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Los genes Hev, Ch y SiR fueron 
amplificados a partir de las variedades de 
yuca SG 107-35 y MBra685, se clonaron en 
vectores de expresión para doble híbrido y 
fueron transformados a Saccharomyces 
cerevisiae, para producir proteínas carnada. 
Con el fin de generar proteínas presa, se 
realizó la transformación de la librería de 
ADNc de plantas in vitro de la variedad SG 
107-35 de yuca, previamente inoculadas con 
la cepa CIO151 (González & López, 2008). 
Se llevaron a cabo los matings respectivos 
para cada proteína y se obtuvieron los 
posibles interactores. Para su confirmación, 
se realizó un mating 1:1 y la secuenciación 
del fragmento ADNc que codifica para las 
proteínas presa.

La yuca, Manihot esculenta Crantz, 
es la base alimentaria para más de 

mil millones de personas en el 
mundo. Una de las mayores 

limitantes en la producción del 
cultivo es la bacteriosis vascular 

causada por Xanthomonas 
axonopodis pv manihotis (Xam).

Caracterizar redes de interacciones entre las proteínas  Hevamina, Quitinasa, Sulfito Reductasa y el 
proteoma de yuca,  utilizando la técnica de doble híbrido en levaduras

Mediante microarreglos conteniendo 
5700 ESTs de yuca fue posible 

identificar 122 genes inducidos en 
respuesta a Xam, dentro de los cuales los 

más sobreexpresados fueron los genes 
Hevamina (Hev), Quitinasa (Ch) y 

Sulfito reductasa (SiR) (López et al, 
2005). 

Introducción

Este trabajo se constituye en un primer paso al 
conocimiento de las vías de señalización inducidas por 

el ataque de Xam en variedades resistentes de yuca.

El descubrimiento de éstos interactores y las funciones 
en las que se encuentran involucrados, establecen un 

punto de partida para posteriores análisis que permitan 
plantear un modelo de las redes de interacciones 

presentes en la inmunidad de yuca. Esto con el fin 
último de utilizar este conocimiento en la aplicación de 
estrategias moleculares para la generación de plantas de 

yuca resistentes a la bacteriosis vascular.
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MBRA685 (R) inoculada 
con Xam CIO151

Cinética del perfil de 
expresión génica (12h, 24h, 
48h post inoculación, 7, 15 

días post inoculación) 
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