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Los componentes del grupo de Genética Molecular de la Patogénesis Fungica.

os hongos patégenos tienen un impacto devastador

sobre la alimentacion y la salud humana. El grupo del

Departamento de Genética investiga las bases mole-
culares y genéticas de la patogénesis flngica utilizando
como modelo de estudio Fusarium oxysporum. Este hongo es
capaz de causar fusariosis vascular en mas de cien especies
distintas de plantas (Dean et al., 2012), y es un patdgeno
oportunista de humanos que provoca infecciones sistémicas
en pacientes inmunodeprimidos (Schéfer et al., 2014).

Con el fin de comparar los mecanismos de infeccion en
plantas y mamiferos hemos puesto a punto un modelo de
infeccion multihospedador, que permite ensayar los mutan-
tes obtenidos en el laboratorio por inactivacion génica
tanto en plantas de tomate y en animales (raton, larvas de
Galleria mellonella). La disponibilidad de la secuencia del
genoma de F. oxysporum permite utilizar abordajes genémi-
cos y protedmicos, ademas de la genética directa e inversa
(Ma et al., 2010).
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En el grupo se persiguen varias lineas de investigacion
lideradas por distintos IPs. La linea «Biogénesis de la pared
v regulacion transcripcional de enzimas liticasy, dirigida
por la Catedratica M2 Isabel Gonzalez Roncero estudia la
regulacion y el papel de las enzimas liticas que degradan
los polimeros vegetales, en los hongos patégenos. Se ha
caracterizado los sistemas lipolitico y pectinolitico de F.
oxysporum, analizando tanto los genes estructurales como
los factores de transcripcion (Bravo-Ruiz et al., 2013).
El objetivo es identificar los mecanismos de regulacién y
modulacién de la expresion de estos genes y su papel en
la colonizacién de la planta y el desarrollo de la marchi-
tez vascular causada por F. oxysporum. Otro aspecto es la
biogénesis y el remodelado de la pared celular, un proceso
que implica la accion concertada de sintasas de quitina,
sintasas de glucano, glicosiltransferasas, glicosilhidrola-
sas, quitinasas y glucanasas, reguladas por factores de
transcripcion tal como Con7, todas ellos estrechamente
relacionadas con la plasticidad que la pared celular, el
desarrollo del hongo y por ende el proceso de infeccion
(Lopez-Fernéndez et al., 2013).

La linea «Sefalizacién y patogénesis en hongos» lide-
rada por el Catedratico Antonio Di Pietro se centra en la
percepcion de las sefiales de la planta por el hongo a través
de receptores de membrana, y su transduccién por rutas
celulares que activan el programa genético de la infec-
cién. Las cascadas MAPK (proteina quinasas activadas por
mitdgenos) y la proteina quinasa TOR (target of rapamycin)
controlan procesos clave para el desarrollo y la infeccidn,
tal como el crecimiento dirigido del hongo hacia la plan-
ta (quimiotropismo) o la capacidad de invadir sus tejidos
(crecimiento invasivo). El objetivo es comprender cémo
estas rutas se regulan por los factores ambientales, particu-
larmente los nutrientes y el pH, y cual es su efecto sobre
la patogénesis (Lopez-Berges et al., 2010, Pérez-Nadales
& Di Pietro 2011, Turra et al., 2014). Por otro lado, datos
recientes del grupo indican que determinadas regiones del
genoma de F. oxysporum sufren reorganizaciones frecuen-
tes, contribuyendo asi a la variabilidad fenotipica del pat6-
geno. En colaboracion con el grupo del Dr. Toni Gabaldén
del CRG en Barcelona, estamos tratando de caracterizar los
mecanismos genéticos que propician estos cambios y su
posible funcion en la evolucion de nuevas formas patogé-
nicas de . oxysporum.

La tercera linea «El complejo ubiquitin ligasa-Fbp1: iden-
tificacion de proteinas diana, su papel en patogénesis y en el

ciclo celulary dirigida por la Prof2 Concha de la Hera, esta
enfocada al estudio de las proteinas F-box que controlan la
estabilidad de las proteinas dirigiéndolas hacia el complejo
SCF, donde son marcadas con ubiquitina para la degradacion
final en el proteosoma. En Fusarium, las proteinas F-box
estan implicadas en la virulencia, ya que los mutantes pre-
sentan un retraso importante en la infeccion. Datos recien-
tes apuntan a una conexion entre la proteina F-box Fbhply la
ruta MAPK responsable del crecimiento invasivo. El objetivo
actual es identificar las proteinas diana de Fbp1. El anélisis
protedmico del mutante ha revelado hasta 80 proteinas con
expresion diferencial, entre ellas Bmh2, una proteina de la
clase 14-3-3 implicada en distintos aspectos de sefializacion
(Miguel-Rojas & Hera 2013).

El objetivo a largo plazo del grupo es identificar el con-
junto de genes de F. oxysporum que determinan la capaci-
dad de infectar un amplio rango de especies pertenecientes
a diversos reinos eucariotas.
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