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La fiebre de las cerezas: más de 10 años de crecimiento sostenido



La fiebre de las cerezas: Chile cuadruplica en 10 años las hectáreas



La fiebre de las cerezas: Chile cuadruplica en 10 años las hectáreas



Situación en zona de alta productividad

Pseudomonas syringae pv. syringae



Situación en zona de alta productividad

Pseudomonas amygdali pv. morsprunorum



Rhizobium radiobacter (Agrobacterium tumefaciens)

Situación en zona de alta productividad

Foto: Paz Millas et al., 2024



Pero también hay patógenos intracelulares

Sweet cherry decline – 16SrIII-JFitoplasmas



¿Qué podemos hacer, entonces?

Factor común: PREVENCIÓN

Control químico: Cobre

Control biológico



Proyecto Anillo O’Higgins ACTO190001 PIA - ANID
“Deep insight into cherry plant defense responses to 

bacterial canker disease, in a scenario of water restriction”

Proyecto Fondecyt Postdoc - ANID
“Genomic studies for the optimization of detection 

techniques and characterization of Agrobacterium species
associated with crown gall in fruit crops of economic 

importance in Chile.”

Proyecto Fondecyt regular ANID
“Use of deep sequencing for optimization of 

phytoplasma detection in fruit crops”

Mejorar la detección



Sweet cherry decline – 16SrIII-JFitoplasmas

Partamos con lo más antiguo…



A

B Vinca 
infectada

Vinca Sana

- Illumina seq
- Millones de secuencias 

pequeñas para ordenar

Partamos con lo más antiguo…







Secuencia del genoma del fitoplasma16SrIII-J 
(29 contigs – 687 Kb)



Plants

Sequencing confirmation:  
OK!!

Insects

IdpAJ-F
730 pb

Immunodominant
membrane protein

AIdpAJ-R

Nuevo método de detección



TMVPhyt54 TMVPhyt05 TMV1057

4 plants6 plants10 plants

Identificación de genes de virulencia



Sigamos con Agrobacterium… (trabajo en progreso)

- Colecta de aislados en 
la zona central

- Diferentes hospederos 
incluido cerezo

- Identificación en 
medio de cultivo 

semi-selectivo

Caracterización 
molecular









Terminamos con Pseudomonas…
- Colecta de aislados en 

la zona central
- Diferentes hospederos 

incluido cerezo
- Identificación en 

medio de cultivo 
diferencial

Caracterización 
molecular

Pseudomonas 
syringae pv. 

syringae

Pseudomonas 
amygdali pv. 

morsprunorum



- Mismo trabajo 
comparativo a nivel 
genómico permite 
identificar regiones 
únicas en Pss y Pam

- Detección específica 
de Pam

- Detección específica 
de Pss



Y ahora que la detectamos, veamos su
Interacción con la planta (Pss)
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Interacción con la planta
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Respuestas únicas

Pss
+

Déficit 
hídrico

Cronología del estrés
Menor número de  genes regulados

PssEstrés  
hídrico

Estrés individual Estrés combinado



Estrés individual v/s combinado

● Las plantas en estrés combinado 
con cronología P-DH fueron más 
susceptibles a Pst que las bien 
regadas (Gupta et al., 2016).

Diagrama de Venn de la distribución de genes expresados
diferencialmente (DEG) en el estrés por Pseudomonas syringae pv.
tomato (Pst DC3000; P) y déficit hídrico (D), individual y
combinado, en plantas de Arabidopsis thaliana (Gupta et al., 2016).

655 1647

1716



Objetivo

● Evaluar el transcriptoma de distintas combinaciones
portainjerto-variedad de cerezo con susceptibilidad
contrastante a Pseudomonas syringae pv. syringae, bajo escenario
de déficit hídrico.



Selección del material vegetal

● Plantas de vivero de la misma 
edad, asintomáticas, de buen 
vigor.

● Centro de Estudios Avanzados en 
Fruticultura (CEAF), Rengo

Combinación               
variedad-portainjerto

Mayor
Susceptibilidad

Bing/Gisela 12

Menor 
susceptibilidad

Santina/Gisela 12



Selección de la cepa bacteriana: Ensayo preliminar

Primera aproximación transcriptómica



Herida (Floema)

Testigo 11116_b1 A1M197
Cerezo LapinsCepas bacterianas

A1M3

Herida; inoculación con Pss (local)15 - 20 cm.

Extracción de tejido floemático
lejano a herida (distal) 

Extracción RNA

40 dpi

Selección de la cepa bacteriana: Ensayo preliminar



Tres bacterias candidatas, dos escenarios de expresión génica
Ø Software: CLC, “Differential Expression for RNA-Seq”

Ø Grupo control : Tratamiento con H2O

Local Distal



Local

115 redujeron expresión (2.5 ~ 1450)

92 aumentaron expresión (2.15 ~ 4162)

41 redujeron expresión (3 ~ 886)

36 aumentaron expresión (3 ~ 1756)

285 redujeron expresión (2 ~ 1157)

355 aumentaron expresión (2.01 ~ 3656)

• Reducen expresion en los 3 tratamientos

Patrones de expresión génica comparados

Ø Respuesta Local :

o Genes reprimidos ≈ genes inducidos

o A1M3 induce una respuesta mucho más intense 

que 11116_b1 y que A1M197

Se decide utilizar 11116b1



Transcriptoma

13-oct-22 06-dic-22
27-dic-22

04-ene-23 11-ene-2323-nov-22 24-nov-22 30-nov-22 15-feb-23

Plantas de 1 año
Santina y Bing Inoculación

Muestreo 1 Síntomas
Muestreo 2

Sombreadero y trasplante Traslado a campo Seguimiento 
infección 

Inicio riego deficitario Muestreo 3 

15-mar-23

100 mg

RNA Spectrum Plant Total 



Transcriptoma

13-oct-22 06-dic-22
27-dic-22

04-ene-23 11-ene-2323-nov-22 24-nov-22 30-nov-22 15-feb-23

Plantas de 1 año
Santina y Bing Inoculación

Muestreo 1 Síntomas
Muestreo 2

Sombreadero y trasplante Traslado a campo Seguimiento 
infección 

Inicio riego deficitario Muestreo 4 

15-mar-23

RNA Spectrum Plant Total Kit



Seguimiento de la infección



Análisis bioinformáticos

QIAGEN CLC Genomics 
Workbench versión 23.1 

Filtrado (Trimming)
Eliminar secuencias de baja 

calidad

Librería TruSeq Stranded 

Total RNA + Ribo-Zero



Análisis bioinformáticos

Parámetros:

80% de cobertura total de la lectura.

95% de identidad entre cada lectura.

Ensamble por referencia
Transcriptoma Prunus avium 

PAV_r1.0
GCF_002207925.1 

Ensamble 
de novo

Mapeo referencia
Genoma Pss11116B1

GCA_029383325.1 y de 10 virus 
presentes en Chile

Detección Pss y virus

var. Satonishiki



Análisis bioinformáticos
GEN Arabidopsis locus 

description
ACT Actin 2/7

CYP2 Cyclophilin (CYP2)

TEF2 Translation 
enlongation factor 

2
GAPDH Glyceraldehyde-3-

phosphate 
dehydrogenase

PLA2 Phospholipase A2 
beta

RP II RNA polymerase 
subunit

RPL13 60S ribosomal 
protein L13 

(RPL13D)
TUA Tubulin alpha-5

TUB Tubulin beta-1

UBQ10 Ubiquitin 10

Se analizó la expresión relativa frente a

genes housekeeping (Tong et al., 2009).

DEG

Variedad vs Testigo

Entre Variedades



13-oct-22 06-dic-22
27-dic-22

04-ene-23 11-ene-2323-nov-22 24-nov-22 30-nov-22

Plantas de 1 año
Santina y 

Bing/Gisela12
Inoculación Muestreo 1

Transcriptoma
Síntomas
Muestreo 2

Sombreadero y 
trasplante

Traslado a 
campo

Seguimiento 
infección 

En resumen: ensayo de interacción planta bacteria

marzo-2023

Muestreo 3
Transcriptoma



Inicio riego 
deficitario

Medición 
filocrono

Análisis 
fisiológicos

(Intercambio 
de gases)

Muestreo 
Transcriptoma

Hormonas
Biomasa

15-feb-23 (17-21-22-
24-27-feb-

23)

(10-marzo-23 15-marz-23

Ensayo de interacción planta-bacteria-estrés hídrico





Tratamientos



Resultados



Seguimiento de la infección

Detección Pss a 49 dpi

con partidores

específicos de los genes

syrB y syrD.

R: Repetición; P2: zona sobre el punto de

inoculación y P3 zona bajo el punto de

inoculación.

Testigo



DEG: Pss vs Testigo



DEG Pss vs Testigo 1dpi

Santina Bing



DEG Pss vs Testigo 7 dpi

Santina Bing



DEGs compartidos

1 dpi 7 dpi

B

S

1 dpi 7 dpi



Genes de respuesta 



Conclusiones de este trabajo

La respuesta de defensa de Santina frente a la infección de Pss es más 
rápida e involucra un mayor número de genes en comparación con Bing

La variedad Santina activa la ruta del ácido salicílico más tempranamente 
que Bing

La respuesta de defensa a largo plazo se encuentra apagada (¿porqué?)



Resumiendo

● El estudio genómico permite mejorar la detección
○ La detección oportuna disminuye el daño

● Dato extra: La caracterización molecular permite mejorar el control 
(¿?)

● El conocimiento de los mecanismos de patogenicidad nos ayudará a 
proponer nuevas soluciones

● El conjunto de estas estrategias nos ayuda a estar mejor preparados 
para enfrentar nuevos escenarios fitosanitarios
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