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Introducción
Mi trabajo de investigación se ha centrado en el estudio de interacciones planta-patógeno desde enfoques moleculares, transcriptómicos y funcionales, abarcando distintos sistemas biológicos con aplicaciones en seguridad alimentaria, conservación y medio ambiente. Entre los proyectos desarrollados se incluyen estudios sobre interacción planta-patógeno-vector en sistemas silvestres leñosos, caracterización funcional de genes virales en yuca, asociaciones orquídea-hongo micorrízico en especies de la península de Yucatán y evaluación de plantas con potencial de tolerancia a microplásticos para fines de biorremediación. Dentro de esta línea, uno de los proyectos más consolidados corresponde al análisis de resistencia a geminivirus en chile habanero.

Los geminivirus representan uno de los grupos de virus vegetales de mayor impacto sobre cultivos de importancia económica en regiones tropicales y subtropicales. En Capsicum, su manejo continúa siendo limitado y las fuentes naturales de resistencia siguen siendo escasas. En este contexto, la accesión BG-3821 de Capsicum chinense, colectada en Yucatán, ha mostrado resistencia a infecciones por begomovirus como Pepper golden mosaic virus (PepGMV) y Pepper huasteco yellow vein virus (PHYVV), constituyéndose en un modelo valioso para estudiar las bases moleculares de la resistencia antiviral.

Temática de investigación
Como parte de este proyecto, previamente se realizó un análisis transcriptómico comparativo entre materiales resistentes y susceptibles de C. chinense BG-3821 durante etapas tempranas de la infección, considerando ocho tiempos de muestreo: 0, 2, 4, 8, 12, 24, 48 y 96 horas postinoculación. Ese trabajo mostró que el material resistente no sólo responde tras el contacto con el virus, sino que presenta diferencias transcripcionales previas a la infección, lo que sugiere la existencia de un estado preactivado de defensa o de preparación fisiológica asociado con rutas de señalización y reajustes metabólicos.

A partir de estos antecedentes, el enfoque actual del proyecto se ha dirigido hacia una exploración más fina de la información transcriptómica. En lugar de concentrarse exclusivamente en genes diferencialmente expresados, el análisis se orientó a identificar genes con un patrón ON/OFF exclusivo por fenotipo, es decir, genes con presencia consistente de transcritos en un genotipo y ausencia completa en el otro a lo largo de los ocho tiempos evaluados. Esta aproximación permite reconocer genes potencialmente vinculados de manera más específica con resistencia o susceptibilidad, generando nuevas hipótesis sobre la base genética de ambos fenotipos.

Metodología
A partir de datos transcriptómicos obtenidos de genotipos resistentes (RR) y susceptibles (SS) de Capsicum chinense BG-3821, se integraron tablas comparativas de expresión génica correspondientes a ocho tiempos experimentales: 0, 2, 4, 8, 12, 24, 48 y 96 h. Con esta información se identificaron genes con patrón ON/OFF exclusivo por fenotipo, es decir, genes con transcritos presentes en un genotipo y ausentes en el otro a lo largo de los tiempos analizados. Este procedimiento permitió reconocer genes potencialmente asociados de manera específica con resistencia o susceptibilidad.

Posteriormente, los genes seleccionados fueron sometidos a un proceso escalonado de anotación funcional. En una primera etapa, se consultó una base de anotación previa, con la que fue posible mapear 415 genes del grupo RR y 134 del grupo SS. Los genes sin asignación funcional fueron analizados posteriormente mediante eggNOG en Galaxy y, aquellos que permanecieron sin anotación, se sometieron finalmente a búsquedas BLASTx contra la base de datos del NCBI. La información obtenida de las tres fuentes fue depurada para eliminar secuencias asociadas con contaminación de otros linajes filogenéticos, como hongos y bacterias. Finalmente, se integraron las anotaciones válidas, se eliminaron duplicados y se obtuvo un conjunto consolidado de genes exclusivamente expresados en cada fenotipo para su interpretación funcional.

Resultados
El análisis ON/OFF inicial permitió identificar 904 genes exclusivamente expresados en el genotipo resistente y 262 en el susceptible. Posteriormente, tras el proceso de anotación, integración y depuración de resultados derivados de las tres estrategias empleadas, el conjunto final quedó conformado por 473 genes anotados para RR y 184 para SS. Aunque la diferencia numérica entre ambos grupos se redujo después del filtrado, este procedimiento permitió ampliar la recuperación funcional de genes originalmente carentes de anotación y, al mismo tiempo, incrementar la confiabilidad biológica del conjunto final.

En términos interpretativos, los resultados sugieren que los genotipos resistente y susceptible mantienen repertorios transcripcionales exclusivos que podrían relacionarse con funciones biológicas distintas frente al proceso de infección. En particular, los genes identificados de manera exclusiva en el material resistente constituyen candidatos relevantes para explorar rutas de defensa, señalización y ajuste metabólico potencialmente asociadas con la resistencia antiviral. De forma complementaria, los genes exclusivos del material susceptible aportan información sobre procesos vinculados con vulnerabilidad o con respuestas diferenciales frente al patógeno. En conjunto, estos hallazgos amplían la lectura del transcriptoma previamente descrito y proporcionan una base funcional más robusta para discutir los mecanismos moleculares implicados en ambos fenotipos.



















Conclusiones
Este trabajo muestra que la transcriptómica puede utilizarse no sólo para describir respuestas inducidas por la infección, sino también para identificar patrones de expresión exclusivos que revelan diferencias más profundas entre genotipos resistentes y susceptibles. En el caso de Capsicum chinense BG-3821, la identificación de genes presentes exclusivamente en uno u otro fenotipo aporta evidencia adicional de que la resistencia no depende únicamente de una respuesta posterior al contacto con el virus, sino también de una organización molecular diferencial previa y sostenida en el tiempo.
Además de su valor académico, este proyecto tiene implicaciones directas para la seguridad alimentaria. El chile y otras solanáceas constituyen cultivos de alta relevancia agrícola, económica y cultural en América, al formar parte central de la alimentación regional y de cadenas productivas estratégicas. En conjunto, esta aproximación fortalece la comprensión de los mecanismos asociados con resistencia antiviral en chile habanero y abre nuevas posibilidades para la identificación de genes candidatos con potencial aplicación en estrategias de mejoramiento genético y selección de materiales resistentes, tanto en Capsicum como en otros cultivos de interés agrícola.
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