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El hongo Macrophomina phaseolina (Tassi) Goid. es capaz de sobrevivir
durante años tras la producción de miscroesclerocios y es causante de la
podredumbre carbonosa de la soja (Glycine max [L.] Merr.) (PCS). Debido a que la soja
es uno de los cultivos más importantes del Paraguay, la disminución del rendimiento
debido a la PCS puede impactar a la economía nacional. Existen varias medidas de
control, sin embargo, el desarrollo de la resistencia genética de la planta huésped
podría resultar en un control más eficiente de esta enfermedad.

Por lo que a partir de la búsqueda de genes codificantes de defensinas en soja
y su posterior comparación del nivel de expresión entre variedad resistente y
susceptible infectadas con el hongo permitirá conocer su contribución al fenotipo
resistente y aplicar a mejora de los cultivos, seleccionando aquellas con mayor
expresión de estos genes.

- En el genoma de la soja se encontraron nueve defensinas canónicas.

- Fueron expresadas seis defensinas en las condiciones estudiadas.

- A los 1 dpi, Def6 fue inducida en la variedad resistente.

- La mayoría de estas defensinas fueron inducidas a los 3 dpi en la variedad resistente, pero
no en la susceptible.

- A los 6 dpi, la mayor parte presentó una disminución en la expresión.

- Se sugiere que Def6 podría contribuir a la resistencia de la variedad DT974290 con
respecto a la variedad A4910.

- La diferencia en la inducción de los genes codificantes de defensinas entre las variedades
indica que existe una activación diferencial de alguna vía de señalización que contribuya a la
resistencia de DT974290.
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La pudrición carbonosa, enfermedad causada por el hongo fitopatógeno
Macrophomina phaseolina afecta varios cultivos de interés agronómico como la soja
(Glycine max). Se han reportado variedades de soja con mayor resistencia a M.
phaseolina, pero se desconoce su mecanismo de defensa contra dicho hongo. En
plantas, las defensinas, pequeños péptidos ricos en cisteína presentan actividad
antifúngica. En este trabajo se realizó una búsqueda de estos en el genoma de la
soja y su análisis de expresión durante la infección con el hongo en una variedad de
soja resistente (DT974290) y otra susceptible (A4910). Se encontraron nueve genes
codificantes de defensinas. Para el análisis de expresión, ambas variedades fueron
inoculadas con un aislado del hongo utilizando el método cut-stem. El ARN fue
extraído a los 1, 3 y 6 días post-inoculación. La expresión de las defensinas fue
analizada mediante la reacción en cadena de la polimerasa en tiempo real con retro-
transcripción.
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1. Búsqueda de los 
genes defensinas en 

el genoma de la 
soja 

• Analogía de secuencias entre especies leguminosas: NCBI

• Búsqueda BLASTp en proteoma de soja

• Dominios conservados: InterProScan5

• Construcción del árbol filogenético

2. Infección de la 
soja con M. 
phaseolina

• Ambas variedades fueron seleccionadas
para el corte al tallo “cut stem” 

3. Extracción de 
ácido ribonucleico 

(ARN) 

• Infectado: doble de la longitud de la lesión

• Control: promedio de la longitud de la lesión

4. Análisis de 
expresión génica 

entre dos 
variedades de soja

• Amplificación por PCR en tiempo real,
gen normalizador: Factor de elongación β

Cut- stem 

Fig. 1: Árbol filogenético de las defensinas y péptidos similares a defensinas de soja. Se indican los ortólogos de las
defensinas MtDef1 y MtDef4 de M. truncatula.

Fig. 2 Comparación del nivel de expresión de las defensinas GmDef1 al GmDef4, GmDef6 y GmDef8 a los uno, tres y seis
días post-inoculación. Se analizaron la expresión de: A) GmDef1 B) GmDef2  C) GmDef3 D) GmDef4 E) GmDef6 y F) GmDef8 
a los 1 dpi, 3 dpi y 6 dpi. Los datos presentados son promedio y desviación estándar de tres réplicas biológicas. La 
expresión de los genes fue normalizada con el nivel de expresión del gen de factor de elongación beta (GmEF1b) en cada
muestra. Se aplicó el ANOVA con test post-hoc de Tukey. Los grupos con letras distintas indican diferencia significativa a un 
nivel de P < 0,05
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