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La integracion de capacidades de los paises participantes del proyecto Biotecsojasur,
permitio la implementacion de estrategias de analisis postgendémico aplicados a la
identificacion de genes candidatos y rutas metabdlicas involucradas en la resistencia al
patégeno Phakopsora pachyrhizi, agente causal de la roya asiatica del soja. El objetivo
de este trabajo fue identificar nuevos genes asociados a la resistencia a este patdégeno asi
como caracterizar las rutas metabdlicas involucradas en los mecanismos de respuesta a
esta enfermedad, mediante la caracterizacién de cambios transcripcionales y metabdlicos
en genotipos resistentes y susceptibles ocurridos durante el proceso de infeccién. Se
realizaron experimentos con plantas resistentes (P1594754) y susceptibles (BRS154),
cultivadas en condiciones controladas de invernaculo, desafiadas con el patégeno y en
condicién control. A través de la construccion de colecciones de ADNc especificas se
identificaron 120 genes diferencialmente expresados entre ellos aquellos involucrados en
defensa como glucanasas, quitinasas, lipoxigenasas, catalasas, superoxido dismutasas
(SOD), O-metiltransferasa, chalcona sintasa, PR-1, proteinas ricas en glicina, proteina
Heat Shock, proteina con repetidos ricos en leucina (LRR); genes que codifican para
proteinas involucradas en la transcripcién (proteina con dominio AP2), proteina con
dominio Hélice-loop-Hélice, asi como también proteinas involucradas en la sefializacion
como proteinas con dedos de zinc y varias quinasas. Mediante el andlisis de perfiles
metabdlicos por GC-MS, se identificaron 175 metabolitos, 101 con composicion quimica
definida de los cuales 86 fueron mapeados en rutas metabdlicas. Se identificaron
metabolitos como shikimato, 4cidos glutdmico, benzoico, salicilico-glucopiranésido,
cumarina, vanillato y 4-hidrixibenzoato, con niveles significativamente mayores en el
genotipo resistente respecto al susceptible, metabolitos que estan involucrados en vias
claves de respuesta al patbgeno como sintesis y sefializacion del acido salicilico y sintesis
de compuestos fenilpropanoicos. El andlisis del contenido de perfiles hormonales de JA'y
SA realizado por LC-MS, permitié determinar que el contenido de estas hormonas es
significativamente mayor en la linea resistente con respecto a la susceptible. Tanto los
andlisis del complemento metabdlico como de los perfiles hormonales sugieren que
existen diferencias preexistentes entre lineas que podrian ser las responsables de la
respuesta diferencial frente al patégeno.



