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En Uruguay la soja constituye el principal producto de exportación. Una de las 
enfermedades que afecta este cultivo es el cancro del tallo, causado por Diaporthe 
caulivora. En este estudio se compararon dos cultivares de soja contrastantes, Williams 
(susceptible) y Génesis 5601 (resistente), en respuesta a la infección con D. caulivora. 
La enfermedad se desarrolla en ambos cultivares, observándose mayor largo de las 
lesiones y biomasa del patógeno en el cultivar Williams. Mediante análisis 
transcriptómicos, se observaron diferentes patrones de expresión de genes entre 
plantas inoculadas respecto a sus controles y también entre cultivares. En condiciones 
basales Genesis 5601 presenta mayor expresión de genes que codifican receptores 
involucrados en detectar a los patógenos y genes relacionados con la defensa vegetal. 
Además, se observó una activación de la respuesta de defensa más rápida en el cultivar 
resistente, detectándose a tiempos tempranos 1028 genes sobreexpresados en 
Genesis 5601 y solo 434 genes en Williams. Los patrones de expresión de genes 
regulados positivamente y el análisis de enriquecimiento de ontología mostraron que en 
la activación de defensa vegetal juegan un rol importante la percepción del patógeno, la 
señalización, las vías hormonales, la ruta de los fenilpropanoides y las proteínas 
relacionadas con la patogenicidad. Los resultados obtenidos constituyen aportes 
originales sobre este patosistema y brindan información relevante sobre las bases 
moleculares y la activación de mecanismos de defensa en la interacción soja-D. 
caulivora, los cuales pueden ser utilizados en los programas de mejoramiento de la soja. 
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