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Control ambiental dels transcriptoma de les plantes

Patr6 del Patré del
Desenvolupament - A Desenvolupament - B
Proteoma A Proteoma B
| Transcriptoma A Transcriptoma B

Entorn A Entorn B

Genoma

Regulacioé transcripcional (proteines d'unié a DNA):

-------
-----------

----

- -

o nowvc_}-—r\ = e B0
'c’ -// DNA ‘t (]
; =
M = ., !
: g8
: ‘Q
' =!8
“ - - r " -5
. Transcripcio ”
v
mRNA ss—
‘ Traduccié

\ proteina gjé g;ﬂg%éé_} /

FT: factor de transcripcio




Control ambiental dels transcriptoma de les plantes

Regulacid post-transcripcional (proteines d’'unié a RNA):
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El procés de “splicing”
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El procés de “splicing”

5SS BP 3'SS 5SS BP 3'SS
500 GU A (Y)AGH T GU A (), AG N 3
pre-mRNA

5°SS: 57 splicing site

BP: branching point
3°SS: 3" splicing site
(Y)n: polypyrimidine tract



El procés de “splicing”

5SS BP 3'SS 5SS BP 3'SS
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"spliceosoma’

5°SS: 57 splicing site

BP: branching point

3°SS: 3" splicing site

(Y)n: polypyrimidine tract

SnRNA: small nuclear RNA

snRNP: small nuclear ribonucleoproteins



El procés de “splicing”
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El procés de “splicing”

5°SS: 57 splicing site

BP: branching point

3°SS: 37 splicing site

(Y)n: polypyrimidine tract

SnRNA: small nuclear RNA

snRNP: small nuclear ribonucleoproteins
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El “splicing” alternatiu
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El “splicing” alternatiu

5°SS: 57 splicing site

BP: branching point
3°SS: 37 splicing site
(Y)n: polypyrimidine tract
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pre-mRNA
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El “splicing” alternatiu

5°SS: 57 splicing site

BP: branching point
3°SS: 37 splicing site
(Y)n: polypyrimidine tract
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pre-mRNA
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Condicio / Genotip A: 90% - 10% )* /;s%ortmes
Condici6 / Genotip B: 20% -  80% alternatives




Les consequéncies moleculars del “splicing” alternatiu

MmRNA Proteina
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U—L'X—‘—l —> QQ (diferents funcions, localitzacions cel-lulars, etc.)

- Regulacié de I'expressié génica
(a través del NMD, miRNAs, etc.)




Tipus de "splicing” alternatiu

intron retention mMRNA
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Caracteristiques del "splicing” alternatiu en plantes

- W alternative 57splice sites
o 80 alternative 3’splice sites
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o il W exon skipping
(&)
Q 40:
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Martin G. 2021 Genome Biology



Caracteristiques del "splicing” alternatiu en plantes

Plantes
intron retention

alternative 3’splice sites

b P

& P

b

Animals

exon sKipping

Ner-Gaon H. 2004 Plant Journal
Kim E. 2007 Nucleic Acids Res.
Marquez Y. 2012 Genome Research
Martin G. 2021 Genome Biology
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Caracteristiques del "splicing” alternatiu en plantes

Animals
diversitat del proteoma

sequencies que
preserven el marc
T de lectura

N N/
'

Wang B-B. 2006 PNAs

Kim E. 2007 Nucleic Acids Res.
Severing EI. 2009 BMC Genomics
Kalyna M. 2012 Nucleic Acids Res.
Grau-Bové X. 2018 Genome Biology
Martin G. 2021 Genome Biology



Caracteristiques del "splicing” alternatiu en plantes
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Wang B-B. 2006 PNAs

Kim E. 2007 Nucleic Acids Res.
Severing EI. 2009 BMC Genomics
Kalyna M. 2012 Nucleic Acids Res.
Grau-Bové X. 2018 Genome Biology
Martin G. 2021 Genome Biology
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Caracteristiques del "splicing” alternatiu en plantes

16 Factors abiotics
1.44 Factors biodtics
Diferents teixits

Nombre de gens AS
o

Martin G., et al. 2021 Genome Biology



Caracteristiques del "splicing” alternatiu en plantes
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Caracteristiques del "splicing” alternatiu en plantes




Caracteristiques del "splicing” alternatiu en plantes
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“Splicing” alternatiu de PIF4 en Arabidopsis

Plant Development: PIF4 Integrates
Diverse Environmental Signals

Flexible adaptation to environmental changes is essential for plants. Recent
studies suggest that a group of basic helix-loop-helix transcription factors play
a central role in the crosstalk between environmental cues and hormone

signalling.

Doris Lucyshyn and Philip A. Wige. 2009 Current Biology

PIF4° @™ . DNA

Gao H. 2022 Nature Plants



“Splicing” alternatiu de PIF4 en Arabidopsis

m22°C m37 °C

expressio relativa de PIF4




“Splicing” alternatiu de PIF4 en Arabidopsis

m22°C m37 °C

expressio relativa de PIF4
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“Splicing” alternatiu de PIF4 en Arabidopsis

m22 °C m37 °C

bHLH domain

expressio relativa de PIF4
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Llum i desenvolupament

Font d'energia Font d'informacié




Llum com a font d’energia
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Llum com a font d’energia
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Llum com a font d'informacid

@ Fototropisme




Llum com a font d'informacid
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Llum com a font d'informacid

Fotoreceptors

Qualitat Duracid Quantitat Periodicitat



Llum com a font d'informacid

Longitud d’ona

UVR
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Llum com a font d'informacid
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Chun Cheng M. 2021. Ann Rev Plant Biol
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La desetiolacid

Foscor Llum
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La desetiolacid

Foscor Llum

Biogenesis
del cloroplast
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La desetiolacid

Foscor Llum
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La desetiolacié en Arabidopsis thaliana

Temps després de traspassar les plantes a llum
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La desetiolacidé

3h llum
6h llum
24h llum
5d Foscor
3h llum
6h llum
24h llum
5d Foscor

Solanum lycopersicum (var. Micro Tom) Chenopodium quinoa

Gommers C. 2019 Plant Physiology



La desetiolacid

Juga cap paper el
“splicing” alternatiu
durant la desetiolacio
de les plantes?
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Regulacié luminica del “splicing” alternatiu

Analisis genomics per determinar els canvis en els patrons de splicing en resposta a
senyals luminiques:

8 8

)

Shikata H. 2014 PNAS

8
__ 6d Gh/B

Hartman L. 2016 Plant Cell

2] e

Martin G. 2023 Front Plant Science




Regulacié luminica de

Ill

splicing” alternatiu
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Regulacié luminica del “splicing” alternatiu

% del tipus de AS

Canvis regulats Canvis regulats
per llum per llum
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Dades de sequenciacio de: Dades de sequenciacio de:
Shikata K. 2014 PNAS Hartman L. 2016
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Regulacié luminica del “splicing” alternatiu

Els gens regulats per “splicing” alternatiu durant la desetiolacié generen més transcrits amb
introns retinguts a la foscor
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Regulacié luminica del “splicing” alternatiu

Els gens regulats per “splicing” alternatiu durant la desetiolacié generen més transcrits amb
introns retinguts a la foscor
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Regulacié luminica del “splicing” alternatiu

Els gens regulats per “splicing” alternatiu durant la desetiolacié generen
més transcrits no productius a la foscor

transcripts alternatius
regulats per llum

m no productius en llum
m no productius en foscor
M proteines alternatives

Martin G. 2023 Front Plant Science
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Regulacié luminica del “splicing” alternatiu

Els gens regulats per “splicing” alternatiu durant la desetiolacié codifiquen principalment
proteines del cloroplast

| chloroplast
' chloroplast membrane
. seed development

' phosphorylation m Biological process

] mitochondrion m Molecular function
" methylation ™ Cellular component

= DNA binding
methyltransferase activity

mitochondrial inner membrane
, | GPI anchor biosynthetic process

| | | |
0 1 2 3 B

-log, ,(p-value)

Martin G. 2023 Front Plant Science
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Reguladors del “splicing”

5SS BP 3'SS 5SS BP 3'SS
5 - Y) A g
. ESR\ IS’IR pre-mRNA
Proteines SR y hnRNPs elementos reguladores
= ?%7/ spliceosome
: m,ﬁ' | assembly
5°SS: 57 splicing site Z{zr
BP: branching point
3°SS: 3" splicing site =
(Y)n: polypyrimidine tract
snRNA: small nuclear RNA
snRNP: small nuclear ribonucleoproteins
ESR: exonic splicing regulator ‘
ISR: intronic splicing regulator 5" I N . 5’-_—_3’
SR: serine/arginine-rich (SR) protein alternative

hnRNP: heterogeneous ribonucleoprotein transcripts
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Reguladors del “splicing”

8]

En Arabidopsis aquesta
familia de proteines esta
codificada per 20 gens

Lopato S. 1996 PNAS
Barta A. 2010 Plant Cell

SR

i, Vi

hnRNP

SR: serine/arginine-rich (SR) protein



Reguladors de

Ill

splicing”

Table 1. The Arabidopsis SR protein family

A. Mammalian orthologs

. Gene/Protein
Subfamily symbol
SR30
h SR34
ASF/SF2 (SRSF1) Shans
orthologs
SR34b
RSZ RSZ21
9G8 (SRSF7) RSZ22
orthologs RSZ22a
SC
SC35 (SRSF2) 5C35
ortholog
B. Plant specific
Gene/Protein
Subfamily syrbo)
SCL28
SCL30
SCL
SCL30a
SCL33
RS2Z32
RS2Z
RS2Z33
RS31
RS31a
RS
RS40
RS41

Duque P. 2011 Plant Sig. & Behaviour

Gene locus

At1g09140
At1g02840
At3g49430
At4g02430
At1g23860
At4g31580
At2g24590

At5g64200

Gene locus
At5g18810
At3g55460
At3g13570
At1g55310
At3g53500
At2g37340
At3g61860
At2g46610
At4g25500
At5g52040

Aliases

SRp30
SRp34, SR1
SRp34a
SRp34b
RSZp21, SRZ21
RSZp22, SRZ22
RSZp22a

Aliases

SR33
RSZ32
RSZ33
RSp31
RSp31a
RSp40, RSp35
RSp41
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Paper dels reguladors SR del “splicing” durant la desetiolacié

Patré d’expressio dels gens que codifiquen per les proteines SR durant la desetiolacio:

8 8 & 8 8
- 5d/B 1h/B Qh/B 4h/B ShM 12h,B

Burko Y. 2020 Plant Cell




Paper dels reguladors SR del “splicing” durant la desetiolacié
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Paper dels reguladors SR del

“splicing” durant la desetiolacié
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splicing” durant |la desetiolacié

Ill

Paper dels reguladors SR de

Table 1. The Arabidopsis SR protein family

A. Mammalian orthologs

Subfamily Senafrotun Gene locus Aliases
symbol
SR30 At1g09140 SRp30
3 SR34 At1g02840 SRp34, SR1
A35SE2 BRarl) SR34a At3g49430 SRp34a
orthologs
SR34b At4g02430 SRp34b
RSZ RSZ21 At1g23860 RSZp21, SRZ21
9G8 (SRSF7) RSZ22 At4g31580 RSZp22, SRZ22
orthologs RSZ22a At2g24590 RSZp22a
SC
SC35 (SRSF2) SC35 At5g64200 -
ortholog
B. Plant specific
Subfamily fans{Frotein Gene locus Aliases
symbol
SCL28 At5g18810 -
SCL30 At3g55460 -
SCL
SCL30a At3g13570 -
SCL33 At1g55310 SR33
RS2732 At3g53500 RSZ32
RS2Z
RS2Z33 At2g37340 RSZ33
RS31 At3g61860 RSp31
RS RS31a At2g46610 RSp3ia
RS40 At4g25500 RSp40, RSp35
RS41 At5952040 RSp41

Duque P. 2011 Plant Sig. & Behaviour



Paper dels reguladors SR del “splicing” durant la desetiolacié

B 180
E |
o 150 -
(=

T  120-
S 90-
©

O 601
>

5 30-
@) 0.

Oh 3h 6h 9h 24h




Ill

Paper dels reguladors SR del “splicing” durant la desetiolacié
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Paper dels reguladors SR del “splicing” durant la desetiolacié
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Paper dels reguladors SR del “splicing” durant la desetiolacié
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Paper dels reguladors SR de

Ill

iCi volu
splicing” en el desenvolupament
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