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Introducción. Los endófitos están distribuidos a nivel mundial 
y, a menudo, se asocian abundantemente con diferentes tipos 
de plantas, incluidas terrestres y marinas, aunque sus 
componentes genómicos responsables de este estilo de vida 
siguen siendo en gran parte desconocidos. 

Metodología. En este estudio, generamos y analizamos 
nuevos genomas de actinobacterias a partir de aislados 
obtenidos del árbol de cuachalalate (Amphipterygium 
adstringens). Posteriormente, comparamos estos genomas con 
los ya existentes de aislados bacterianos adquiridos de 
endófitos Actinobacterianos conocidos para examinar su 
diversidad  funcional. 

Resultados. Los nuevos genomas son grandes y no están 
optimizados para una relación endosimbiótica obligatoria, lo que 
implica que tienen etapas de vida libre. Todos los genomas 
muestran un enriquecimiento de los genes asociados con el 
transporte y la utilización de fuentes de carbono, así como la 
secreción de proteínas, lo que indica potencialmente que 
contribuyen al ciclo de los carbohidratos y la provisión de 
proteínas a sus respectivos huéspedes. Es importante destacar 
que, además de estos puntos en común, los genomas 
evidencian especificidad y diversificación funcional diferencial, 
incluidos los genes para la producción de aminoácidos, 
hormonas vegetales y una amplia variedad de metabolitos 
secundarios, confirmados por ensayos de metabolómica.  

Conclusiones. Dado este abanico metabólico, proponemos 
que los diferentes genotipos desempeñan papeles dispares y 
se han diversificado en conjunto con sus hospederos.  
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