
ACTIVACIÓN DE FENILPROPANOIDES EN RAÍCES DE Vanilla 
planifolia INOCULADA CON Fusarium oxysporum

INTRODUCCIÓN

Vanilla planifolia Jacks. es una especie cuya producción en México se ha

visto afectada por la enfermedad conocida como pudrición de raíz y tallo,

provocada por Fusarium oxysporum f. sp. vanillae (Fov), que ha ocasionado

pérdidas superiores al 60% en los genotipos de vainilla en México y

superiores al 80% en los principales países productores1. Con el fin de

detectar metabolitos implicados en la respuesta bioquímica de Vanilla

planifolia se propuso desarrollar estudios metabolómicos no dirigidos, que

permitan detectar el más alto número de metabolitos implicados en la

respuesta bioquímica de V. planifolia durante la interacción con cepas de F.

oxysporum, patógena (cepa M21C5), no patógena (cepa BC1) y de plantas

sin inóculo fúngico que se emplearon como control.

MATERIALES Y MÉTODOS

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

El análisis multivariado (Figura 1) reveló que el extracto de V. planifolia

inoculada con BC1 se agrupó con los controles a las 36 hpi y 5 dpi, contrario

a lo observado en M21C5. En la interacción de ambas cepas, se

identificaron metabolitos tentativos (FC > 3) asociados a fitoalexinas y

flavonoides. El estudio no dirigido, detectó 1305 iones, la mayoría a los 5

dpi. El estudio del perfil metabolómico de la interacción planta-patógeno con

F. oxysporum f. sp. ciceri confirmó la participación de los compuestos

fenilpropanoides en la resistencia de las plantas a los patógenos fúngicos3.

______________

Figura 1. Análisis de componentes principales (ACP) del análisis

metabolómico realizado en raíces (R) de V. planifolia

inoculadas con cepas de F. oxysporum patógeno (P) y

no patógeno (N), evaluados en diferentes tiempos (1:36

h, 2: 5 d y 3: 10 d) posteriores a la inoculación y el

grupo control (C).

CONCLUSIÓN

Una alternativa a la ruta metabólica en el patosistema V. planifolia-F.
oxysporum, patógeno y no patógeno, sugiere que la ruta precursora de
las vías biosintéticas de los fenilpropanoides, fortalece la respuesta
constitutiva dada la presencia de compuestos fenólicos de Vanilla que
puede estar implicado en la capacidad de la planta para contrarrestar el
ataque del patógeno.
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Enraizamiento

Se puede inferir de estos resultados que el punto más álgido de la
interacción planta-patógeno, se presenta a los 5 dpi, cuando se
expresan los genes que codifican las proteínas de respuesta de
defensa, enzimas asociadas al estallido oxidativo, producción de
fitoalexinas, compuestos fenólicos de la vía fenilpropanoide así como
los genes que intervienen en la transducción de señales4.


