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Introduccion Metodologia

Humulus lupulus (ldpulo) es una especie conocida tanto por su papel
en la produccion de cerveza como por sus compuestos bioactivos con
aplicaciones medicinales. No obstante, su cultivo resulta un desafio
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frente al cambio climatico, y es necesario mejorar su resiliencia a las Secuencias de proteinas Identificacion proteinas

condiciones ambientales adversas. El acido abscisico (ABA) es una PYL de Arabidopsis thaliana PYL de lapulo

fitohormona detectada por la familia de receptores PYL (PYRABACTIN

RESISTANCE1 LIKE) que participa en la regulacion de las respuestas de L "0_.‘

as plantas al estrés abidtico, sin embargo, su caracterizaciéon en el ClustalW - Mega X HopBase HopBase

upulo es limitada. S Y
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El objetivo de este trabajo fue identificar y caracterizar

in-silico los receptores de ABA en lupulo (HIPYLs). Relacion filogenetica Ubicacion fisica Estructura UTR-ex6n-intrén
de las HIPYLs cromosomica de HIPYLs de HIPYLs
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- Se encontraron 8 genes PYL en el genoma de Humulus lupulus, ot g ILULCHS0S74S7- ot :
distribuidos de manera desigual en 3 de los 10 cromosomas de LU, CAS0035310. £1..od
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esta especie (Fig.1). Subf. Il
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cinco genes sin intron y tres genes con dos intrones (Fig. 2). R TIiE o v e
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- La estructura génica fue similar en genes de la misma
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- El analisis filogenético indica que los HIPYLs podrian clasificarse
en tres subfamilias (Fig. 3), resultados que concuerdan con lo Fig. 2 Estructura de los genes PYL en Humulus lupulus.
observado en Arabidopsis thaliana y otras especies. S » o
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Fig. 1 Localizacion cromosdmica de los 8 genes HIPYL en el genoma de Humulus lupulus. Fig. 3 Analisis filogenetico de la familia de genes PYL en Humulus lupulus 'y

Arabidopsis thaliana.

Conclusion

Este analisis bioinformatico permitié identificar a los receptores de ABA en lupulo, proporcionando una base para la realizacion de futuros
experimentos (analisis de expresion, analisis topoldgico y estudios fenologicos) que permitirian la caracterizacion funcional de estos
receptores, y contribuirian a cumplir el objetivo general del proyecto en el que se enmarca este trabajo, el cual se relaciona con la mejora de la
tolerancia al estres hidrico de Humulus lupulus.
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. complementarios de estudios de expresion
génica y alineamientos proteicos.
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