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PLAN INSTITUCIONAL DE ACTIVIDAD ACADÉMICA 

 
I. IDENTIFICACIÓN 
 
Facultad que ofrece la Actividad Académica: Ciencias Agropecuarias 

Departamento que ofrece la Actividad Académica: Producción Agropecuaria 

Nombre de la Actividad Académica: 
Biología molecular de las relaciones 
planta-patógeno 

Código de la Actividad Académica:  

Versión del Programa Institucional de la Actividad 
Académica (PIAA): 

2 

Acta y fecha del Consejo de Facultad para: aprobación___     
modificación___ 

Acta No. 18 del 19 de octubre 2020 

Programas a los que se le ofrece la Actividad Académica 
(incluye el componente de formación al cual pertenece): 

 
Doctorado en Ciencias Agrarias y 
Maestría en Fitopatología. 
 

Actividad Académica abierta a la comunidad: Si ____     No _X_ 

 

Tipo de actividad:  Teórica _X_           Teórico - Práctica ____                                Práctica ____ 

Horas teóricas (T): 48 Horas prácticas (P): 16 

Horas presenciales (T + P): 64 Horas no presenciales (NP): 128 

Horas presenciales del docente: 64 Relación Presencial/No presencial: 1:3 

Horas inasistencia con las que se reprueba: 7 Cupo máximo de estudiantes:  

Habilitable (Si o No):   No Nota aprobatoria: 3.5 

Créditos que otorga: 4 
Duración en semanas: 16 

Requisitos: Haber cursado previamente biología molecular y protección vegetal, o demostrar 
experiencia profesional en estas áreas. 

 
 
 
 

 UNIVERSIDAD DE CALDAS 

FORMATO PARA CREACIÓN – MODIFICACIÓN DE ACTIVIDADES 
ACADÉMICAS 

CÓDIGO:   R-2680-P-DC-774 VERSIÓN: 2 
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II. JUSTIFICACIÓN:  
 

Las investigaciones en el campo de la fitopatología han demostrado que las plantas poseen 
resistencia a una amplia variedad de patógenos, gracias a una inmunidad innata que actúa en 
distintos niveles moleculares. Esta inmunidad se basa en el reconocimiento de moléculas extrañas y 
en una actividad metabólica endógena capaz de modificar las estructuras moleculares de la planta.   
Por el contrario, la susceptibilidad de una especie vegetal a enfermedades resulta de la capacidad 
del patógeno para evadir o suprimir la inmunidad del huésped. En este contexto, es fundamental 
realizar estudios con un enfoque molecular, apoyados en herramientas de biología molecular, que 
permitan identificar y comprender los diversos mecanismos asociados con la resistencia y 
susceptibilidad del huésped frente a enfermedades causadas por patógenos. Esto facilitará el diseño 
de estrategias efectivas para el manejo de dichas enfermedades. 

 
III. OBJETIVOS:  

General: 
Estudiar los mecanismos moleculares asociados a la interacción planta-patógeno. 
 
Objetivos específicos: 

● Analizar los principales patógenos vegetales y sus mecanismos de penetración, 
comprendiendo sus características generales y estrategias de infección para el desarrollo de 
enfermedades en plantas. 

● Examinar los mecanismos moleculares de la interacción planta-patógeno y los niveles de 
resistencia vegetal, incluyendo el papel de la biología molecular en el diagnóstico y estudio 
de enfermedades de origen biótico. 

● Explorar herramientas tecnológicas de análisis molecular aplicadas a la fitopatología, 
proporcionando a los estudiantes conocimientos y metodologías que les permitan abordar 
sus preguntas de investigación en este campo. 

 
 

III. RESULTADOS DE APRENDIZAJE (RA):  

RA 1. Analiza los principales grupos de patógenos vegetales, interpretando sus características 
morfológicas, fisiológicas y ecológicas, sus mecanismos de entrada y colonización en las plantas, 
así como las estrategias de infección empleadas para evadir las defensas vegetales, 
relacionándolos con los síntomas y signos que provocan en los cultivos afectados 
RA 2.  Analiza los mecanismos moleculares involucrados en la interacción planta-patógeno, 
incluyendo las vías de defensa vegetal, los modelos de compatibilidad e incompatibilidad como la 
teoría gene-for-gene, los distintos tipos de resistencia, y aplica herramientas de biología molecular 
para el diagnóstico y monitoreo de enfermedades de origen biótico. 
RA 3. Aplica técnicas moleculares actuales para la detección e identificación de patógenos 
vegetales, diseñando e interpretando protocolos experimentales en fitopatología molecular con 
criterios de validez científica, y formula preguntas de investigación relevantes proponiendo 
estrategias metodológicas adecuadas para su abordaje. 
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IV. CONTENIDO:  
 

1.  PRINCIPALES AGENTES FITOPATÓGENOS DE ORIGEN BIÓTICO  
- Naturaleza y características generales de los principales agentes fitopatógenos: virus, bacterias, 
hongos y nematodos.  
- Mecanismos moleculares de penetración/invasión/infección de las plantas por patógenos 
vegetales. 
2. INTERACCIÓN MOLECULAR PLANTA-PATÓGENO 
- Introducción conceptual al estudio de las interacciones moleculares planta-patógeno 
- Reconocimiento específico planta-patógeno. Reconocimiento específico gen a gen (ETI). 
Interacciones de tipo compatible e incompatible.  
- Reconocimiento no específico (PTI): Elicitors MAMP-PAMP/Receptores PPR.): 
Efectores/Receptores NB-LRR. 
3. MECANISMOS DE RESPUESTA DE DEFENSA EN PLANTAS.  
- Resistencia constitutiva (respuestas estructurales/respuestas moleculares/respuestas 
bioquímicas).  
- Resistencia inducida. Mecanismos inducibles de defensa (respuestas estructurales, proteínas PR, 
fitoalexinas, respuesta hipersensible, muerte celular programada, inhibidores de proteinasa).  
- Resistencia sistémica adquirida (SAR), y Resistencia sistémica inducida (ISR). 
- Rutas de transducción de señales durante la respuesta de defensa en plantas. Señalización de ácido 
salicílico (SA). Señalización de jasmonatos (JAs), metil jasmonatos (MJs), acido salicílico, y etileno 
(ET). 
4. MÉTODOS DE ESTUDIO Y DIAGNÓSTICO MOLECULAR DE PATÓGENOS VEGETALES 
- Métodos basados en proteínas: ImmunoStrip, Dot-blots, Western-blots, Enzyme-linked 
immunosorbent assay (ELISA). 
- Métodos basados en ácidos nucleicos: Reacción en cadena de la polimerasa (PCR), Tecnología de 
sonda de ADN/ARN (Hibridación), Bio-PCR, Inmunocaptura (IC)-PCR, RT-PCR, RT-qPCR, Tecnología 
de microarreglos (microarrays), secuenciamiento masivo de ARN (miRNAs y ARNm) y ADN. 
5. HERRAMIENTAS MOLECULARES MODERNAS DE APLICACIÓN PRÁCTICA EN EL CAMPO DE LA 
FITOPATOLOGÍA. 
- Mecanismo molecular del ARN de interferencia (RNAi). 
- Silenciamiento génico mediado por dsRNAs, shRNAs y miRNAs. 
- Potencial del mecanismo de RNAi para la protección de plantas frente al ataque de patógenos: 
Aplicaciones prácticas. 
- Mecanismo molecular de la edición genética mediada por CRISPR-Cas9. 
- Aplicaciones potenciales de CRISPR-Cas9 en el manejo de patógenos vegetales. 

 
V. METODOLOGÍA:  
  

● Clases magistrales utilizando herramientas educativas actuales. 
● Charlas con investigadores expertos invitados, abordando estudios de caso sobre virus, 

nematodos, hongos y bacterias. 
● Sesiones de discusión de artículos científicos en un Club de Revistas. 
● Talleres prácticos de análisis molecular de fitopatógenos. 
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● Sesiones de asesoramiento individual y grupal para el desarrollo de investigaciones. 
● Prácticas en laboratorios especializados, dentro y fuera de la Universidad de Caldas: 

○ AGROSAVIA C.I. Tibaitatá: Secuenciación del genoma de un patógeno con la 
tecnología portátil Oxford Nanopore. 

○ Laboratorio de Biotecnología Molecular, Facultad de Ciencias Agropecuarias, 
Universidad de Caldas. 

○ Laboratorio de estudio molecular de fitopatógenos, CIAT-Colombia. 

 
VI. CRITERIOS GENERALES DE EVALUACIÓN: 
 

La evaluación será un proceso constante, formativo y dirigido a identificar los resultados de 
aprendizaje. Integrará todos los tópicos revisados durante el curso como participación en clase, 
realización de talleres, presentación de artículos científicos, desarrollo de actividades presenciales y 
remotas, pruebas escritas y socialización de propuestas de forma oral (seminarios).  Las estrategias 
y porcentajes de evaluación serán acordadas con el Profesor responsable durante la presentación 
de la asignatura. La nota mínima aprobatoria será de 3,5.  

 
VII. REFERENCIAS BIBLIOGRÁFICAS:  
 

1. Adams, I. P., Fox, A., Boonham, N., Massart, S., & De Jonghe, K. (2018). The impact of high 
throughput sequencing on plant health diagnostics. European Journal of Plant Pathology, 
152(4), 909-919. 

2. Andersen, E. J., Ali, S., Byamukama, E., Yen, Y., & Nepal, M. P. (2018). Disease resistance 
mechanisms in plants. Genes, 9(7), 339. 

3. Barrangou, R.; Fremaux, C.; Deveau, H.; Richards, M.; Boyaval, P.; Moineau S. et al. (2007): 
«CRISPR provides acquired resistance against viruses in prokaryotes», en Science, vol. 315, 
n.º 5.819, pp. 1.709-1.712. 

4. Bramhachari, P. V., & Naidu, B. P. (2019). Next-generation sequencing of nucleic acids: 
technology and applications. Polymorphism, 2, 66-81. 

5. Chen, F., Song, Y., Li, X., Chen, J., Mo, L., Zhang, X., ... & Zhang, L. (2019). Genome 
sequences of horticultural plants: past, present, and future. Horticulture research, 6(1), 1-
23. 

6. Cheng-Guo D., W. Chun-Han, G. Hui-Shan (2012) Application of RNA silencing to plant 
disease resistance. Silence 3:1-8.   

7. Collinge D. B., H. J. Jørgensen, O. S. Lund and M. F. Lyngkjaer (2010) Engineering pathogen 
resistance in crop plants. Current Trends and Future Prospects. Annual Review of 
Phytopathology 48:269-291. 

8. Cook, D. E., Mesarich, C. H., & Thomma, B. P. (2015). Understanding plant immunity as a 
surveillance system to detect invasion. Annual review of phytopathology, 53, 541-563. 

9. Dalling, J. W., Davis, A. S., Arnold, A. E., Sarmiento, C., & Zalamea, P. C. (2020). Extending 
Plant Defense Theory to Seeds. Annual Review of Ecology, Evolution, and Systematics, 51. 

10. Doudna, J. A. y Sternberg, S. H. (2017): A Crack in Creation: Gene Editing and the 
Unthinkable Power to Control Evolution, Nueva York, Houghton Mifflin Harcourt. 
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11. Fairbairn D. J., A. S. Cavallaro, M. Bernard, J. Mahalinga-Iyer, M. W. Graham and J. R. 
Botella (2007) Host-delivered RNAi: an effective strategy to silence genes in plant parasitic 
nematodes. Planta 226:1525-1533. 

12. Fire A., S. Xu, M. K. Montgomery, S. A. Kostas, S. E. Driver and C. C. Mello (1998) Potent and 
specific genetic interference by double-stranded RNA in Caenorhabditis elegans. Nature 
391:806-811. 

13. Jain, M., Olsen, H. E., Paten, B., & Akeson, M. (2016). The Oxford Nanopore MinION: 
delivery of nanopore sequencing to the genomics community. Genome biology, 17(1), 239. 

14. Jones, J. D., & Dangl, J. L. (2006). The plant immune system. nature, 444(7117), 323-329. 
15. Jones-Rhoades M. W., D. P. Bartel and B. Bartel (2006) MicroRNAs and their regulatory 

roles in plants. Annual Review of Plant Biology 57:19-53.    
16. Kanja, C., & Hammond‐Kosack, K. E. Proteinaceous effector discovery and characterization 

in filamentous plant pathogens. Molecular Plant Pathology. 
17. Kidner C. A. and R. A. Martienssen (2005) The developmental role of microRNA in plants. 

Current Opinion in Plant Biology 8:38-44.   
18. Knief, C. (2014). Analysis of plant microbe interactions in the era of next generation 

sequencing technologies. Frontiers in plant science, 5, 216. 
19. Landry, D., González‐Fuente, M., Deslandes, L., & Peeters, N. The large, diverse, and robust 

arsenal of Ralstonia solanacearum type III effectors and their in planta functions. Molecular 
Plant Pathology. 

20. Parker J.  Molecular Aspects of Plant Disease Resistance.  2009.  Annual Plant Reviews.  
Wiley- Blackwell. 

21. Rosa, P., & Stigliano, E. (2020). Bringing PTI into the field. In Applied Plant Biotechnology for 
Improving Resistance to Biotic Stress (pp. 45-61). Academic Press. 

22. Tamborski, J., & Krasileva, K. V. (2020). Evolution of plant NLRs: from natural history to 
precise modifications. Annual Review of Plant Biology, 71, 355-378. 

23. Teixeira, P. J. P., Colaianni, N. R., Fitzpatrick, C. R., & Dangl, J. L. (2019). Beyond pathogens: 
microbiota interactions with the plant immune system. Current opinion in microbiology, 49, 
7-17. 

24. Trivedi, P., Leach, J.E., Tringe, S.G. et al. Plant–microbiome interactions: from community 
assembly to plant health. Nat Rev Microbiol (2020). https://doi.org/10.1038/s41579-020-
0412-1 

 
WEBGRAFÍA 

1. https://www.genevestigator.com/gv/index.jsp 
2. http://mapman.gabipd.org/web/guest 
3.  http://genecodis.dacya.ucm.es/ 
4. http://med.stanford.edu/sgtc/research/arab.html 
5. http://www.genoscope.cns.fr/spip/ 
6. http://seed.proteome.free.fr/ 
7. http://www.gabipd.org/projects/Arabidopsis_Proteomics/ 
8. http://aramemnon.botanik.uni-koeln.de/ 
9. http://www.tcdb.org/ 
10.  http://merops.sanger.ac.uk/ 
11. http://mips.helmholtz-muenchen.de/plant/athal/ 



Página 6 de 6 

 

12. http://plantsp.genomics.purdue.edu/html/ 
13. http://datf.cbi.pku.edu.cn/ 
14. http://ppdb.tc.cornell.edu/dbsearch/subproteome.aspx 
15. http://chloroplast.cbio.psu.edu/ 
16. http://www.genetik.uni-hannover.de/arabidopsis.html 
17. http://bioinf.scri.sari.ac.uk/cgi-bin/atnopdb/home 
18. http://suba.plantenergy.uwa.edu.au/ 
19. http://bioweb.ucr.edu/Cellwall/ 
20. http://www.ebi.ac.uk/intact/main.xhtml 
21. http://mint.bio.uniroma2.it/mint/Welcome.do 
22. http://dip.doe-mbi.ucla.edu/dip/Main.cgi 
23. http://plntfdb.bio.uni-potsdam.de/v3.0/ 
24. http://bioinformatics.psb.ugent.be/ATCOECIS/ 
25. http://bioportal.weizmann.ac.il/toolbox/seq_analysis/promoters.html  
26. http://www.arabidopsis.org/portals/genAnnotation/genome_annotation_tools/cis_elemen

t.jsp 

 


