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Algunas herramientas y recursos generados por nuestro programa deinvestigacion:

- Transcriptémicay protedmica. Utilizando |os bancos de ESTs de pino exi gentes en nuestro laboratorio y
los de otros grupos de trabgo hemos construido un primer microarray con arededor de 6000 genes Uni cos
(denominado PINARRAY1) que ya se encuertra disponide para su utilizacién en edudios de
transcriptémica El andisis masivo de proteinas se puede redizar en colaboracién con € Profesor Rafael
Navarro y @ Servicio de Protedmica de la Universdad de Cordoba La aplicacion de estas nuevas
tecnologias de gendbmica funciond permitiran la identificacion de genes/proteinas implicadas en estos
procesos de gran importancia en &boles. La redente secuenciaddn del genoma de chopo (Populus
trichocarpa) esunareferencia de gran ayuda para estetrabgo (1).

- Bioinformética. Parae manegjo automatizado y laorganizacion ordenada de las secuenci as obteni das de
la secuenciad6n de BACs y ESTs asi como datos de pefiles de expresdn y protedmica, se ha
desarrollado una platagforma con interfaz web que permite d amacenamiento de datos, d andisis y
comparacion de secuencias y con otras bases de datos.

- Reguladén transcripcional. La informacion disponible del genoma de Populus asi como la
caracterizacion de un namero creciente de cDNAs de longitud completa de coniferas ha fadlitado el
aidamiento delas regiones reguladoras de genes clave y d estudio de lareguladon de la expreson. Estan
disponibles técnices como & adamiento y dectroporacion de protoplatos o la agroirfiltracion para el
andisisfuncional de promotores.

- Localizad6n cdlular de la expred6n génica. Méodos adaptados para determinar |a localizacion precisa
de MRNASs y proteinas Ega aproximacion experimental proporcionara nuevas perspectivas de como las
vias metaboli cas esan organi zadas en los diferentestipos cdul ares de los arbol es.

- Estudios fundonal es en arboles transgénicos Nuestro laboraorio ha desarrallado protocolos de rutina
paralatransformadon de chopo y € andiss funciona de las lineas transgénicas. En col aboracion con el
grupo ddl Profesor Ricardo Ordas (Univerddad de Oviedo) se edta trabgjando en € desarrollo de
protocolos efid entes para la transferencia de genes de interés a coniferas. Estas tecnologias de gendomica
funcional estan propordonando nuevas posibili dades para € ensayo rapido de genes que puedan contribuir
aladomesticad6n de rasgos deinterésy e incremento dela productividad foresal .

(1) Tuskan GA, Difazio Sy otros (2006) The genome of Black Cottonwood, Populustrichocarpa (Torr &
Gray) Science 313, 596-604.



