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El cancro, una enfermedad causada por la bacteria Xanthomonas citri pv. citri que 

afecta a todos los cítricos de importancia agronómica, representa actualmente una 

amenaza para los cultivos en países productores. Sin embargo, en este 

patosistema se ha encontrado que algunas especies del género Fortunella 

(kumquat) son altamente tolerantes a la enfermedad. Por consiguiente, para 

investigar las bases que median esta resistencia, en este trabajo se realizó un 

análisis de transcriptómica comparativa (RNA-seq) para identificar los cambios en 

la expresión de genes implicados en la interacción de la planta a 24 horas del 

inicio de la infección. Se encontraron 939 Genes Diferencialmente Expresados 

(GDE), de los cuales 273 fueron inducidos, mientras que los restantes 666 fueron 

reprimidos. Los primeros estuvieron implicados en el reconocimiento de 

patógenos, como receptores PRR y de lectina tipo G y L, inmunidad PTI y 

biosíntesis de metabolitos secundarios como fenilpropanoides, diterpenoides, 

flavonoides y alcaloides. Asimismo, se encontró fuerte inducción de genes que 

participan en remodelación de la pared celular, producción de radicales libres de 

oxígeno, proteínas asociadas a patogénesis (PR) y la síntesis y señalización 

dependientes de etileno y ácido salicílico. A su vez, los genes reprimidos 

estuvieron relacionados con la fotosíntesis, fotorrespiración, metabolismo de 

clorofilas, transporte y señalización de auxinas, ciclo celular y crecimiento.  Estos 

resultados indican que la planta limita el desarrollo bacteriano en las primeras 

horas de la infección a través de una respuesta en la que, una vez el 

reconocimiento patogénico, genera un fuerte estallido oxidativo e inicia una 

reprogramación metabólica donde su propio crecimiento es detenido mientras que 

los compuestos de carbono, nitrógeno y azufre son movilizados hacia la síntesis 

de proteínas y metabolitos secundarios de defensa. Estos resultados aportan al 

conocimiento del patosistema, lo que permitirá diseñar métodos efectivos para el 

control de la enfermedad.  
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