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ABSTRACT

As sessile organisms, plants are constantly exposed to adverse abiotic conditions that
threaten their survival and productivityy. The APETALAZ2/Ethylene Responsive Factor
(AP2/ERF) transcription factors play a central role in regulating gene expression associated
with plant developmental processes and adaptation to abiotic stress conditions. This family
is classified into five main subfamilies (AP2, DREB, ERF, RAV, and Soloist), with the ERF
and DREB subfamilies being the most relevant in response to environmental stress. In
addition to their role in gene regulation, AP2/ERF transcription factors are involved in
interactions with key hormones such as abscisic acid (ABA), gibberellins, auxins, and
ethylene, helping to maintain hormonal homeostasis under adverse conditions. Their
expression varies depending on the tissue and developmental stage, enabling specific
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adaptive responses in different plant organs. Studies have shown that plants with altered
expression of these factors exhibit significant morphological changes, such as enhanced
root systems, under stress conditions. This review highlights the importance of further
investigating the complex regulatory networks in which AP2/ERF transcription factors
participate, particularly their interactions with hormonal pathways and target genes,
emphasizing the need to extend these studies beyond model crops to better understand the
diversity and evolution of this family in abiotic stress adaptation.

Keywords: abiotic stress, AP2/ERF transcription factors, AP2/ERF subfamilies, gene
regulation, regulatory networks.

RESUMEN

Las plantas, al ser organismos sésiles, enfrentan constantemente condiciones abitticas
adversas que amenazan su supervivencia y productividad. Los factores de transcripcion
APETALAZ2/factor de respuesta a etileno (AP2/ERF) desempefian un papel central en la
regulacion de la expresion génica asociada a los procesos de desarrollo vegetal y la
adaptacién a condiciones de estrés abidtico. Esta familia se clasifica en cinco subfamilias
principales (AP2, DREB, ERF, RAV y Soloist), siendo las subfamilias ERF y DREB las mas
relevantes en la respuesta a estrés ambiental. Ademas de su rol en la regulacion génica,
se relacionan con hormonas clave, como el acido abscisico (ABA), giberelinas, auxinas y
etileno, para mantener la homeostasis hormonal durante condiciones adversas. Su
expresion varia segun el tejido y el momento, permitiendo respuestas adaptativas
especificas en diferentes 6rganos de la planta. Estudios han demostrado que plantas con
expresion alterada de estos factores exhiben cambios morfolégicos significativos, como
sistemas radiculares mas desarrollados, bajo condiciones de estrés. Esta revisién destaca
la importancia de continuar investigando las redes reguladoras complejas en las que
participan los AP2/ERF, asi como su interacciéon con vias hormonales y genes diana,
enfatizando en la necesidad de extender estos estudios mas alla de los cultivos modelo
para comprender mejor la diversidad y evolucion de esta familia en la adaptacion al estrés
abidtico.

Palabras claves: estrés abidtico, factores de transcripcion AP2/ERF, redes reguladoras,
regulacion génica, subfamilias AP2/ERF.

1. INTRODUCCION

Las plantas, como organismos sésiles, estan constantemente expuestas a diversos factores
de estrés abidtico que amenazan su supervivencia y productividad. El estrés abidtico, que
incluye condiciones como sequia, salinidad, temperaturas extremas y deficiencia de
nutrientes, representa uno de los mayores desafios para la agricultura global en el contexto
del cambio climatico (Zandalinas et al., 2021). Estos factores de estrés no solo afectan el
crecimiento y desarrollo de las plantas, sino que también reducen significativamente el
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rendimiento de los cultivos, amenazando la seguridad alimentaria mundial (Raza et al.,
2019).

Para hacer frente a estas condiciones adversas, las plantas han desarrollado mecanismos
complejos de respuesta y adaptacion. En el centro de estos mecanismos se encuentran los
factores de transcripcidn, que actuan como reguladores maestros en la coordinacion de las
respuestas al estrés (Ma et al., 2024). Los factores de transcripcion son proteinas que se
unen especificamente al ADN para regular la expresion génica, juegan un papel crucial en
la activacién o represion de genes relacionados con el estrés. Entre las diversas familias de
factores de transcripcion, la superfamilia APETALA2/factor de respuesta a etileno
(AP2/ERF) ha emergido como un actor clave en la regulacion del desarrollo floral y, mas
recientemente, se ha descubierto su implicacion en las respuestas al estrés abiotico (Wang
et al., 2024). Las relaciones entre los factores de transcripcion representan un area de
investigacion fascinante y crucial para comprender como las plantas integran las sefales
de estrés y coordinan sus respuestas. En particular, la elucidacion de las interacciones entre
los factores de transcripcidn de la superfamilia APETALA2/factor de respuesta a etileno
(AP2/ERF) en el contexto del estrés abiotico promete revelar nuevos conocimientos sobre
los mecanismos moleculares subyacentes a la tolerancia al estrés en plantas.

El objetivo de esta revision es explorar y sintetizar los avances recientes en la comprensién
de las interacciones entre los factores de transcripcion de la superfamilia APETALA2/factor
de respuesta a etileno (AP2/ERF) en la respuesta al estrés abidtico en plantas. Se
examinaran los mecanismos moleculares de estas interacciones, sus implicaciones en la
regulacion de genes relacionados con el estrés y su impacto en la fisiologia de las plantas
bajo condiciones de estrés. Ademas, se discutiran las posibles aplicaciones de este
conocimiento en la mejora de cultivos y el desarrollo de estrategias para aumentar la
tolerancia al estrés en plantas de importancia agricola.

2. FACTORES DE TRANSCRIPCION DE LA FAMILIA APETALA

Los factores de transcripcion de la superfamilia APETALA2/factor de respuesta a etileno
(AP2/ERF) desempenan un papel crucial en el desarrollo y la respuesta al estrés en plantas.
Esta familia de proteinas reguladoras se caracteriza por la presencia de un dominio MADS
altamente conservado, responsable de la unién al ADN y la dimerizacién (Theil3en et al.,
2016). La superfamilia de factores de transcripcion AP2/ERF constituye un grupo extenso
y diverso de reguladores transcripcionales especificos de plantas, cuya relevancia en el
crecimiento, desarrollo y respuesta al estrés vegetal es indiscutible. La clasificacion de esta
familia en cinco subfamilias principales se basa en la estructura y disposiciéon de los
dominios AP2/ERF (Fig. 1), reflejando la complejidad y especializacién funcional de estos
factores de transcripcion. La subfamilia AP2, caracterizada por la presencia de dos
dominios AP2 en tandem, contrasta con las subfamilias ERF y DREB, que poseen un Unico
dominio AP2 (Ma et al., 2024; Tang et al., 2024). La distincion entre ERF y DREB radica en
sutiles diferencias aminoacidicas en las posiciones 14 y 19 del dominio AP2, lo que sugiere
una divergencia funcional significativa. La subfamilia RAV se distingue por la presencia
adicional de un dominio B3, mientras que la subfamilia Soloist, a pesar de contener un solo
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dominio AP2, exhibe una estructura génica y secuencia aminoacidica notablemente
divergente (Ma et al., 2024; Tang et al., 2024).

La complejidad de la superfamilia AP2/ERF se acentua con las subdivisiones adicionales
de las subfamilias ERF y DREB. La subfamilia ERF se subdivide en grupos B1 a B6 (Licausi
et al., 2013; Wang et al., 2024), mientras que la subfamilia DREB comprende los grupos A1
(DREB1) y A2 (DREB?2). El grupo DREB1 esta implicado principalmente en la respuesta al
estrés por bajas temperaturas, con seis genes identificados en Arabidopsis (Nakashima et
al., 2000; Magome et al., 2004; Akthar et al., 2012; Yang et al., 2023; Wang et al., 2024).
Por otro lado, el grupo DREB?Z2 participa en la respuesta al estrés por deshidratacion, con
ocho genes descritos en Arabidopsis (Fowler et al., 2002; Agarwal et al., 2006; Kim et al.,
2015; Park et al., 2018; Wang et al., 2024).

La clasificacién funcional de los AP2/ERF también se basa en su afinidad por elementos
reguladores especificos que actuan en cis. Los factores que se unen a la caja o secuencia
GCC (AGCCGCC) regulan principalmente genes relacionados con la patogénesis, mientras
que aquellos que se unen a DREB/CRT (TACCGACAT o A/IGCCGAC) estan involucrados
en la respuesta a estrés abiotico, particularmente frio y sequia (Franco-Zorrilla et al., 2014;
Chandler, 2017; Garza-Avelar et al., 2020; Ritonga et al., 2021; Viswanath et al., 2023; Tang
et al., 2024).

Es notable que las subfamilias ERF y DREB constituyan mas de la mitad de los miembros
de la superfamilia AP2/ERF en la mayoria de las especies vegetales, lo que subraya su
importancia en la adaptacién a diversos estresores ambientales (Jaramillo et al., 2018;
Cerrillo-Rojas et al., 2020; Tang et al., 2024). En contraste, la subfamilia Soloist, aunque
minoritaria, presenta un perfil estructural y regulatorio unico. Su dominio AP2 altamente
divergente sugiere funciones especializadas en estrés abidtico y desarrollo, estando
ausente en algunas especies como el arroz (Tang et al., 2024).
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Fig. 1 Clasificacion de la superfamilia AP2/ERF en subfamilias y dominios proteicos. La
superfamilia AP2/ERF (cuadro azul), se divide en cinco subfamilias principales (cuadro
verde): AP2, DREB, ERF, RAV y Soloist. Cada subfamilia presenta dominios especificos
(cuadro anaranjado), destacandose el dominio AP2 como elemento conservado en todas
ellas, excepto en la subfamilia Soloist, que posee un dominio similar (AP2-like).

Fig. 1 Classification of the AP2/ERF superfamily into subfamilies and protein domains.
The AP2/ERF superfamily (blue box) is divided into five main subfamilies (green box): AP2,
DREB, ERF, RAV, and Soloist. Each subfamily has specific domains (orange box), with the
AP2 domain being a conserved element in all of them, except for the Soloist subfamily, which
has a similar domain (AP2-like).

Los miembros de las subfamilias ERF y DREB, por ejemplo, se unen a elementos
promotores especificos (ERE y DREB/CRT, respectivamente) (Fig. 1), modulando la
expresion génica en respuesta a diferentes estresores ambientales. Esta especializacion
funcional subraya el papel crucial de los AP2/ERF en la adaptacion de las plantas a
condiciones ambientales adversas.

La diversidad estructural y funcional de los AP2/ERF refleja la complejidad de los
mecanismos regulatorios en las plantas y su capacidad de adaptacion a condiciones
ambientales cambiantes. Esta familia de factores de transcripcién no solo participa en la
respuesta a estrés, sino que también desempena roles cruciales en procesos de desarrollo
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y crecimiento vegetal, como se muestra en la Fig. 2, donde se ilustra la dualidad de
APZ2/ERF como reguladores integrales de estrés y desarrollo.
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Fig. 2 Roles multifuncionales de los factores de transcripcion AP2/ERF en respuesta al
estrés abidtico y desarrollo vegetal. Entre las funciones criticas en las que intervienen
encontramos: en la tolerancia al estrés abiotico y bidtico (zona superior azul) como en el
desarrollo vegetal (zona superior verde); también participan en procesos secundarios como
la regulacion hormonal (zona inferior anaranjada) y en la biosintesis de metabolitos (zona
inferior rosada).

Fig. 2 Multifunctional roles of AP2/ERF transcription factors in response to abiotic stress
and plant development. Among the critical functions they are involved in, we find responses
to abiotic and biotic stress (upper blue area), as well as roles in plant development (upper
green area). They also participate in secondary processes such as hormonal regulation
(lower orange area) and the biosynthesis of metabolites (lower pink area).

En los ultimos afios, se ha profundizado en el conocimiento de las funciones de los factores
AP2 en la respuesta al estrés abidtico. Por ejemplo, en Arabidopsis thaliana, se ha
demostrado que APZ2 actua como un regulador maestro en la tolerancia a la sequia y la
salinidad, modulando la expresion de genes relacionados con el estrés oxidativo y la
homeostasis idnica (Ma et al., 2024). Asimismo, estudios recientes en Oryza sativa (arroz)
han revelado que la familia de factores de transcripcion AP2/EREBP desempena un papel
crucial en la respuesta al estrés por frio, y el arroz silvestre Chaling (Oryza rufipogon), el
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cual muestra una mayor expresion de estos genes en comparacion con los cultivares
sensibles al frio (Yang et al., 2023).

La versatilidad funcional de los factores AP2 se extiende mas alla de la respuesta al estrés
abidtico. En Solanum lycopersicum, SIAP2a se ha identificado como un regulador clave en
la maduracién del fruto y la biosintesis de etileno, destacando la interconexién entre los
procesos de desarrollo y la respuesta al estrés (Liu et al., 2015). Ademas, investigaciones
recientes en Brassica napus han demostrado que BnAP2 participa en la regulacién del
desarrollo del 6rgano floral y la arquitectura de la planta, lo que sugiere un papel importante
en la adaptacion a diferentes condiciones ambientales al modular o variar la respuesta a
estos eventos desfavorables como la variacion de rutas metabdlicas o activacién de
procesos bioquimicos para contrarrestarlos como el estrés oxidativo (Jaramillo et al., 2018;
Cerrillo-Rojas et al., 2023; Tan et al., 2024).

La complejidad de las interacciones entre los factores AP2 y otros reguladores
transcripcionales se ha puesto de manifiesto en estudios recientes. En Zea mays, se ha
observado que ZmEREB24, un factor de transcripcion AP2/ERF, que mejora la tolerancia
a la sequia en plantulas de maiz, al unirse a motivos especificos en los promotores de
genes objetivo-involucrados en el metabolismo de prolina y azucares y la traduccion de
sefales hormonales, revela una intrincada red de regulacién transcripcional (Ren et al.,
2024). Estas interacciones subrayan la importancia de considerar los factores AP2 no como
entidades aisladas, sino como parte de un sistema regulatorio integrado que coordina el
desarrollo y la respuesta al estrés en plantas.

3. MECANISMOS DE ACCION

Un mecanismo fundamental de accion de los factores AP2 implica su capacidad para
reconocer y unirse a secuencias especificas de ADN en las regiones promotoras de genes
diana. Esta unién facilita el reclutamiento de la maquinaria transcripcional, promoviendo o
reprimiendo la expresion de genes involucrados en la respuesta al estrés (Licausi et al.,
2013; Phukan et al., 2017; Garza-Avelar et al., 2020; Tang Q et al., 2024). Por ejemplo, en
A. thaliana, se ha demostrado que AP2/ERF se une directamente a los elementos de
respuesta a deshidratacion (DRE) en los promotores de genes inducibles por estrés,
activando su expresion y mejorando la tolerancia a la sequia (Wang et al., 2024).

Ademas de su funcidon como activadores transcripcionales, los factores de transcripcion
AP2 también pueden actuar como represores, modulando finamente la respuesta al estrés.
En Oryza sativa, se ha observado que OsAPZ2-39 reprime la expresidén de genes
relacionados con la biosintesis de giberelinas, lo que resulta en una mayor tolerancia al
estrés por sequia (Yaish et al., 2010). Esta dualidad funcional subraya la complejidad de los
mecanismos reguladores mediados por los factores AP2 en la respuesta al estrés abidtico.

El factor de transcripcion APETALA2 (AP2) desempena un papel fundamental en la
regulacion del desarrollo floral en angiospermas. De acuerdo con el modelo ABCDE de
desarrollo floral, AP2 se clasifica como un gen de Clase A, siendo responsable de la
morfogénesis de sépalos y pétalos. Este factor de transcripcion es crucial en la
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determinaciéon de la identidad de los cuatro verticilos florales principales, y su alteracion
puede conducir a anomalias significativas en el desarrollo floral, incluyendo la
transformacién homeodtica de pétalos en estambres o carpelos.

AP2 ejerce su funcion reguladora mediante la modulacion de la expresion de diversos
genes en el meristemo floral, exhibiendo efectos pleiotrépicos en multiples tejidos y
procesos del desarrollo. Entre estos se incluyen la especificacion de la identidad de los
organos florales, el mantenimiento de la poblacion de células madre, y la morfogénesis de
tallos y semillas. Es importante destacar que la expresion del gen APZ2 esta sujeta a una
regulacion negativa post-transcripcional mediada por el microARN miR172, el cual se une
al transcrito de AP2, afectando asi su expresién y, por ende, su funcién reguladora. Mas
alla de su papel en la organogénesis floral, AP2 ha sido implicado en la regulacion de
caracteristicas cuantitativas de las semillas, como su tamafio y masa, lo que subraya su
relevancia en aspectos criticos del desarrollo reproductivo. En sintesis, AP2 se erige como
un regulador maestro que orquesta la identidad floral, la organogénesis y la formacion de
semillas, constituyendo un elemento esencial para el correcto desarrollo reproductivo en
plantas superiores (Sharma et al., 2020).

Los factores AP2 también participan en la regulacién de la homeostasis hormonal durante
el estrés abiodtico. En Glycine max (soja), GmERF75 regula positivamente la biosintesis de
ABA y etileno, hormonas clave en la respuesta al estrés, mejorando asi la tolerancia a la
sequia y la salinidad (Zhao et al., 2019). Esta interconexion entre la sefializacién hormonal
y la actividad de los factores APZ2 ilustra la complejidad de las redes reguladoras
involucradas en la respuesta al estrés abidtico.

La especificidad tisular y temporal de la expresién de los factores AP2 es otro aspecto
crucial de su mecanismo de accion. En Tritcum aestivum, TaERF3 se expresa
predominantemente en las raices en respuesta al estrés salino, regulando genes
involucrados en la homeostasis idnica y osmotica (Rong et al., 2014; Jia et al., 2021). Esta
expresion diferencial permite una respuesta adaptativa especifica en diferentes érganos de
la planta.

En Arabidopsis thaliana, por ejemplo, se ha observado que la expresion de AP2/ERF
aumenta considerablemente en respuesta a la sequia, salinidad y bajas temperaturas
(Phukan et al., 2017). Este incremento en la expresion se correlaciona con una mayor
tolerancia a estos estresores, lo que sugiere un papel protector de estos factores de
transcripcion. De manera similar, en Oryza sativa, la sobreexpresion de OsSAPK3 ha
demostrado mejorar la tolerancia a la sequia y al estrés salino, evidenciando la
conservacion funcional de estos factores de transcripcidn en diferentes especies de plantas
(Lou et al., 2023).

Morfolégicamente, las plantas sometidas a estrés abiotico y con una expresién alterada de
factores AP2 muestran cambios significativos. En Glycine max, la sobreexpresion de
GmAP2/ERF144 en condiciones de sequia resulta en un sistema radicular mas desarrollado
y una mayor eficiencia en el uso del agua, lo que permite a las plantas acceder a recursos
hidricos mas profundos (Wang et al., 2022). Asimismo, es importante destacar que la
respuesta de los factores AP2 al estrés abidtico no es uniforme en todas las especies o
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tipos de estrés. Por ejemplo, mientras que en algunas plantas la expresion de ciertos AP2
aumenta en respuesta al estrés, en otras puede disminuir. Esta variabilidad subraya la
complejidad de las redes reguladoras involucradas y la necesidad de estudios especificos
para cada especie y condicidén de estrés (Wang et al., 2022; Ma et al., 2024).

Los factores de transcripcion de la superfamilia AP2/ERF desempefan un papel
fundamental en la modulacién de las respuestas de las plantas al estrés abidtico. Su
expresion diferencial en condiciones de estrés desencadena una serie de adaptaciones
fisiolégicas y morfolégicas que permiten a las plantas hacer frente a condiciones
ambientales adversas. La comprension detallada de estos mecanismos no solo amplia
nuestro conocimiento sobre la biologia vegetal, sino que también ofrece oportunidades
prometedoras para el desarrollo de cultivos mas tolerantes frente al cambio climatico y otros
desafios ambientales.

4. PERSPECTIVAS FUTURAS

El estudio de las relaciones de los factores de transcripcion de la familia APETALA en
respuesta al estrés abidtico en plantas ha experimentado avances significativos en los
ultimos afos. Por ejemplo, Gao et al. (2009) demostraron que GhDREB aumenta el
contenido de azucar soluble en trigo bajo estrés por sequia, mientras que Zhao et al. (2020)
reportaron que NIERF172 mejora la tolerancia a la sequia en tabaco al incrementar la
actividad de la catalasa y reducir el contenido de H202. Sin embargo, aun quedan areas
cruciales que requieren una investigacion mas profunda para comprender plenamente
estos mecanismos moleculares y su potencial aplicacion en la mejora de cultivos.

Una de las areas que necesita mayor atencidn es la elucidacion de las redes reguladoras
complejas que involucran a los factores AP2/ERF y otros elementos de respuesta al estrés.
Diversos estudios han evidenciado su relaciéon con las vias del acido abscisico (ABA),
giberelinas (GA), auxinas (IAA), etileno (ET), brasinoesteroides (BR) y citoquininas (CTK)
(Zwack et al., 2015; Verma et al., 2016; Xie et al., 2019; Yoon et al., 2020; Waat et al., 2022).
Esta actividad modula la respuesta al estrés abiotico al influir en la biosintesis, sefalizacién
y transporte hormonal (Zhang et al., 2021; Huang et al., 2022; Tian et al., 2022; Cai et al.,
2023). (Fig. 3). Estas proteinas especificas de plantas regulan redes complejas que
involucran tolerancia al estrés y crecimiento ya sea como activadores o represores
transcripcionales (Xie et al., 2019; Wang et al., 2022; Wang et al., 2024). Los AP2/ERFs se
relacionan con vias hormonales, particularmente acido abscisico y etileno, para activar
genes de respuesta al estrés a través de mecanismos dependientes e independientes de
hormonas (Ma et al., 2024). Por ejemplo, LeERF2 en tomate activa genes de biosintesis de
etileno (Zhang et al., 2009), mientras que ERF3 en manzana y ERF9 en platano mejoran la
expresion de ACS1 (Xiao et al., 2013; Li et al., 2018). Su participacion se extiende a las
respuestas al estrés mediadas por giberelina, auxina, brasinoesteroide y citoquinina (Xie et
al., 2019; Ma et al., 2024). La plasticidad funcional de los AP2/ERFs los convierte en
valiosos objetivos para el mejoramiento de cultivos, con roles emergentes en la maduracion
de frutos y la produccidon de metabolitos secundarios (Srivastava et al., 2019). Comprender
las intrincadas redes reguladoras y los objetivos posteriores de los AP2/ERFs proporciona
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una base tedrica para mejorar la tolerancia al estrés de las plantas y el rendimiento en
condiciones adversas (Srivastava et al., 2019; Ma et al., 2024).

Otra de las areas clave para la investigacion futura es comprender mejor la regulacion por
retroalimentacion entre los AP2/ERF vy la biosintesis y el metabolismo de las hormonas.
Como se discutié anteriormente, los AP2/ERF pueden influir en las vias hormonales como
ABA, GA, IAA, CTK y BR, variando la respuesta en la tolerancia al estrés. Se necesita mas
investigacion para dilucidar como los AP2/ERF perciben las sehales hormonales y cémo
esta retroalimentacion regula la homeostasis hormonal en diferentes condiciones de estrés
(Ren et al., 2024).

De igual modo, un tépico prometedor es explorar la interaccion sinérgica o antagonica entre
multiples grupos de transduccién de senales hormonales regulados por AP2/ERF, como se
observa en la Fig. 3. Los estudios han demostrado que los AP2/ERF pueden unirse tanto a
elementos DRE/CRT como a ERE, lo que sugiere un papel potencial en la regulacion de
las respuestas al estrés abidtico y bidtico. Descifrar la compleja interaccion entre diferentes
vias hormonales y cémo los AP2/ERF orquestan estas vias sera crucial para disenar
estrategias para mejorar la tolerancia al estrés en las plantas (Tang et al., 2024).
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Fig. 3 Relaciones de sinérgicas o antagdnicas entre los factores de transcripcion de la
superfamilia AP2/ERF y las vias de senalizacién hormonal que modulan la respuesta al
estrés abidtico en plantas.

Fig. 3 Synergistic or antagonistic relationships between AP2/ERF transcription factors and
hormonal signaling pathways that modulate the response to abiotic stress in plants.
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Ademas, la investigacion futura debe centrarse en identificar los genes diana posteriores
regulados por los AP2/ERF y dilucidar sus funciones en la tolerancia al estrés. Los analisis
transcriptomicos y gendmicos a gran escala han proporcionado informacion valiosa sobre
los genes diana potenciales de los AP2/ERF (Ma et al., 2024; Tang et al., 2024; Wang et
al., 2024). OsERF71 aumenta la tolerancia a la sequia al modular la sefalizacion de ABA'y
la biosintesis de prolina (Li et at., 2018). La sobreexpresion de S/IERF5 en tomate
incrementa la resistencia a la sequia y la salinidad (Pan et al., 2012). ZmEREB24 en maiz
regula genes implicados en el metabolismo de prolina y azucar, asi como en la transduccion
de sefales hormonales (Ren et al., 2024). Sin embargo, se necesita un analisis funcional
adicional para confirmar estas dianas y comprender sus roles especificos en las respuestas
al estrés abiotico.

Por ultimo, es importante extender la investigacion sobre los AP2/ERF mas alla de los
cultivos modelo como Arabidopsis y arroz. Las fuentes mencionan que se han realizado
progresos en la comprension de los AP2/ERF en otros cultivos y plantas no modelo, como
maiz, maderables, frutales y otras especies de interés ecoldgico y agronémico (Xu et al.,
2011; Li et al., 2020; Zang et al.,2020; Hawku et al., 2021; Zhao et al., 2022a; Zhao et al.,
2022b; Guo et al., 2023). La investigacion adicional sobre diversas especies de plantas
ampliara nuestra comprension de la diversidad y la evolucion de la familia AP2/ERF y su
papel en la adaptacion al estrés abiotico. Desde una perspectiva evolutiva, los genes
AP2/ERF muestran diferentes niveles de conservacion. OsAP211y OsRAP2.6 en arroz son
mas propensos a mutaciones, mientras que OsDREBZ2B y otros genes presentan mayor
conservacion (Yang et al., 2023). Esta variabilidad podria reflejar la adaptacién a diferentes
condiciones ambientales a lo largo de la evolucion de las especies vegetales.

5. CONCLUSION

Se puede afirmar, que los factores de transcripcion AP2/ERF son componentes esenciales
en la respuesta de las plantas al estrés abidtico. Estos FT inducen cambios en vias
hormonales, modulan la expresién génica y confieren tolerancia a multiples variantes de
estrés, convirtiéndolos en objetivos prometedores para la mejora de la resistencia de los
cultivos a condiciones ambientales adversas. Sin embargo, es importante sefalar que la
mayoria de los estudios se han centrado en estrés como sequia, salinidad y temperaturas
extremas, mientras que la informacion sobre la respuesta a estrés quimicos como
pesticidas, gases de escape de automoviles y contaminacion atmosférica es mas limitada.
Se requiere investigacion adicional para comprender plenamente el papel de los AP2/ERF
en estos contextos y explorar su potencial en la mejora de la tolerancia de las plantas a una
gama mas amplia de estreses ambientales, incluyendo los derivados de la actividad
humana y el cambio climatico global.
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