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SUMMARY

Introduction: The high-throughput genomic and transcriptomic approach has been developed and implemented to
address the main challenges that the timber forestry sector faces, such as population growth, climate change,
deforestation and the loss of forest ecosystem services. Objective: To carry out a bibliographic review focused on the
genomes and transcriptomes of timber trees reported in the databases, with special attention to red cedar (Cedrela
odorata L.), due to its importance as precious wood in Mexico. Methodology: A literature review was carried out,
directed at studying timber trees with genomic and transcriptomic strategies in different databases such as Pubmed,
Scopus, Google Scholar, ScienceDirect, Wiley Online Library, MDPI and Scielo to identify the timber species that
have been reported genomes and transcriptomes. The structure of the review was the genomics of timber trees, the
transcriptomics of wood, and the potential species for study due to their importance and finally, the databases for
consultation. Subsequently, a bibliometric study was carried out with the bibliometrix library in R Studio. Main
results: The first genome to be assembled at the chromosome level was the black cottonwood. Among the timber trees,
the genomes of black cottonwood, desert poplar, eucalyptus and oak with a length of 392, 496, 691 and 789 Mb have
been reported. Through study of the transcriptome, it has been possible to identify genes related to formation of the
wood in a hybrid poplar (Populus alba L. x P. glandulosa) and P. tremula L. and with drought tolerance in Pinus
massoniana and Pinus pinaster Aiton. In red cedar (Cedrela odorata L.), the transcriptome was obtained by sequencing
a single leaf, identifying 52,181 gene models. In the NCBI, EMBL-EBI, TreeGenes, PLAZA databases and the
hardwood genomics website it is possible to find information related to the genomics and transcriptomics of timber
species. Implications: More research is required in omics in timber, particularly in red cedar, since the search on these
topics yielded little information. Conclusion: Through the bibliographic review in databases, the timber trees that have
a described genome and transcriptome were identified. This information can be used for the assembly and annotation
of new genomes, identification of genes and molecular markers, among other applications.
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RESUMEN
Introduccién: El enfoque gendmico y transcriptdmico de alto rendimiento se ha desarrollado e implementado para
tratar los principales desafios que el sector forestal maderable afronta como, el crecimiento poblacional, cambio
climatico, deforestacion y la pérdida de los servicios ecosistémicos forestales. Objetivo: Realizar una revision
bibliografica enfocada en los genomas y transcriptomas de arboles maderables reportados en las bases de datos, con
especial atencién en el cedro rojo (Cedrela odorata L.), debido a la importancia como madera preciosa en México.
Metodologia: Se realiz6 una revision de literatura, dirigida en el estudio de los arboles maderables con estrategias
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gendémica y transcriptomica, en diferentes bases de datos como Pubmed, Scopus, Google Scholar, ScienceDirect,
Wiley Online Library, MDPI y Scielo para identificar las especies maderables que cuentan con genomas y
transcriptomas reportados. La estructura de la revision fue: la genémica de arboles maderables, la transcriptémica de
la madera, las especies potenciales de estudio por su importancia y finalmente, las bases de datos para consulta.
Posteriormente se realizé un estudio bibliométrico con la libreria de bibliometrix en R Studio. Resultados principales:
El primer genoma forestal en ser ensamblado a nivel de cromosoma fue el alamo negro. Entre los arboles maderables,
estan reportados los genomas de alamo negro, alamo del desierto, eucalipto y roble con una longitud de 392, 496, 691
y 789 Mb. Con el estudio del transcriptoma, ha sido posible identificar genes relacionados con la formaciéon de la
madera en un alamo hibrido (Populus alba L. x P. glandulosa) y P. tremula L. y con la tolerancia a la sequia en Pinus
massoniana y Pinus pinaster Aiton. En cedro rojo (Cedrela odorata L.), se obtuvo el transcriptoma con la
secuenciacion de una sola hoja, identificando 52,181 modelos de genes. En las bases de datos NCBI, EMBL-EBI,
TreeGenes, PLAZA y el sitio web de la genémica de la madera dura es posible encontrar informacion relacionada con
la gendmica y transcriptomica de las especies maderables. Implicaciones: Se requieren mas investigaciones en el area
de las dmicas en maderables, particularmente en cedro rojo, ya que la blsqueda en estos temas arroj6 poca informacion
Conclusion: A través de la revision bibliografica en las bases de datos, se identificaron los arboles maderables que
cuentan con genoma y transcriptoma descritos. Dicha informacion puede ser utilizada para el ensamble y anotacion de

nuevos genomas, identificacion de genes y marcadores moleculares, entre otras aplicaciones.
Palabras clave: Cedrela odorata L.; secuenciacién-masiva; genémica; transcriptémica; bases de datos.

INTRODUCCION
Importancia de los &rboles maderables

Las plantas comprenden mas del 99% de materia viva
en el planeta y son de gran importancia debido a que
son los productores primarios, mantienen la
composicién, la calidad de la atmésfera, de los suelos
y son los componentes principales de diversos sistemas
ecoldgicos (Raven y Wackernagel, 2020). Sin las
plantas, la mayoria de los organismos que habitan en
la tierra actualmente no estarian presentes (Keddy,
2017; Simpson, 2010).

En el planeta existen de 375,000 a 450,000 especies de
plantas distribuidas por todo el mundo (Christenhusz y
Byng, 2016) (http://www.theplantlist.org/). Las
espermatofitas representan un 79% de abundancia
dentro del dominio de las plantas, convirtiéndose en el
clado mas diverso (Vargas et al., 2012). Entre las
espermatofitas, se encuentran las angiospermas (grupo
de plantas que producen flores y semillas cerradas,
dicotiled6neas, a menudo de hoja caduca, incluyendo
roble, abedul, haya, fresno) y las gimnospermas
(plantas que producen semillas descubiertas como el
abeto, el pino, el abeto) las cuales son plantas
formadoras de especies maderables (Ramage et al.,
2017)

Las plantas maderables, son especies que se cultivan
con el prop6sito de obtener madera, presentan
caracteristicas peculiares, por ejemplo, tallos Unicos o
maltiples con crecimiento que supera dos metros de
altura y la formacién extensa de madera producida por
un cambium vascular o secundario, lo que genera una
amplia variacion en la anatomia de la madera (Groover
y Cronk, 2017).

Los é&rboles maderables sustentan ecosistemas
complejos, con participacion en el secuestro de

carbono y produccion de oxigeno, ademas, representan
una fuente de energia renovable, funcionan como
materia prima en la industria de productos forestales,
en la produccion de biomateriales y otros bioproductos
(Ragauskas et al., 2014; State of the World’s Forests
2016 - World ReliefWeb, n.d.). En México, los arboles
maderables que se comercializan son: Oyameles
(Abies spp.), pinos (Pinus spp.), encinos (Quercus
spp.) y las especies tropicales caoba (Swietenia
macrophylla King), ceiba (Ceiba pentandra (L.)
Gaertn.) y cedro rojo (Cedrela odorata L.), las cuales,
se consideran maderas preciosas por el alto valor
comercial (CONABIO, 2020).

Importancia del cedro rojo como recurso
maderable

Entre los arboles maderables mas preciados en México
se encuentran especies del género Cedrela (Rend6n y
Neyra, 2020). El género Cedrela, es uno de los 53
géneros de arboles y arbustos de la familia Meliaceae,
contiene 18 especies, las cuales se distribuyen desde el
norte de México hasta el noroeste de Argentina.

La familia Meliaceae contiene especies con una gran
calidad de madera, lo que hace que sean valorados y
también explotados. Esto ha conducido a que las
especies Cedrela fissilis Vell., Cedrela angustifolia
DC. y Cedrela odorata L. sean consideradas
vulnerables e incluidas a la lista roja de especies
amenazadas de la Union Internacional para la
Conservacion de la Naturaleza (UICN) (Galvez Lopez
et al., 2020).

En el caso del cedro rojo (Cedrela odorata L.) es una
de las especies de arboles maderables que mas
demanda tiene en la industria forestal de Meéxico
(Romo-Lozano et al., 2017). Esta especie se usa para
obtener madera aserrada y chapa de madera terciada
para la fabricacion de muebles finos e instrumentos
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musicales, ademas, se utiliza en la elaboracion de
productos aromatizantes y medicinales (hoja, raiz,
corteza, semilla y tallo) en infusiones para distintos
padecimientos (Romo-Lozano et al., 2017). Ademas,
ofrece otro tipo de servicios no maderables como la
captura de carbono, que se calcula ronda los 4.4
toneladas/ha/afio (Mendizabal-Hernandez et al., 2011;
Rueda Sanchez et al., 2014).

El cedro es considerado una especie de madera
preciosa segln el anuario estadistico de produccién
forestal de la SEMARNAT (2018). En dicho informe
se estima que la produccién de maderas preciosas
alcanzd los 15,931 m3/ha/afio, distribuidos
principalmente en los estados de Veracruz, Quintana
Roo y Campeche. El precio fue de $2,484.84 por m3,
llegando incluso a alcanzar su punto maximo a
$6,107.00 por m3. Estos valores contrastan con los
precios del pino, que es ampliamente utilizado en la
carpinteria y la produccion de celulosa, el cual
promedié los $1,991.54, llegando a un méaximo de
$2,100.00. Estos datos resaltan la importancia
econémica de la madera de cedro en comparacion con
otras especies. Por otro lado, segun la publicacion del
INIFAP sobre Plantaciones forestales con cedro rojo
en el trépico mexicano en 2023, se menciona que la
produccion optima de este recurso forestal se alcanza
entre los 20 y 25 afios de edad, con un promedio de 15
m3/ha/afio.

Tecnologias de secuenciacion masiva para el
estudio de arboles maderables

Las tecnologias de secuenciacién masiva son técnicas
de secuenciacion de DNA de mdaltiples fragmentos en
paralelo, en las cuales, se puede llevar a cabo la
caracterizacién genotipica de miles de marcadores
SNP’s de varias muestras en una sola corrida. La
secuenciacion masiva ha revolucionado la forma en la
gue se estudia la biologia y la genética de los
organismos debido a que permiten obtener grandes
cantidades de informacion lo cual, favorece al
entendimiento de las caracteristicas y funciones de los
organismos (Uhlen y Quake, 2023).

El desarrollo de las tecnologias de secuenciacion ha
sido un proceso largo y complejo. A comienzos del
siglo XXI, se desarrollaron métodos basados en la
pirosecuenciacion, la cual implica el uso de una hebra
molde de DNA para sintetizar la cadena
complementaria, detectada por una  sefial
quimioluminiscente, la cual sera detectada cada vez
que se incorpore un nucleétido a la cadena de DNA
complementario (Cummings et al., 2013). Si bien esta
tecnologia fue utilizada por muchos afios, actualmente
estd descontinuada debido a los errores en la
secuenciacion en regiones de homopolimeros y a los
altos costos. Afios méas tarde surgieron tecnologias de
mayor rendimiento estas plataformas fueron
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denominadas Next Generation Sequencing (NGS),
actualmente es mas apropiado hablar de secuenciacion
masiva o High-Throughput Sequencing (HTS). Dentro
de estdas encontramos a las tecnologias de
secuenciacion por sintesis como Illumina y lon
Torrent. El principio de estas tecnologias se basa en la
fragmentacion del DNA, en la secuenciaciéon por
lllumina los fragmentos de DNA se adhieren a una
superficie sélida, estos se replican formando un clister
y posteriormente se incorporan nucledtidos marcados
con fluorescencia. En la tecnologia de lon torrent los
fragmentos de DNA se adhieren en microesferas las
cuales son depositadas en una camara individual,
donde son afadidos uno a uno los nucleétidos, los
cuales si son complementarios al DNA fragmentado se
uniran generando una liberacion del i6n hidrégeno,
dicha liberacidn sera detectada y permitira dilucidar el
fragmento de DNA (Shendure et al., 2017; Lahens et
al., 2017).

Tanto Illumina como lonTorrent son tecnologias de
secuenciacion de fragmentos cortos. En términos
sencillos, en lugar de secuenciar fragmentos largos y
completos de ADN como se hacia tradicionalmente,
estas técnicas fragmentan el material genético en
pequefias piezas aleatorias que se secuencian de
manera independiente. La técnica de shotgun es la mas
representativa dentro de este grupo en donde se obtiene
una gran cantidad de secuencias que luego son
ensambladas por herramientas bioinformaticas para
reconstruir la secuencia genédmica original (Regalado
et al., 2020; Weber y Myers, 1997).

Afios més tarde, a inicios del siglo XXI surgié la
tecnologia de secuenciacion de PacBio, donde se
amplifica una Unica molécula de DNA en una pequefia
esfera (“smrtbell”), posteriormente la esfera es
colocada en una celda de secuenciacion, donde se
afiadiran los nucleotidos marcados con fluorescencia,
esto permite la observacion de DNA en tiempo real
(Rhoads y Au, 2015). En la secuenciacién de Oxford
Nanopore se amplifica DNA, este se hace pasar por un
poro, en presencia de una corriente eléctrica. La
secuencia de DNA se detecta mediante la medicion de
cambios de corriente eléctrica que sucede cada vez que
el nucleétido pasa por el nanoporo. Esta tecnologia es
eficiente para la secuenciacion de moléculas de DNA
gran longitud (Kono y Arakawa, 2019).

La transcriptdmica, por otro lado, utiliza técnicas de
secuenciacion de ARN, conocida como RNA-seq.
Estas tecnologias permiten obtener una instantanea de
la expresion génica en una muestra biol6gica en un
momento especifico. El proceso implica aislar y
extraer el ARN total de la muestra, convertirlo en ADN
complementario (CADN) y secuenciar los fragmentos
de cADN generados (de las Heras-Saldana et al., 2016;
Gaete-Eastman et al., 2022; Liu et al., 2014).
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Las tecnologias de secuenciacion masiva han
aumentado su disponibilidad y con esto se han
disminuido costos, lo cual ha permitido un gran avance
en la forma en la que se estudian diversas areas, como
por ejemplo los arboles maderables. Gracias a estas
tecnologias se han logrado secuenciar genomas
completos, para conocer los genes presentes en arboles
maderables, lo cual ha permitido un entendimiento en
su biologia y genética, también se han identificado
variaciones genéticas responsables de rasgos
especificos de la madera como contenido de lignina y
densidad, asi como genes relacionados con la
resistencia a enfermedades, calidad de madera,
adaptacion de maderables a diferentes climas, se ha
podido evaluar también la respuesta de los maderables
a diversos factores ambientales, lo cual esta
relacionado con la seleccion y mejora de maderables
(Slatko et al., 2018; Ouyng., et al 2016; Yaya
Lancheros et al., 2021; Yasodha et al., 2018).

Estds tecnologias de secuenciacion masiva han
permitido secuenciar 236 genomas de angiospermas,
la mayoria de ellas son plantas de importancia
econdmica o sus parientes silvestres (Qin et al., 2021).
Ademas, se realizan estudios de asociacion de todo el
genoma (GWAS), mediante RNA-seq, en los cuales,
analizan las interacciones entre arboles y ambiente, asi
como también se puede evidenciar la filogendmica, es
decir la historia evolutiva de los &rboles maderables a
través del genoma (Kulski, 2016).

Debido a las tecnologias de secuenciacion masiva es
posible abordar cuestionamientos sobre los arboles
maderables, por ejemplo, ¢Qué genes estan
involucrados en el crecimiento secundario, en la
latencia estacional, la longevidad y en la adaptacién
ante diferentes tipos de estrés biodtico y abidtico?
(Giacomello y Morgante, 2012; Groover y Cronk,
2017; Parent et al., 2015).

El enfoque gendmico y transcriptémico significa
incluir en los estudios, la informacién contenida en
toda la secuencia de DNA de una especie y los
transcritos expresados diferencialmente bajo una
condicién fisiologica determinada, respectivamente.
Estos enfoques pueden utilizarse para acelerar la
mejora de caracteristicas de la madera, asi como el
crecimiento de las plantas y resistencia al estrés.
Ademas, la prediccién del rendimiento hibrido del
genoma completo serd muy importante para el disefio
de la reproduccion de arboles, ya que la heterosis se ha
explotado con éxito para muchas especies forestales
importantes. La seleccion y las cruzas basadas en
enfoques de gendmica integrada podria utilizarse
potencialmente para desarrollar cultivares nuevos y
superiores (Du et al., 2018).

El objetivo del presente trabajo fue realizar una
revision bibliografica enfocada en los genomas y
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transcriptomas de arboles maderables reportados en las
bases de datos, con especial atencién en el cedro rojo
(Cedrela odorata L.), debido a la importancia como
madera preciosa en México.

MATERIALES Y METODOS

La revision de la literatura fue dirigida para identificar
las especies maderables que cuentan con genomas y
transcriptomas reportados y la necesidad de realizar
este tipo de estudios en el cedro rojo. Para ello se
realizd6 un analisis bibliométrico y blsqueda de
informacién en linea y en articulos, sobre los avances
del estudio genémico y transcriptdmico de especies
maderables. Para el anlisis bibliométrico, en una
primera busqueda secuencial se empled el término
"timber". Posteriormente, se afiadieron los términos 1)
"timber trees”, 2) "genomics" y 3) "transcriptomics”,
con el uso del operador booleano AND. Esta bisqueda
secuencial permitié6 combinar los términos claves y
conocer la cantidad de estudios que se enfocan al
estudio de la madera (1), &rboles maderables (1 y 2) los
arboles maderables con un enfoque gendmicoy (1y 3)
los arboles maderables con un enfoque
transcriptémico. Finalmente se afiadi6 el término clave
"Cedrela odorata" a las Gltimas busquedas (1y 2) y (1
y 3), para encontrar los posibles estudios que incluyan
al cedro mexicano con enfoques transcriptomicos o
gendémicos. Solo se tomaron en cuenta los resultados
de publicaciones de 2010 a 2022. Para evaluar los
trabajos realizados con cedro mexicano, se realizé una
segunda buasqueda secuencial que incluyd primero el
término "Cedrela odorata" y posteriormente se
afladieron los términos "genomics" y "transcriptomics"
empleando el operador booleano AND. Las referencias
que se obtuvieron de las dos blsquedas secuenciales se
depuraron. Las referencias duplicadas se eliminaron
manualmente, a partir del archivo .xIs obtenido de
Scopus, donde se ordenaron por titulo de publicacion
y se utilizo la funcion de Excel de eliminacién de
duplicados. Las referencias depuradas se analizaron
con el programa bibliometrix en R. Por otro lado, se
analizaron los articulos cientificos en que se describen
los genomas de articulos en Pubmed, Scopus, Google
Scholar, ScienceDirect, Wiley Online Library, MDPI
y Scielo, b) Paginas web de la Comisién Nacional para
el Conocimiento y Uso de la Biodiversidad
(CONABIO), y de la Organizacion de las Naciones
Unidas para la Alimentacion y la Agricultura (FAO) y
c) las bases de datos EMBL-EBI, NCBI, PLAZA,
Theplantlist, TreeGenes y el sitio web del proyecto de
genémica de la madera dura (hardwoodgenomics).
Esta informacién sirvi6 para describir algunos
ejemplos de los estudios de gendmica de arboles
maderables, los avances que hay en la identificacién de
genes relacionados con la producciéon de madera a
través de estudios de transcriptémica, las bases de
datos que contienen informacion sintetizada sobre
gendmica y transcriptémica de especies maderable y
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los pocos estudios y necesidad que se tiene para
estudiar la especie Cedrela odorata con enfoques
gendémicos o transcriptémicos.

Las referencias  duplicadas se  eliminaron
manualmente, a partir del archivo .xls obtenido de
Scopus, donde se ordenaron por titulo de publicacion
y se utilizo la funcion de Excel de eliminacion de
duplicados. Por otro lado, se realizé una bisqueda mas
extensa en otras bases de datos y articulos cientificos,
que es parte de lo reportado en los diferentes apartados
de resultados.

La revision fue realizada en cuatro pasos: Primero, la
genémica de arboles maderables con ejemplos de
especies secuenciadas, segundo, la transcriptémica de
la madera con la importancia de contar con un genoma
de referencia, tercero, las especies potenciales de
estudio por su importancia y finalmente, cuarto, las
bases de datos disponibles para consulta.

RESULTADOS Y DISCUSION

En la revision de la literatura en Scopus se
identificaron 18,548 publicaciones relacionadas con
las especies maderables (utilizando término “timber”),
encontrando que China es uno de los paises con mayor
namero de publicaciones, México ocupa el lugar 13 en
publicaciones relacionadas con arboles maderables
(Figura 1), cuando se realiz6 la busqueda con “timber
AND trees”, Scopus arrojé 460 publicaciones. Por otra
parte, se encontraron los términos “forestry”, “timber”,
“forest management”, “trees”, “biodiversity” y
“reforestation” (Figura 1), cuando la busqueda se
realizd de especies maderables més genémica y
transcriptémica de arboles, el nimero de publicaciones
disminuyd considerablemente a 67. La transcriptémica
de las especies maderables estd menos estudiada con
15 publicaciones en comparacion con 58 publicaciones
relacionadas con la genémica de los arboles
maderables. En el caso del cedro rojo, cuando se
realiz6 la busqueda en Scopus con los términos
“Cedrela odorata L AND transcriptomics AND
genomics, databases and RNA-seq”, no se obtienen
resultado, por lo cual se busco en otras bases de datos.
Cabe mencionar que Cedrela odorata L cuenta con
transcriptoma a partir de una hoja, no obstante, alin no
esta reportado el genoma y esta informacion fue
obtenida de como ya se menciond de otras bases de
datos.
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Gendmica de arboles maderables

En la mayoria de los proyectos de secuenciacion
gendmica se realiza el analisis con un genoma de
referencia, sin embargo, en los arboles maderables esto
no habia sido asf, debido al costo de la secuenciacion
en el pasado y al tamafio de los genomas, los cuales
comparados con algunas bacterias como Haemophilus
influenzae (1.8 Kb) suelen ser grandes, hasta de 20 Gb
como el de Pinus sylvestris (Iskander et al., 2017).

La primera secuenciacion de una especie maderable
fue el alamo negro (Populus trichocarpa Torr. y A.
Gray ex Hook.) (PRINA10772) (Tuskan et al., 2006),
la cual, se llevé a cabo mediante la técnica shotgun.
Este arbol fue elegido por el rapido crecimiento,
relativa facilidad de manipulacion experimental, por el
uso en la generacion de biocombustibles y
principalmente, debido al tamafio pequefio del
genoma. El genoma del dlamo negro es el primero en
ser ensamblado a nivel de cromosoma (Tuskan et al.,
2006). Actualmente, cuatro versiones diferentes del
genoma de Populus trichocarpa estan reportadas en
NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/data-
hub/genome/?taxon=3694) no obstante, la version
P.trichocarpa_v4.1, la cual es la mas reciente y
considerada genoma de referencia, incluye 19
cromosomas, con una longitud de 392.2 Mb dispuestos
en 46 andamios y 52,400 transcripciones que codifican
proteinas.

El genoma del dlamo del desierto (Populus euphratica
Oliv.) (PRINA178692) fue secuenciado en el afio 2013
mediante la estrategia de agrupacion de fésmidos (Ma
etal., 2013). Durante el ensamble se utilizaron 67.1 Gb
de lecturas obtenidas por shotgun de genoma
completo, en conjunto con 200 lecturas de alta calidad
de 66,240 clones de fésmidos. El ensamble final
produjo un genoma con una longitud total de 496.5 Mb
lo cual, representa 83.7% del genoma de P. euphratica.
Este arbol presenta alta tolerancia al estrés salino,
ademas, al comparar con el genoma del &lamo P.
trichocarpa, se identificaron genes especificos
involucrados en tolerancia al estrés, transporte de
iones, actividad ATPasa y actividad oxidorreductasa
(Ma et al., 2013). La version uno del genoma de P.
euphratica tiene un tamafio de 495.9 Mb, dispuesto en
9,614 andamios, 32,788 contigs, 49,760 secuencias
codificantes y 32% de GC. Ademas, el genoma del
cloroplasto contiene 130 genes conocidos, incluidos 89
genes que codifican proteinas, ocho genes de ARN
ribosomal y 37 genes de ARN, de los cuales, 18 estan
ubicados en las regiones repetidas invertidas (Ma et
al., 2013; Zhang y Gao, 2014).
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El eucalipto (Eucalyptus globulus Labill.) es el arbol
maderable mas cultivado en el mundo. Proporciona
recursos renovables claves para la produccion de
papel, biomateriales y bioenergia, por esta razon
también represento un fuerte candidato para obtener su
genoma. En 2014, se selecciond el genotipo clonal de
Eucalyptus grandis W. Hill (ASM1654582v1), el cual
fue uno de los Gltimos genomas de plantas producidos
exclusivamente con tecnologia Sanger combinada con
una amplia cobertura de BAC-end, lo que result6 en un

ensamble de alta calidad, produciendo en promedio
29,491 lecturas con una longitud media de 261 nty con
una cobertura en un rango de 44x a 62x (Myburg et al.,
2014; Paiva et al., 2011). Actualmente, la Ultima
version del genoma cuenta con 11 cromosomas, 691
Mb de tamafio distribuido en 4,950 andamios y 32
contigs.

En 2018, el genoma del roble (Quercus robur L.)
(PRJEB19898) se secuencié por primera vez y se
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ensamblé a partir de secuencias largas y cortas
obtenidas con la tecnologia 454 GS FLX (Roche
Diagnostic) e Illumina (Bio Scientific). En la cuarta y
mas reciente versién del genoma del roble
(GCF_932294415.1)
(https://www.ncbi.nIm.nih.gov/labs/data-
hub/genome/GCF_932294415.1/) se describe un
genoma con 12 cromosomas, 789.2 Mb de tamafio,
dispuesto en 95 andamios, 214 contigs y 35.5% de GC.
Un evento reciente de duplicaciones de genes locales
y gran cantidad de genes relacionados con
interacciones biodticas y resistencia a enfermedades
fueron identificados (Plomion et al., 2018).

La obtencién de genomas de especies maderables ha
representado un gran desafio, debido a cuatro razones:
1) la longitud de secuencias cortas obtenidas mediante
la plataforma Illumina y las familias de genes con
secuencias muy similares representan un problema
durante el ensamble, 2) la heterocigosidad, 3) las
duplicaciones segmentarias y en tdndem dentro del
genomay 4) las poliploidias (Tuskan et al., 2006). Con
otras estrategias, se ha intentado producir bibliotecas
de secuenciacion a partir de tejido haploide (1n) o
mediante el uso de fésmidos para poder subsanar el
problema de las secuencias cortas y ensamblar de
forma independiente y fusionar longitudes de lecturas
mas largas (Alexeyenko et al., 2014; Neale et al.,
2017). En el caso de los genomas de arboles
maderables disponibles en la base de datos del NCBI,
hay un alto grado de fragmentacion, representados por
dos 0 méas contigs ensamblados. Esto significa grandes
desafios para la utilizacion posterior de la anotacion
del genoma correspondiente.

En resumen, la genémica enfocada a arboles
maderables va avanzando a paso lento, hasta el
momento son pocas especies las que han sido
secuenciadas con éxito y en su mayoria son especies
que tiene todas las condiciones para ser planta modelo
para la genémica de arboles debido a su pequefio
tamafio de genoma, rapido crecimiento, facilidad de
propagacion clonal, regeneracion de alto rendimiento
y disponibilidad de extensos mapas genéticos.
Comprender el genoma de plantas modelo ayuda en
gran medida a nuestra comprension de los procesos de
crecimiento y desarrollo en otras especies. Como
ejemplo tomamos a Populus trichocarpa, la
interaccion de su genoma ha permitido identificar mas
de 45,000 genes codificadores, genes duplicados,
sustitucion de nucledtidos y el reordenamiento
cromosdmico. Esta informacion sobrerrepresentada en
Populus sirve de base para conocer genes asociados
con la resistencia a enfermedades, el desarrollo de
meristemos, el transporte de metabolitos y Ila
biosintesis de la pared lignocelulésica en las demas
especies del género Populus (Tuskan et al., 2006).
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Los avances en genémica de arboles maderables
muestran que esta tecnologia podria mejorar la
percepcion del valor genético estimado por la
importancia de estas especies y dar avance a la
revolucion gendmica. Con la promesa de mayor
informacién de las especies para la toma de decisiones,
ademas del beneficio econdémico para la industria
forestal. La genémica como herramienta en especies
forestales ayuda a mejorar rapidamente el
conocimiento y desarrollar estrategias para los
tomadores de decisiones en gestién y conservacion
forestal, y de esta manera fortalecer los programas de
reproduccion, crear mecanismos para enfrentar los
desafios del cambio climatico, incluso en especies que
no son modelo y no han sido secuenciadas.

Transcriptomica de arboles maderables

Los organismos vivos no siempre tienen la misma
expresién de genes, esta expresion esti determinada
por factores bidticos y abiéticos. Con las tecnologias
de secuenciacion y los experimentos basados en
transcriptomica es posible analizar la expresion de
genes en diversas condiciones (Kulski, 2016; Lowe et
al., 2017).

En estudios de transcriptomica, contar con genoma de
referencia es un factor relevante a considerar. El
andlisis de transcriptoma basado en genoma de
referencia conlleva revision, limpieza y control de
calidad de las secuencias obtenidas por secuenciacion,
ademas, el alineamiento permite la identificacion de
empalme y la deteccion de intrones (Voshall et al.,
2021).

Una vez realizado el mapeo, se cuantifican las
secuencias alineadas con cada locus o contig, lo cual
queda plasmado en una matriz de cuentas y
posteriormente se analiza a la expresion diferencial de
genes. Esta cuantificacion de expresion diferencial a
nivel de transcripcion sigue siendo un desafio
significativo (Blumenberg, 2019; Dries et al., 2021;
Lowe et al., 2017).

Por otra parte, en ausencia de genoma de referencia, se
realiza ensamble de novo a partir de los resultados
obtenidos en la secuenciacién. En este paso existe un
gran desafio ya que, en caso de tener secuencias cortas,
hay mas probabilidad de resultar en un ensamble
incorrecto o redundante (Best Practices for De Novo
Transcriptome Assembly with Trinity - Harvard FAS
Informatics, n.d.; Holzer y Marz, 2019).

El ensamble de novo a partir de datos de RNA-Seq es
una alternativa para obtener un genoma de referencia,
con el inconveniente de ser ineficiente y poco 6ptimo
durante la cuantificacion (Voshall et al., 2021). Una
opcion es la utilizacion de tecnologias de
secuenciacion de lecturas largas, como PacBio. Con
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esta tecnologia se facilita realizar ensamblaje y, por lo
tanto, reduccién del error y la redundancia en el mapeo
(Amarasinghe et al., 2020; Wang et al., 2021).

Finalmente, cuando se obtiene un genoma de
referencia ensamblado de novo, se evaltan las
secuencias, de la misma manera que con el enfoque
utilizando un genoma de referencia previamente
reportado. Adicionalmente, se lleva a cabo control de
calidad para eliminar secuencias de baja calidad y
adaptadores, mapeo o comparacion con el genoma de
referencia, obtencion de la matriz de cuenta y analisis
de expresion diferencial (Wang et al., 2021).

A través del uso de la transcriptomica, se ha estudiado
el proceso de formacién de la madera, pero, los
mecanismos moleculares para la formacion de madera
no han sido completamente dilucidados. Por esta razon
Kim et al. (2019) estudiaron la formacion del cambium
vascular del &lamo hibrido (Populus alba L. x P.
glandulosa Torr.) mediante RNA-Seq y lograron
identificar genes responsables de la biosintesis de
celulosa y lignina y genes involucrados en la
formacion del cdmbium vascular (Kim et al., 2019).

Sundell et al. (2017) identificaron genes involucrados
en la biosintesis de xilano y celulosa y reguladores de
la diferenciacién y lignificacion de xilema durante la
evaluacién de la formacion de madera en diferentes
tejidos de Populus tremula L. (Sundell et al., 2017).

Por otro lado, el efecto del estrés bidtico y abidtico en
los arboles maderables se han estudiado mediante
RNA seq. La sequia es un estrés abi6tico que tiene
efectos devastadores en la productividad de las plantas
y arboles maderables. Las plantas tienen la capacidad
de responder y contender ante los diferentes tipos de
estrés, regulando mecanismos fisiol6gicos vy
moleculares.

En Pinus massoniana Lamb. expuesto a diferentes
niveles de sequia, se identificaron genes relacionados
con el ajuste osmético, respuesta al acido abscisico, y
eliminacién de especies reactivas de oxigeno (Du et
al., 2018).

Pinus pinaster Aiton es una de las principales fuentes
de madera blanda en Europa y se ha encontrado que
tiene un réapido ajuste osmético en respuesta al déficit
hidrico (de Maria et al., 2020). La transcriptomica se
utilizo para identificar genes relacionados con esta
contencion ante el estrés, encontrando que los genes
involucrados con la biosintesis de pantotenato, CoA y
alcaloides de isoquinolina y con la degradacién del
estireno estan sobre expresados, mientras que los
genes implicados en el crecimiento, la traduccion y la
actividad de las moléculas estructurales estaban
regulados negativamente (de Maria et al., 2020).
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En resumen, el transcriptoma de arboles maderables se
ha abordado con tres principales aspectos: 1) el
mecanismo molecular de la formacién de madera con
varios tipos de tejido en el lamo hibrido (Populus alba
L. x P. glandulosa) (Kim et al., 2019) y Populus
tremula L. (Sundell et al., 2017), 2) tolerancia a la
sequia en el pino de Masson (Pinus massoniana
Lamb.) (Du et al., 2018) y en la conifera mediterranea
Pinus pinaster Ait. (de Maria et al., 2020) y, 3) la
identificacion de marcadores moleculares (Cedrela
balansae C. DC.) por ejemplo, microsatélites para
estudios de diversidad genética con fines de
conservacion (Torales et al., 2018). Ademas, el avance
en el estudio del transcriptoma puede ser dirigido en
interacciones planta-patdgeno y en respuestas a
diversas condiciones ambientales como estrés calérico
e hidrico o a la exposicidn a sustancias (Soto y L6pez
etal., 2012).

Cedrela odorata L.: Una vision desde la genémica y
transcriptémica

Entre los arboles maderables mas preciados en México
se encuentran especies del género Cedrela (Rend6n y
Neyra, 2020). El género Cedrela, es uno de los 53
géneros de arboles y arbustos de la familia Meliaceae,
contiene 18 especies, las cuales se distribuyen desde el
norte de México hasta el noroeste de Argentina.

La familia Meliaceae contiene especies con una gran
calidad de madera, lo que hace que sean valorados y
también explotados. Esto ha conducido a que las
especies Cedrela fissilis Vell., Cedrela angustifolia
DC. y Cedrela odorata L. sean consideradas
vulnerables e incluidas a la lista roja de especies
amenazadas de la Unién Internacional para la
Conservacién de la Naturaleza (UICN) (Galvez Lopez
et al., 2020).

En el caso del cedro rojo (Cedrela odorata L.) es una
de las especies de arboles maderables que mas
demanda tiene en la industria forestal de México
(Romo-Lozano et al., 2017). Esta especie se usa para
obtener madera aserrada y chapa de madera terciada
para la fabricacion de muebles finos e instrumentos
musicales, ademas, se utiliza en la elaboracion de
productos aromatizantes y medicinales (hoja, raiz,
corteza, semilla y tallo) en infusiones para distintos
padecimientos (Romo-Lozano et al., 2017).

En el afio 1992, se publico el primer articulo cientifico
que discute la utilizacion de C. odorata L., para la
reforestacion de un bosque tropical en México y a
partir de este momento, existe un alza en publicaciones
y reportes encaminados al estudio C. odorata L.
reportandose 76 articulos en el afio 2022 (Figura 2). En
la basqueda de términos relacionados con las
diferentes publicaciones de C. odorata L. se
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obtuvieron algunos términos relacionados con encontraron tres reportes, en los cuales los términos
“meliaceae”, “biodiversity”, “plant extract” (Figura 2). mas mencionados fueron “meliaceae”, “phylogeny”,
“genomics” (Figura 3).
Al realizar una bdsqueda en Scopus con los términos
de C. odorata L. mas genémica y transcriptomica se
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El cedro rojo es de suma importancia como maderable,
sin embargo, el genoma nuclear no esté reportado. Por
otro lado, el genoma del cloroplasto de C. odorata L.
tiene un tamafio de 158,558 pb (Accesion MG724915),
en el que las regiones de copia sencilla larga (Long
Single Copy) y corta (Short Single Copy) miden 86,390
pb y 18,380 pb, respectivamente, mientras que, la
region invertida (Inverted Region) mide 26,894 pb. La
lista de genes anotados del plastoma del cedro rojo
contiene 112 genes, de los cuales, 78 codifican para
proteinas, 30 para ARNt y cuatro para ARNr (Mader
et al., 2018).

En relacién con el transcriptoma Finch, Jones y Cronn
(2019) secuenciaron una hoja de C. odorata L. de
Oaxaca (México), obtenida del Jardin Boténico de
Nueva York (CEOD-NYBG) mediante la plataforma
Illumina HiSeq 3000. Con el analisis se identificaron
52,181 modelos de genes con un rango de longitud de
200 a 37,635 pb, de los cuales, entre 65% a 70%
presentan homologia con los genomas de los arboles
Populus trichocarpa y Quercus lobata Née (Finch et
al., 2019).

A pesar de la importancia del cedro rojo por el uso y
explotacion, los reportes del genoma, transcriptoma y
adaptacién a diferentes condiciones es escaso, en
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comparacion con las especies forestales de los géneros
Populus y Pinus. Por lo tanto, la realizacion de
estudios en el cedro rojo que revelen la composicion
del genoma nuclear e identificacion de genes
relacionados con la adaptacion a diferentes ambientes
0 tipos de estrés bidtico y abidtico es altamente
recomendable.

Bases de datos 6micas en arboles maderables

Actualmente se cuenta con mayor acceso a la
informacion y una gran cantidad de recursos en linea,
que permiten explotar y analizar datos genémicos y
transcriptomicos de plantas, especificamente de
arboles maderables. Algunas bases de datos globales
son NCBI (National Center for Biotechnology
Information)  (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) vy
EMBL-EBI (European Molecular Biology Laboratory
- European Bioinformatics Institute)
(https://www.ebi.ac.uk/), dénde se  encuentra
informacion general sobre los maderables, desde
libros, articulos, proyectos de secuenciacion, genomas
y transcriptomas.

Estas bases de datos ofrecen herramientas y recursos,
como GenBank y ENA (European Nucleotide
Archive), que contienen secuencias de acidos
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nucleicos de genomas y genes de una amplia gama de
organismos, incluidos los arboles maderables. La
interaccion y complementariedad entre NCBI y
EMBL-EBI son esenciales para el avance en la
investigacion genémica y la aplicacion de
conocimientos en recursos forestales. El intercambio
de datos y colaboracion entre estas instituciones
permite la actualizacién constante y el enriquecimiento
de sus repositorios, asi como la identificacion de
homologias y la comparacién de secuencias entre
especies mediante herramientas como BLAST e
InterPro.

La importancia de NCBI y EMBL-EBI en el contexto
de arboles maderables radica en su capacidad para
proporcionar un marco sélido de informacién vy
recursos que facilitan el estudio de la diversidad
genética, la adaptacion, la resistencia a enfermedades
y la mejora de la productividad en arboles forestales.
Ademaés, al ofrecer acceso abierto y gratuito a sus
recursos, estas instituciones fomentan la colaboracion
cientifica y el intercambio de conocimientos entre
investigadores de todo el mundo, promoviendo el
avance en la comprensién y conservacion de arboles
maderables y sus ecosistemas.

También existen otras bases de datos con integracion
Unicamente de informacion de diferentes especies de
arboles. Los arboles forestales estan clasificados en 16
ordenes y contienen mas de 1,790 especies. TreeGenes
(https://treegenesdb.org/) es una base de datos
gendmicos y genéticos de arboles forestales que
proporciona herramientas para la gestion de
informacién obtenida por secuenciacion, flujo de datos
automatizados y visualizacion de toda la informacion
(Falk et al., 2018).

El proyecto TreeGenes es especialmente relevante
para investigadores que buscan informacion sobre
poblaciones naturales y mejoradas de arboles
maderables, ya que incluye datos de genotipado por
secuenciacion (GBS), secuenciacién de ARN (RNA-
Seq), marcadores moleculares y genotipos de
referencia. Ademas, la base de datos también ofrece
informacién sobre la diversidad genética, la estructura
de las poblaciones y la localizacion geografica de las
muestras, lo que puede ser Util para estudiar la
adaptacion y resistencia de las especies forestales a
diferentes condiciones ambientales y climaticas.
TreeGenes también proporciona herramientas de
andlisis  bioinformatico, como buUsqueda de
homologias y anotacion funcional, lo que permite a los
investigadores identificar genes de interés, estudiar la
conservacion de secuencias y funciones entre
diferentes especies y examinar las vias metabdlicas y
de sefializacion involucradas en procesos biol6gicos
clave.
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Una caracteristica importante de TreeGenes es su
enfoque en la colaboracién y el intercambio de datos,
lo que permite a los usuarios contribuir con sus propios
datos y aprovechar los conocimientos generados por
otros investigadores en la comunidad cientifica.
Ademas, la plataforma ofrece la posibilidad de integrar
datos de diferentes fuentes, como bases de datos
externas y proyectos de investigacion colaborativos, lo
que amplia aln mas su utilidad para la investigacion
gendmica y genética de arboles forestales.

Ademas, en la base de datos PLAZA
(https://bioinformatics.psb.ugent.be/plaza/) estan
contenidos datos gendmicos comparativos de las
plantas a través de una interfaz web de facil uso (Van
Bel et al., 2018). Mediante la plataforma es posible
transferir el conocimiento de organismos modelo a
organismos no modelo, conocer la evolucion de genes
especificos, vias metabdlicas y de sefializacion
completas, detectar genes de importancia para la
adaptacion de plantas especificas de nicho e identificar
eventos gendmicos como duplicaciones del genoma
completo (Proost et al., 2015).

Mas allad de las funciones mencionadas, PLAZA
proporciona herramientas de andlisis funcional vy
estructural de genes, lo que permite a los
investigadores estudiar familias, identificar ort6logos
y paralogos y examinar la conservacion de secuencias
y estructuras de proteinas en diferentes especies. La
plataforma también incluye datos sobre microARNS,
lo que puede contribuir al estudio de la regulacion
génica en arboles maderables.

Uno de los aspectos destacados de PLAZA es su
capacidad para analizar vias metabdlicas y de
sefializacion completas, lo que permite identificar
genes clave y procesos biolégicos involucrados en la
adaptacion y supervivencia de especies de nicho. Estos
conocimientos pueden ser (tiles en la conservacion y
mejora de arboles maderables, asi como en la
identificacion de nuevos objetivos para el
mejoramiento genético y la biotecnologia forestal.

El sitio web del proyecto de la genémica de la madera
dura (https://hardwoodgenomics.org/) proporciona
herramientas bioinforméaticas para la navegacion,
blsqueda, visualizacion y analisis de datos genomicos,
ademas, contiene enlaces a los datos del genoma y del
transcriptoma de varias especies de arboles de madera
dura.

Ademas de las herramientas de navegacion, blsqueda,
visualizacién y analisis de datos gendmicos, el sitio
web del proyecto de gendmica de la madera dura
ofrece acceso a datos experimentales, como perfiles de
expresion génica, informacidon sobre mutantes y
fenotipos asociados, y datos de interaccion proteina-
proteina y proteina-DNA. Estos recursos permiten a
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los investigadores explorar la funcion y regulacion de
genes especificos y estudiar su relacion con
caracteristicas de interés, como resistencia a
enfermedades, calidad de la madera y adaptacién a
diferentes  condiciones ambientales.  También,
proporciona tutoriales y recursos educativos para la
capacitacién y el desarrollo de habilidades en
bioinformatica y genémica, lo que facilita el acceso y
uso de la plataforma por parte de investigadores y
estudiantes con diferentes niveles de experiencia.

La plataforma promueve la colaboracion y el
intercambio de datos entre investigadores al permitir la
contribucion por parte de usuarios, asi como la
integracién con otras bases de datos y recursos en linea
relevantes para la investigacion. Esto incluye enlaces a
bases de datos como NCBI, EMBL-EBI, PLAZA y
TreeGenes, entre otros, lo que facilita el acceso a una
amplia gama de informacion genémica vy
transcriptomica de multiples especies de arboles de
madera dura.

El almacenamiento de informacion en bases de datos a
alcanzado un desarrollo considerable, no obstante, se
presenta el desafio de la implementacion de féacil
procesamiento, captura automatizada de metadatos,
asignacion generalizada de términos genéticos,
fenotipicos y ambientales e inclusién de la informacion
del microbioma y metatranscriptoma. Ademas, es
necesario invertir mas recursos y esfuerzos en
acrecentar la representacion de arboles en las bases de
datos existentes. Por ejemplo, de los 1,863,191
genomas de organulos secuenciados para plantas
reportados a marzo de 2023 en el NCBI, solo 45,518
pertenecen a arboles, apenas un 2.4 % del total. Esta
discrepancia plantea preguntas sobre las posibles
causas Y la necesidad de aumentar la investigacion en
la gendmica de arboles.

Una posible explicacidn para esta subrepresentacion es
la priorizaciéon histérica de organismos modelo y
plantas de importancia agricola o econdmica. Muchos
esfuerzos de secuenciacién se han centrado en plantas
como Arabidopsis thaliana, Oryza sativa (arroz) y Zea
mays (maiz), dejando a un lado la diversidad de
especies arboreas que desempefian roles ecolégicos
cruciales. Aunado a esto, la secuenciacion de genomas
de organulos en arboles presenta desafios técnicos y
logisticos adicionales.

Los arboles tienen ciclos de vida mas largos y tasas de
crecimiento mas lentas en comparacion con otras
plantas, lo que dificulta la obtencion de material
bioldgico y la realizacion de experimentos. También es
probable que la complejidad genética y la diversidad
de especies arboreas hayan desalentado a los
investigadores de abordar estos genomas en
comparacion con organismos mas simples y de rapido
crecimiento. A pesar de estos desafios, es fundamental
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aumentar la cantidad de secuenciaciones de organulos
en arboles. Estos desempefian un papel crucial en los
ecosistemas, la captura de carbono y la mitigacion del
cambio climatico. La informacién gendémica puede
ayudar a comprender mejor la adaptacion, la
resistencia a enfermedades y el cambio ambiental, asi
como a informar sobre estrategias de conservacion y
gestion de recursos forestales.

CONCLUSIONES

A pesar del reto para la obtencion de genomas de
especies maderables, se cuenta con los genomas de
alamo, eucalipto y roble, los cuales, pueden servir
como referencia para nuevos estudios. También,
obtener genoma de referencia a partir de datos de
RNA-Seq es una alternativa. No obstante, en ausencia
de genoma de referencia es recomendable el empleo de
tecnologias de secuenciacion de lectura larga para
evitar el ensamble incorrecto. En los estudios de
transcriptomica, es posible la identificacién de genes
con potencial inclusién en programas de mejoramiento
genético relacionados con la tolerancia a estrés biotico
y abidtico.
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