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INTRODUCCION

« El Banano es el segundo producto alimenticio con mayor importancia
economica en la balanza comercial de Colombia después del café
(FAOSTAT 2021) .

« La produccion nacional se encuentra concentrada en las regiones de
Urabd y Magdalena con un total de 53.318 hectareas sembradas
(AUGURA, 2023).

« Colombia exporté 108 millones de cajas de banano por un valor de
892 millones de US ddlares en 2022 (AUGURA 2023).



Producciéon mundial de banano por pais 33.06M
FAO Stats 2021
26.44M

19.83M

13.22M

* Su centro de origen y diversidad se encuentra ubicado en
el sudeste asiatico y en la regidon oeste del Pacifico.

6.61M

0.0

e Los reportes mas antiguos de cultivo datan de mas de . ., .
P & Figura 2. produccion mundial de banano.

2500 anos en la India (Robinson & Sauco, 2010; Daniells et
al., 2001; Simmonds, N.W. 1962).

* Dos especies diploides, M. acuminata Colla (genoma A) y
M. balbisiana Colla (genoma B), son los ancestros
comunes de todos los cultivares triploides y tetraploides
conocidos (Perrier el al. 2011).

https://www.seedsdelmundo.com/

Figura 3. Musa balbisiana.
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Chang et al. 2017

EL COMPLEJO SIGATOKA ot

« El complejo Sigatoka esta conformado por tres enfermedades
causadas por:

» Pseudocercospora fijiensis
» Pseudocercospora musae
» Pseudocercospora eumusae

« El control de estos patdgenos representa grandes inversiones
para el sector bananero a nivel mundial.

« El estudio de la estructura y contenido genomico de dichos
patdgenos se ha estudiado poco, al igual que los mecanismos de
interaccion planta-microorganismo.
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Caracterizacion del genoma de P. fijiensis, reportando un tamano
de 74 MB para los aislamientos CIRAD86 y CIRAD 139A, con un
total de 13.107 modelos génicos y 172 genes codificantes para
SSPs (Proteinas Pequefias Secretadas) (Arango et al. 2016)

% .A L.~ P ..‘/. \ .A.'//
Figura 5. Mapa circular del genoma mitocondrial de

P. fijiensis (Arcila et al. 2021).
Caracterizacion inicial de los genomas de P. musae (60.4 MB) y P.

eumusae (47.12 MB) (Chang et al. 2016).
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.............. Zasmidium cellare “Scox > R ad+ad6iaasade atp9%cox2<K cob SPRGBR Dcox3pnad)y

Figura 6. Comparacion de estructura génica mitocondria
de P. fijiensis (Arcila et al. 2021).

Obtencidn de la secuencia del genoma mitocondrial de P. fijiensis
(Arcila et al. 2021).
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» Pseudocercospora fijiensis se ha
distribuido en todas las zonas productoras
de banano y platano alrededor del mundo,
desde su primera descripcion en 1963
(Rhodes, P. L. 1964).

Figura 7. Mapa de distribucion de Pseudocercospora fijiensis.
Fuente: CABI 2019 ®
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« El estudio de la Sigatoka negra se ha centrado
principalmente en la busqueda de metodologias de
control principalmente mediante la aplicacion de
fungicidas quimicos protectantes y sistémicos
(Arango, 2002; Orozco, et. al., 2002.; Corrales, et
al., 2002.; Fraaije et al.,2007).

« Con un estudio mas profundo vy la aplicacion de

pl’ln(,IIpI-OS y te,cnlcas de biologia molg9ular ,y Figura 8. Fumigacidn tradicional Sigatoka negra.
genomica podria lograrse una comprension mas Fuente:https://youtu.be/E7mB9pQLABw ?si=V41dcYh5 /
basica y profunda de la enfermedad (Canto, et al. Vq037Ir_ |

2007).



En las interacciones incompatibles la resistencia puede
darse de dos maneras: constitutiva e inducida.

Una fraccion importante del secretoma de los
microorganismos comprende enzimas hidroliticas como
proteasas, lipasas, ligninasas, celulasas, glucosil
hidrolasas, esterasas, etc.

Douaiher et al (2007), compararon en Mycosphaerella
graminicola (Zymoseptoria tritici) la produccion de
proteinas extracelulares en dos cepas con diferente grado
de patogenicidad, en particular la produccion de xilanasas
fueron correlacionadas con la patogenicidad de las cepas.

(6 00 CONGRESO BANANERD
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Figura 9. Infeccidon en plantas susceptibles
de banano (Torres et al 2013).
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A pesar de la importancia que tienen los cultivos de banano y
platano a nivel mundial, la mayoria de los aspectos de la
interaccion planta — patogeno son desconocidos.
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Pipeline Obtencion de proteinas
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Andlisis
filogenéticos
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- Variaciones de tamafno debido a repeticiones
- P. eumusae en tamafno cercano al reportado 47,12 MB - (Chang et al. 2016)
- Variacion del 33% en tamafo de P. musae — 60,44 MB (Chang et al. 2016)
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Comparacion de ITSs en aislamientos del complejo Sigatoka

Se evidencian pequenas diferencias entre los aislamientos de P. fijiensis y mayor similaridad entre las secuencias
provenientes de P. musae y P. eumusae, similar a lo obtenido por Chang et al. 2016
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Figura 13. CAZymes
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Rodriguez, H. 2012
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Analisis de Microarreglo

« Se encontraron 760 genes con expresion
diferencial.

 En el genoma de M. fijiensis hay 220 SSPs
« 12 SSPs con expresion diferencial.

TIEMPO GENES SSPS
DIFERENCIALMENTE | DIFERENCIALMEN
EXPRESADOS TE EXPRESADOS
24 horas 218 4
72 horas 308 4
144 horas 288 5

Tabla 1. Informacion obtenida a
partir del microarreglo

N0 CONGRESO BANANERG

Heatmap del andlisis de los genes diferencialmente expresados

4[—

en los 4 tiempos post infeccion
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24 Horas 72 Horas 144 Horas 10 B Hidrolasas
SSP148 SSP221 SSP221 8
SSP186 SSP222 SSP148 6 B Funcion Desconocida
SSP085 SSP223 SSP186 4
SSP109 SSP149 SSP159 [2) u Proteinas relacionadas
SSP070 SSP040 SSP133 Cantidad con otros patosistemas
SSP040

Tabla 2. SSPs Expresadas diferencialmente en la
interaccion Musa (Calcutta 4) — P. fijiensis
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FUNCION CANTIDAD GENES COD.
Desarrollo Ascosporas 1 Gen MF-DASCO01
Pared Celular 2 Gen MF-DPCELOO1
Gen MF-DPCELOO02
Desarrollo de Micelio 4 Gen MF-DMC001

Gen MF-DMCO002
Gen MF-DMCO003
Gen MF-DMCO004
Patogénesis 1 Gen MF-PAT001

Tabla 3. Otros Candidatos




%.:sfm

20 CONGRESO BANANERO
v celombinnes Y09

Validaciéon Funcional de Genes

Construccion de vectores de transformacion para P. fijiensis

Region Region
LB

flanqueante 1 flanqueante 2

|  1000pb | | 1000pb |

Figura 14. Estructura general del casete de transferencia para el desarrollo de nocauts de P. fijiensis
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Figura 15. Proceso de generacion de nocauts de P. fijiensis. A. Inoculo de A. tumefaciens; B. Suspension miceliar; C.
Co-cultivo; D. Regeneracion.
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Figura 16. Regeneracion de colonias transformadas 30 dias posinoculacion.
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Figura 17. Resultados de la transformacion de P. fijiensis para la obtencion de nocauts para los
genes SD y 85220.
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« Se encontraron diferencias significativas en el tamano de los genomas de los
aislamientos de P. fijiensis secuenciados, asociadas con la abundancia de regiones
altamente repetitivas, fendmeno reportado en otros hongos ascomicetos, sin afectar la
cantidad de SSPs y proteinas secretadas demostrando la conservacion de los
mecanismos de patogenicidad.

» Se evidencia una separacion clara del origen filogenético de los aislamientos de las dos
principales zonas productoras de banano en Colombia, Uraba con relacion con
aislamientos de Centroamérica y Suramérica; Santa Marta con relacion con aislamientos
de Africa, Oceania y Asia, desmontando el efecto de las acciones humanas sobre el
efecto fundador y una influencia directa del el flujo del material vegetal entre regiones
productoras.




N0 CONGRESO BANANERG

« Se encontraron genes que pueden ser importantes en el proceso infectivo del hongo
sobre plantas de banano, genes como las proteinas secretadas (SSPs), genes asociados
con la sintesis de la melanina, proteasas secretadas, hidrolasas e hidrofobinas; estos
genes pueden ser empleados en posteriores estudios funcionales y de mejoramiento
genetico de variedades comerciales de banano.

» La metodologia de disrupcion génica mediante Agrobacterium tumefaciens puede llegar a
ser util para la evaluacion funcional de genes en hongo, pero su baja eficiencia hace
necesario el desarrollo de metodologia que empleen sistema de edicidn génica.




90 CONGRESO BANANERD

Es importante avanzar con el estudio de otros grupos especificos de genes.

Se debe mejorar la calidad del ensamble de los genomas, esto se puede realizar mediante
el enriguecimiento de las presentes secuencias con otras obtenidas por técnicas de
secuenciacion de reads largos, como PacBio y Oxford Nanopore.

Se requiere de el establecimiento de una metodologia precisa para la secuenciacion del
transcriptoma de P. fijiensis durante la infeccion de plantas de banano

Se deben realizar ensayos con plataformas mas especificas para el noqgueo de genes
como CRISPR-CAS.
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