Edicion génica en genes Rab para dilucidar su influencia en el
desarrollo neuroldgico en Heliconius erato.
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Resumen

Los genes Rab pertenecen a una superfamilia de pequeiias GTPasas de tipos Ras, con
estados de union a GTP y GDP, facilitadas por factores de intercambio de nucledtidos de
guanina (GEFFs) y proteinas activadoras de GTPasas (GAPs). Entre sus funciones estdn
intervenir como interruptores y reguladores de transporte en la membrana intracelular en
eucariotas. También se han identificado algunas proteinas transportadoras de precursores
de pigmentos, aunque recientemente Guichun et al (2021) encontraron que estos genes no
influian en la coloracion de los ojos en P. xuthus adultos, si influian en la pigmentacién de
la cuticula larvaria y testiculos. El estudio de Guichun et al (2021) fue el primero en
identificar y secuenciar 58 miembros Rab en el genoma de un lepidéptero (P. xuthus). Asi
mismo, se identificé una expansién de linaje cerca del clado de Rab32 y Rab23, haciendo
que Rab32 (lightoid) adquiera una nueva funcién, relacionandose con unién a
glicoproteinas, actividad de proteina quinasa, fosforilacién de proteinas, la transduccién de
sefial, la unidn estrecha, la adhesién focal, proteinas citoesqueléticas y amebiasis. Lightoid
puede influir en la transmisidn de sefiales, a través de la cascada de fosforilacién en el
proceso de transporte de alimentos, por ultimo, los genes Rab poseen una relacion
documentada con los lisosomas y endosomas en el reciclaje de macromoléculas en la region
perinuclear de la célula. Por ende, se espera observar algun efecto negativo en el desarrollo
estructural neuronal y por ende, cognitivo en mariposas H. erato, al afectar el transporte
de guanina, desarrollo y comunicacidn celular por interrupcién de las proteinas GTPasas. Se
realizara CRISPR/Cas9 edicion de genes utilizando H. erato como modelo y se secuenciara
los transcriptomas de sus mutantes morfoldgicos. Se espera que los datos transcriptdmicos
demuestren que las mutaciones provocadas por CRISP/Cas9 acumulen transcriptos
anormales y disminuyan las dosis de transcriptos normales a nivel de expresidén génica.
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