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OBJETIVOS
Desarrollar patrones ADNc - AFLP, para identificar fragmentos expresados diferencialmente
entre dos variedades de yuca, una resistente y una susceptible a la bacteriosis. Aislar, secuenciar
y analizar los fragmentos seleccionados.
Corroborar la expresién diferencial de estos fragmentos mediante “northern blots”.

MATERIALES Y METODOS

Los tallos inoculados con la cepa CIO151 fueron colectados a las 24, 72 horas, 7, 15 y 30 dias
después de la inoculacién. Se extrajo el ARN total segiin Hall et al., (1978) y se sintetizé6 ADNc,
empleado como molde para obtener patrones de tipo AFLP. Se amplificaron 32 combinaciones
de cebadores con dos bases selectivas (bs) y 40 con 3 bs. Los geles de acrilamida se procesaron
con nitrato de plata. Los fragmentos interesantes fueron aislados, clonados y secuenciados y se
compararon con la base de proteinas de GenBank. Andlisis de “northern blots” se realizardn
para confirmar patrones de expresién en el tiempo.

RESULTADOS

La variedad resistente mostré expresién diferencial para 353 bandas inducidas por el patégeno,
entre 130-650 pb. Se secuenciaron 231 fragmentos, de ellos 61 mostraron similitud con
proteinas relacionadas con defensa en plantas como quinasas Ser/Tre, receptores intramem-
branales, factores de transcripcién y proteinas involucradas en senescencia y dormancia.
Destacamos los fragmentos similares a genes de resistencia Cf-2 e 12, conocidos en reacciones
de defensa a patégenos en tomate. Otros 59 fragmentos no mostraron similitud en GenBank
pero fueron inducidos en la variedad resistente, luego son posibles fragmentos de genes de
resistencia novedosos en yuca.

CONCLUSIONES
Esta técnica es répida y confiable para aislar transcritos involucrados en resistencia de plantas.
Se logra identificar fragmentos de baja expresién y con diferentes caracteristicas estructurales
y funcionales deducidas.
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