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Las espigas de maíz (Zea mays L.) se ven afectadas por

diversos patógenos que impactan negativamente sobre el

rendimiento y la calidad de los granos, planteando un riesgo

para la seguridad y soberanía alimentaria. Entre los patógenos

más importantes, se destacan Fusarium verticillioides

(necrótrofo), F. graminearum (hemibiótrofo) y Ustilago maydis

(biótrofo).

MATERIALES Y MÉTODOS

OBJETIVO
Identificar los genes y las vías metabólicas comunes implicados

en las respuestas de resistencia o susceptibilidad de líneas de

maíz frente a Fusarium verticillioides, Fusarium graminearum y

Ustilago maydis a partir del análisis integral y comparativo de

datos transcriptómicos disponibles en bases de datos públicas.

Figura 1. Diagrama de Venn de los genes diferencialmente sobreexpresados en

común para los genotipos resistentes (A) y genotipos susceptibles (B) en

respuesta a Fusarium verticillioides, F. graminearum y Ustilago maydis.

RESULTADOS

Figura 2. Vía de biosíntesis de fenilpropanoides. En rojo, se observan los genes

sobreexpresados en genotipos resistentes, mientras que los genes

sobreexpresados en genotipos susceptibles se observan en verde.

❖ Los genotipos resistentes mostraron una sobreexpresión de

1539 genes en común en respuesta a los tres patógenos,

mientras que los genotipos susceptibles sobreexpresaron 1356

genes en común (Figura 1).

❖ La vía de fenilpropanoides (Figura 2) se encontró

principalmente asociada a los genes sobreexpresados en los

genotipos resistentes, presentando una mayor cantidad de

genes involucrados en esta vía.

❖ La vía de fotosíntesis (Figura 3) se encontró fuertemente

asociada a los genes sobreexpresados en los genotipos

susceptibles.

Figura 3. Vía metabólica de la fotosíntesis. En verde, se observan los genes

sobreexpresados en plantas susceptibles.

CONCLUSIONES
En etapas tempranas de la infección, entre 48 y 72 horas

después de la inoculación, la vía de biosíntesis de

fenilpropanoides tendría un rol fundamental en los

mecanismos de defensa que confieren resistencia a los

patógenos evaluados. En cambio, la vía metabólica de la

fotosíntesis estaría involucrada en los mecanismos que

confieren susceptibilidad a dichos patógenos.

Estos resultados contribuyen a una mayor comprensión de la

arquitectura genética que controla la resistencia a múltiples

enfermedades, siendo sumamente importantes para el

desarrollo de germoplasma resistente.
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