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Introduccion

El microbioma hace referencia al conjunto de microorganismos hongos,
parasitos, bacterias y metabolitos que se encuentran en una planta. Este
interactla de forma positiva ayudando a mejorar los procesos de nutricion y
desarrollo vegetativo y, entre estos, se encuentran los endofitos. Estas
caracteristicas hacen de los endofitos una alternativa novedosa en el manejo de
enfermedades que afectan las plantas y, por ende, la productividad de los
cultivos. Actualmente, existen herramientas moleculares que permiten la
identificacion de estas comunidades microbianas con una alta sensibilidad vy
especificidad, como es el caso de la metagenomica.

Por su parte, la metagendmica se define como el estudio de todas las
comunidades microbianas, las cuales son obtenidas directamente de cualquier
muestra ambiental sin tener que realizar un cultivo microbiano en el laboratorio.
Dado lo anterior, el objetivo principal de esta investigacion fue identificar las
comunidades de endoéfitos presentes en la palma de aceite mediante una
aproximacion metagenomica.

Metodologia

Las muestras se colectaron en palmas de aceite cultivadas en el Campo
Experimental Palmar de Las Corocoras (CEPC), ubicado en el municipio de
Paratebueno, Cundinamarca, Zona Oriental palmera de Colombia. La
metodologia del estudio fue realizada de la siguiente manera:

1. Se seleccionaron tres palmas y se colectaron muestras de: foliolos,
iInflorescencias, meristemo y esipite.

2. Las muestras fueron procesadas en el laboratorio de biologia molecular del
Campo Experimental Palmar de La Vizcaina (CEPV) donde se realizo la
extraccion de ADN vegetal.

3. Posterior a ello, se realizd el proceso de secuenciacion usando el gen 16s
para la identificacidon de microorganismos presentes en las muestras.

4. Las secuencias del gen 16S fueron analizadas bioinformaticamente para
identificar y clasificar taxondmicamente los microorganismos.

5. Finalmente, las secuencias del gen 16S fueron analizadas
bioinformaticamente, evidenciando la abundancia relativa de los
microrganismos de cada muestra y de cada tejido fueron calculadas y
graficadas en Rstudio. Asi mismo, se realizo el analisis de la composicidon
microbiana de las muestras para determinar si existian algun tipo de
diferencias entre los distintos tejidos.
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Figura 1. Prevalencia de organismos en funcion de
la abundancia para cada filum encontrado en las
muestras analizadas.
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Figura 2. Composicion de microorganismos endofitos en la palma de aceite.
A. Composicion del microbiota por tejido colectado: foliolo, inflorescencia, meristemo y estipite.
B. Distribucion de la composicion de la microbiota para cada filum en los tejidos analizados.

Como se observa en la Figura 2, la composicidon de microorganismos presentes
en los tejidos colectados no evidenciaron diferencias estadisticamente
significativas entre ellos; por lo que se observa gue la poblacion microbiana se
distribuye de forma homogénea a lo largo de E. guineensis. Asi mismo, no se
encontraron diferencias en la distribucion de la abundancia microbiana
encontrada en las diferentes palmas de aceite colectadas para el estudio.

Conclusiones y perspectivas

Los resultados de la investigacion reportaron la presencia de los fila
Proteobacteria, Firmicutes y Actinobacteria en todas las muestras colectadas,
estos fila han sido asociados a relaciones simbiodticas favorables para las
plantas, ya que estimulan el crecimiento y una mejor absorcidon de nutrientes.
Dentro del fillum proteobacteria se han reportado microorganismos de los
generos Allorhizobium, Azorhizobium, Bradyrhizobium, Mesorhizobium,
Rhizobium conocidos como rizobios. Diferentes investigaciones refieren que la
caracterizacion y el conocimiento del microbioma vegetal podria ayudar a
aumentar aproximadamente en un 10 % la produccion de los cultivos.

Asi mismo, es importante resaltar que la identificacion de comunidades
microbianas asociadas a la palma de aceite es un punto de referencia para
entender el comportamiento de estos microorganismos, las redes simbidticas y
las interacciones de estos con las células vegetales en diferentes ambientes y
escenarios.
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