcién DREB y su relacién con la biosintesis de

trehalosa, la degradacién de lignina y la regulacién epigenética, asociados a la tolerancia al estrés ambiental

en O. sativa (0s), S. lycopersicum (Sl) y Z. mays (Zm). Figura elaborada en BioRender bajo una licencia institucio-
nal y modificado de Hasanuzzaman (2020). (https://doi.org/10.1007/978-981-15-2172-0).
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En un planeta donde el agua es cada vez mas
escasay el climaesimpredecible, las plantas no
tienenotraopcién que adaptarse o desaparecer.
Este trabajo permite asomarse al interior de
las adaptaciones de las plantas, explorando
los genomas de tres cultivos esenciales: arroz,
jitomate y maiz, en busca de las claves que les
permiten resistir a las condiciones extremas.

En este viaje genético, los factores de
transcripcion DREB aparecen como verdaderos
directores de orquesta, coordinando redes
completas de genes. Estas redes estdan
relacionadas con la proteccién celular, el
metabolismo, la estructura de la pared vegetal
y laaccién de hormonas como el acido abscisico.
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Estas redes, sorprendentemente conservadas
entre especies muy distintas, muestran que la
evolucion ha reutilizado estrategias eficaces
una y otra vez para enfrentar la sequia, el frio
y la salinidad.

Entender cémo funcionan estos mecanismos
no soélo satisface la curiosidad cientifica.
También ofrece pistas valiosas para el futuro
de la agricultura. Descifrar cémo las plantas
sobreviven al estrés abre la posibilidad de
desarrollar cultivos mds resistentes, capaces
de prosperar en un mundo cambiante. En dltima
instancia, conocer estas historias ocultas en el
ADN vegetal es una forma de prepararnos mejor
para nuevos desafios.
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