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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Regulacién en respuesta a microoxia en rizobios: Interrelacién entre factores de transcripcién
tipo FixK'y FnrN ortélogos

Descripcion general (resumen y metodologia):

Los rizobios son bacterias del suelo capaces de establecer simbiosis con plantas leguminosas,
originando unas estructuras radiculares, los nédulos, donde tiene lugar el proceso de fijacién de
nitrégeno en condiciones limitantes de oxigeno (microoxia) (1). La percepcién y la transduccién de
la sefial de microoxia en rizobios estd mediada por proteinas conservadas, que se integran en
redes de regulacién especificas (1, 2).

En Bradyrhizobium diazoefficiens, la proteina FixK2 juega un papel central en la cascada de

regulacion FixLJ-Fisz, que percibe la microoxia a nivel del sistema FixL] y controla un conjunto de
genes esenciales en vida libre y en simbiosis (3). FixK2 pertenece al clado FixK de la familia
CRP/FNR de factores transcripcionales (4), y, en particular, activa la expresiéon de sus dianas
mediante la unién a un palindromo conservado presente en sus promotores. En otros rizobios como
Rhizobium leguminosarum, la percepcién de la microoxia tiene lugar a dos niveles, por la cascada
alternativa hFixL-FxkR-FixK y por el regulador FnrN, un ortélogo de FixK2 (1, 2).

En este contexto, seria interesante analizar si la proteina FixK2 de B. diazoefficiens actuaria como
anélogo funcional de FnrN de R. leguminosarum respecto a la activacién de sus dianas, aunque la
percepcién de la seflal de microoxia por ambos reguladores sea diferente (indirecta o directa). Para
ello, se realizardn experimentos in vivo e in vitro que integran técnicas de microbiologia, biologia
molecular, bioquimica y bioinformatica, los cuales permitirdn dilucidar una posible interrelacién
funcional entre estos dos ortélogos pertenecientes clados distintos de la familia CRP/FNR.

Tipologia: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.
Objetivos planteados:

Para ello, se realizaran:

e experimentos in vivo e in vitro que integran técnicas de microbiologia, biologia molecular y
bioguimica los cuales aportardn datos funcionales entre estos dos genes ortélogos
pertenecientes a clados distintos de |la familia CRP/FNR.

e Anaiisis bioinformdticos de los datos experimentales obtenidos con el fin de encontrar los
patrones especificos reconocidos por cada ortélogo asi como las posible dianas alternativas
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:

Este trabajo implica una parte experimental y una parte bioinformatica.

Preferiblemente, el desarrollo del Trabajo de Fin de Grado se llevard a cabo en periodos
continuados, sobre todo lo relacionado con la parte experimental.

Es aconsejable tener conocimientos de bioinformatica y o interés en su aprendizaje.




Es aconsejable la capacidad de leer textos y redactar en inglés a nivel medio.
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Nombre y apellidos: MARIA CORAL DEL VAL MUNOZ
Ambito de conocimiento/Departamento: CIENCIAS DE LA COMPUTACION E INTELIGENCIA ARTIFICIAL

Correo electrénico: delval@ugr.es

3. COTUTOR/A DE LA UGR (en su caso):

Nombre y apellidos:
Ambito de conocimiento/Departamento:

Correo electronico:

4. COTUTOR/A EXTERNO/A (en su caso):

Nombre y apellidos: Socorro Mesa Banqueri

Correo electronico: socorro.mesa@eez.csic.es

Nombre de la empresa o institucion: EEZ, CSIC

Direccidén postal: C/ Profesor Albareda s/n

Puesto del tutor en la empresa o institucidon: Investigador

Centro de convenio Externo:
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