COMPARACION DE COMUNIDADES MICROBIANAS DE Capsicum annum PROVENIENTES
DE PLANTAS SANAS Y ENFERMAS CON CENICILLA UTILIZANDO METODOS
DEPENDIENTES E INDEPENDIENTES DE CULTIVO.
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Introduccién. En México el chile (Capsicum annum) es
uno de los cultivos que tiene mayor importancia
socioeconomica, ubicandose como el principal exportador
de chile verde a escala internacional y el segundo
productor mundial, sin embargo se han reportado perdidas
masivas debido a la cenicilla, una enfermedad causada
por el hongo Leveillula taurica (1). Una alternativa para
evitar los efectos de este hongo es mediante el uso de
control biolégico. En los dltimos afios se han realizado
numerosos trabajos sobre la composicion de microbiomas
de muchas plantas en los cuales se ha determinado que
contienen especies capaces de ayudar a sus hospederos
a tolerar condiciones bidticas y abioticas. Otra vision
alternativa, es que el éxito en el control biologico de las
enfermedades de los cultivos también puede provenir de
estudios del microbioma asociado con plantas enfermas

).

El objetivo del presente trabajo fue el de identificar y
comparar las comunidades microbianas que colonizan el
follaje del chile jalapefio en plantas sanas y enfermas con
cenicilla y determinar si existe alguna relacion entre ambos
microbiomas que pueda impedir la invasién de cenicilla.

Metodologia. Se muestrearon 2 parcelas de chile
jalapefio de variedades diferentes: Maraja y Grande F2 en
Delicias, Chihuahua. De cada una de las parcelas se
obtuvieron 180 hojas de plantas sanas y 180 hojas de
plantas enfermas con cenicilla. Las muestras fueron
procesadas de acuerdo al protocolo descrito por
Ritpitakphong et al.(2016) (3). Para las pruebas
dependientes de cultivo se aislaron los microorganismos
presentes en las muestras y se revisO morfologia
macroscoépica y microscopica. Enseguida, se realiz6 la
técnica de RAPD utilizando el primer M13 (4) para agrupar
los diferentes aislados en OTUs. Por dltimo, se hizo la
identificacion molecular de todos los microorganismos
aislados utilizando los primers ITS1 e ITS4 para hongos y
27F y 1498R para bacterias. En el caso de las muestras
independientes de cultivo, el ADN metagenomico fue
extraido utilizando el Kit ZymoBIOMICS ™ DNA Miniprep,
amplificado usando los primers ITS1 E ITS4 para hongos
y Bakt_341F y Bakt_805R para bacterias. Finalmente, el
amplificado fue secuenciado mediante lllumina MiSeq y
las secuencias crudas obtenidas fueron analizadas
mediante el programa bioinformatico QIIME (5).

Resultados. Se aislaron un total de 132 microorganismos
en las pruebas dependientes de cultivo. En la tabla 1 se
muestran  los  microorganismos  totales aislados
pertenecientes a cada muestra. Se puede observar que
hay un mayor nimero de microorganismos cuando la
planta se encuentra enferma con cenicilla Io que nos indica
gue hubo un aumento de la comunidad microbiana.

Tabla 1. Microorganismos totales aislados de las muestras de las hojas
de Chile Jalapefio.

Variedad Maraja Maraja Grande Grande

P Sanas Enfermas F2 F2
Microorganismos sanas Enfermas
Bacterias Gram + 12 14 16 35
Actinomicetos 0 0 0 5
Hongos 12 18 12 8
Total 24 32 28 48

Cabe destacar que dentro de estos microorganismos se
encuentra un hongo de interés en ambas variedades de
las plantas sanas el cual de acuerdo a su morfologia
macroscopica y microscdpica coincide con Ampelomyces
quisqualis un microorganismo antagonista de cenicilla.

Conclusiones. Hasta este momento se han aislado una
gran variedad de microorganismos principalmente de las
plantas enfermas con cenicilla, de los cuales hay posibles
candidatos antagonistas contra este hongo. La completa
identificacién molecular de los microorganismos aislados
aln estd en proceso al igual que el analisis del
metagenoma.
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