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La resistencia a fungicidas en uno de los principales problemas a los que se enfrenta la
agricultura del siglo XXI, y esto es especialmente patente en el caso de los oidios, hongos
fitopatdgenos biotrofos obligados que requieren células vivas para completar su ciclo de
vida. Infectan hojas, tallos, flores y frutos de plantas econémicamente importantes
llegando a ser uno de los grupos de fitopatdgenos de mayor relevancia en el sector
agricola. En Espafia y en las principales areas productoras del mundo, el oidio de las
cucurbitaceas es una amenaza muy grave, y Podosphaera xanthii es considerado como el
principal agente causante de la enfermedad. Hasta la fecha, la aplicacién de fungicidas y
el uso de variedades resistentes son las principales herramientas para el control de la
enfermedad. Otras herramientas como el control bioldgico todavia estan lejos de su
implantacion practica. En cualquier caso, el oidio sigue imponiendo serias limitaciones
en la produccion agricola, siendo necesario el desarrollo de nuevas estrategias de control.

En este estudio se pretende proporcionar informacion sobre las bases moleculares de P.
xanthii que pueda ser de utilidad para el desarrollo de nuevas herramientas de
fitoproteccion. Para lograr este objetivo, estamos centrando nuestra atencién en un
conjunto de proteinas fangicas carentes de funcion, determinado en un estudio anterior.
Ante la falta de homologia con proteinas funcionalmente anotadas, para conocer la
posible funcion de dichas proteinas, en primer lugar, llevamos a cabo un analisis in silico
detallado de las proteinas que incluye modelado 3D, prediccion de posibles ligandos e
identificacion de dominios funcionales. En segundo lugar, para la identificacion de
proteinas clave para la patogénesis de P. xanthii, silenciamos proteinas del hongo con
funcién predicha bioinforméaticamente mediante silenciamiento génico inducido por
hospedador (HIGS) empleando Agrobacterium tumefaciens como vector para la
expresion transitoria de construcciones de silenciamiento en células de melon, y desde
ellas, al hongo diana. Finalmente, las proteinas con un fenotipo claro de silenciamiento
seran seleccionadas para la caracterizacion de su actividad bioldgica. En este congreso se
mostraran los resultados mas relevantes obtenidos hasta la fecha, relativos a la asimilacion
de azufre.
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