
Proyecto 6: Seguridad alimentaria  

El gen AGO4 confiere resistencia a la variedad Fedearroz 2000 contra el 
Virus de la Hoja Blanca del arroz

Introducción

La enfermedad de la hoja blanca del arroz es una de las más
devastadoras en América latina. Es causada por el virus Rice hoja
blanca virus (RHBV), el cual es transmitido por el insecto
Tagosodes orizicolus1. Por medio del mapeo de QTL se identificó
el gen candidato AGO4 presente en el qHBV4.1 asociado a la
resistencia al RHBV en la variedad Fedearroz3-4. Este gen codifica
una proteína Argonauta (AGO) involucradas en el silenciamiento
de ARN. El cual es el principal mecanismo antiviral que poseen
las plantas6-7. Por lo tanto, se empleó el sistema CRISPR/Cas9
para generar líneas editadas en el gen (ago4-1 y ago4-2)5. Se
observó un incremento en la susceptibilidad al virus en las líneas
generadas. Se desea caracterizar la expresión del gen AGO4 en la
variedad Fedearroz 2000 bajo el estrés producido por el virus.

Objetivos específicos

• Obtener líneas editadas tipo “knockout” para el gen
AGO4.

• Evaluar la susceptibilidad al RHBV en las líneas editadas
generadas.

• Evaluar los niveles de expresión del gen AGO4.
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Figura 1: (A) Esquema del sistema CRISPR/Cas9 compuesto por la endonucleasa (Cas9), el ARN guía, y el ADN
genómico el cual contiene un sitio PAM. (B) La ruptura de doble cadena del ADN se puede reparar por la vía no
homóloga final de unión (NHEJ) la cual es propensa a errores.
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Figura 3: Esquema de la metodología empleada para la validación del gene AGO4 por medio de la herramienta de edición de genomas CRISPR/Cas9.
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Figura 2: (A) Representación del gen AGO4 y los sitios objetivo de edición ago4-1 y ago4-2. (B) Estructura
del vector para expresión en monocotiledoneas pHUE411 el cual contiene el ARN guía, la Cas9, gen de
resistensia a higromicina y gen de resistencia a kanamicina.
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Figura 4: Resultados de la evaluación de la susceptibildad al RHBV en diferentes líneas ago4-2 (T1).


