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Introducción. Colletotrichum lindemuthianum es el 
hongo filamentoso causante de antracnosis en frijol 
común (Phaseolus vulgaris). A nivel mundial, se ha 
identificado una gran diversidad de patotipos de este 
fitopatógeno que muestran diferentes grados de 
virulencia frente a variedades del frijol que presentan 
diferente grado de resistencia1. Su estrategia de 
nutrición/infección incluye la inducción de la secreción 
de un grupo de enzimas que degradan los 
polisacáridos de la pared celular vegetal (CWDEs), 
entre las que se encuentran las hemicelulasas2,3.  
El objetivo de este estudio fue la evaluación de la 
expresión genética de hemicelulasas en los patotipos 
0, 1088, 1472 y 2395 de C. lindemuthianum, en cultivo 
con glucosa o ejote (P. vulgaris). 
 
Metodología. Se purificó el ARNm del micelio de 
cuatro patotipos crecidos en medios con ejote o con 
glucosa como fuente de carbono por 48h. Se realizó 
secuenciación NGS a través de la plataforma Ilumina 
NovaSeq600, y el ensamble y anotación de los 
transcriptomas mediante los programas Trinity y 
Trinotate respectivamente. 
 
Resultados. En los patotipos 0, 1088, 1472 y 2395 
inducidos con ejote, el tamaño de los transcriptomas 
varió de 78-196 Mb, con 35,350 a 37,684 transcritos y 
49,895 a 63,127 anotaciones. En los cuatro patotipos 
inducidos con glucosa el tamaño de los transcriptomas 
fue de 64-84 Mb con 43,103 a 51,963 transcritos y 
34,062 a 44,172 anotaciones. Se identificaron 13 
grupos de hemicelulasas con variación en número de 
genes entre los cuatro patotipos y entre los sustratos 
de inducción (Fig. 1). Las hemicelulasas con mayor 
número de genes en los cuatro patotipos son las 
galactosidasas. El número de transcritos de genes para 
hemicelulasas fue diferente entre los cuatro patotipos y 
con el sustrato de inducción. Los patotipos 0 y 2395 
presentaron un número ligeramente mayor de 
transcritos en cultivo con glucosa, mientras que el 
patotipo 1088 presentó el mayor número de estos 
transcritos en cultivo con ejote. Por su parte, el patotipo 
1472 presentó un menor número de transcritos sólo en 
algunas hemicelulasas en cultivo con glucosa (Fig. 2). 

 
Fig. 1. Mapa de calor del número de genes diferentes que codifican 
para cada grupo de hemicelulasas comparando cuatro patotipos (0, 
1088, 1472 y 2395) en cultivo con ejote (ej) o glucosa (gluc). 
 

 
Fig. 2. Número de transcritos de los diferentes genes en cada grupo 
de hemicelulasas, comparado entre cuatro patotipos (0, 1088, 1472 
y 2395) en cultivo con ejote (ej) o glucosa (gluc). 
 

Conclusiones. Se detectó expresión diferencial en el 
número de genes y niveles de transcripción de 
hemicelulasas para cada patotipo, con diferente fuente 
de carbono y entre los cuatro patotipos. Destaca la 
diversidad y variación de la transcripción de 
galactosidasas, esterasas, xilosidasas, xilanasas, 
arabinofuranosidasas, glucosidasas y glucanasas. 
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ej gluc ej gluc ej gluc ej gluc

Galactosidasas 39 38 42 39 36 31 43 45

Esterasas 21 18 18 19 23 27 14 11

Xilosidasas 10 10 9 11 8 9 5 8

Xilanasas 8 8 10 9 7 7 9 8

Arabinofuranosidasas 6 9 7 6 5 8 4 8

Glucosidasas 3 7 5 6 9 8 5 4

Glucanasas 4 7 6 7 4 4 8 6

Ramnosidasas 3 3 4 4 4 3 3 4

Mannosidases 3 3 1 3 1 3 3 2

Glucuronidasas 1 1 3 2 1 2 3 3

Fucosidasas 1 3 2 1 1 1 2 2

Mananasas 1 2 1 1 2 2 1 1

Galactanasas 1 1 0 0 1 1 0 1

101 110 108 108 102 106 100 103

P. 0 P. 1088 P. 1472 P. 2395
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