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Introducción. El cultivo de maíz es sumamente 
importante a nivel nacional, constituyendo la base de 
nuestra alimentación. Desafortunadamente, esta 
planta se encuentra expuesta a una gran cantidad de 
patógenos dentro de los cuales se encuentra la especie 
fúngica Fusarium verticillioides (Fv). Diversos grupos 
de trabajo han estudiado la respuesta transcripcional 
de los tejidos del maíz a la infección por Fv, destacando 
estudios en mazorca y grano (1,2). Hasta el momento 
solo existe un estudio que analizó la respuesta 
transcripcional de raíces de maíz a Fv, pero se enfocó 
en genes relacionados con pared celular (3); por tanto, 
aún se desconocen los genes y rutas implicadas en la 
respuesta global de este tejido. 
El objetivo del presente trabajo es caracterizar la 
respuesta transcripcional de raíces de maíz a la 
infección con Fv. 
 
Metodología. Se partió de lecturas crudas de tejido de 
raíces de maíz en dos condiciones, control e infectadas 
con Fv (7 dpi). Se realizó un filtrado de calidad con 
trimmomatic v0.39 (Q>20) conservando lecturas de 
longitud mínima >50pb. Las lecturas filtradas se 
mapearon al genoma de referencia B73v5 utilizando 
STAR v2.7.0. Posteriormente, se cuantificaron los 
niveles de expresión con HTSeq-Count v0.11.2. Para 
analizar los cambios en la expresión de los transcritos 
se utilizó el programa R/DESeq2 v1.32, considerando 
como genes expresados diferencialmente (GED) a 
aquellos con un valor de p-ajustado <0.01 y un fold 
change (FC) ± 2. Los términos gene ontology (GO) del 
genoma del maíz B73 se obtuvieron de la base de 
datos de BioMart. Las categorías funcionales 
sobrerrepresentadas fueron identificadas a partir de los 
GED mediante el programa R/goseq v1.44.0. 
 
Resultados. Las bibliotecas de RNA-Seq tenían en 
promedio 21.3 millones de lecturas crudas; después 
del filtrado de calidad se conservaron en promedio el 
89.3% de las lecturas. Del total de lecturas filtradas, un 
promedio del 82.62% se mapeo de manera única al 
genoma de referencia. El análisis bioinformático arrojó 
un total de 5,502 GED en las raíces de maíz después 
de 7 días de la inoculación con Fv. De estos GED, 

1,422 se encontraron regulados a la baja y 4,080 se 
encontraron regulados a la alza. El enriquecimiento de 
categorías GO permitió identificar 64 categorías 
sobrerrepresentadas, de las cuales resultaron de 
interés (Tabla 1) las siguientes: respuesta a estrés 
oxidativo, actividad peroxidasa, actividad de glutatión 
transferasa, actividad de UDP-glucosiltransferasa, 
procesos biosintéticos de fenilpropanoides, procesos 
biosintéticos de oxilipinas, unión a ácido abscísico, 
respuesta de defensa a otros organismos, resistencia 
sistémica adquirida y procesos biosintéticos de lignina. 

 
Tabla 1. Categorías sobrerrepresentadas en la interacción maiz-Fv.  

 
 

Conclusiones. Tras la inoculación con Fv, las raíces 
de maíz expresaron 5,502 genes de manera 
diferencial, dentro de estos se encontraron algunos 
genes que pertenecen a categorías con términos que 
pudieran estar involucrados en la respuesta de la 
planta a fitopatógenos. 
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