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‘‘Cada uno de nosotros existe durante un tiempo muy breve, y en 

dicho intervalo tan sólo explora una parte diminuta del conjunto del 

universo. Pero los humanos somos una especie marcada por la 

curiosidad. Nos preguntamos, buscamos respuestas… 

…La filosofía no se ha mantenido al corriente de los desarrollos 

modernos de la ciencia. Los científicos se han convertido en los 

portadores de la antorcha del descubrimiento en nuestra búsqueda 

del conocimiento’’. 

Stephen Hawking 
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A mis abuelos, que con su ejemplo me enseñaron 

que el trabajo y ser constante son herramientas 

indispensables para alcanzar las metas. 
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Resumen 
 
Los patógenos postcosecha causan graves pérdidas económicas en cereales, verduras y frutas, ya que su 
calidad se puede ver mermada. Para inhibir las enfermedades causadas por patógenos, tales como hongos, 
se usan agroquímicos con diversos efectos tóxicos en la salud humana y en el ambiente. Por lo tanto, es 
necesario tener alternativas inocuas y sustentables que reduzcan la incidencia de potenciales patógenos. 
En el presente trabajo se caracterizó taxonómica y funcionalmente la cepa bacteriana SER3, aislada de la 
superficie de fresas, como un nuevo agente control biológico contra diversos hongos patógenos 
postcosecha. Los resultados mostraron que la cepa SER en co-inoculación directa inhibe el crecimiento de 
varios de estos hongos por compuestos difusibles, principalmente. Al secuenciar su genoma completo, se 
encontró que tiene identidad del 100% con Rouxiella badensis DSM 10043T cuando comparamos el gen 
ARNr 16S, así como porcentajes de similitud del 99.6% con el algoritmo ANI (Identidad Promedio de 
Nucleótidos) y 98.2% con el algoritmo GGDC (Calculadora Distancia Genoma-Genoma). De forma 
interesante, el programa anti-SMASH arrojó que la cepa posee grupos de genes para la producción de 
metabolitos secundarios como: sideróforos, enzima péptido no ribosomal sintetasa (NRPS), tiopéptidos, 
aril polienos, policétido sintetasa tipo I (T1PKS) y tipo III (T3PKS), homoserilactonas, entre otros. Al realizar 
la comparación de estos grupos de genes con los de las bacterias filogenéticamente cercanas a la cepa 
SER3, observamos que hay una similitud en el tipo de metabolitos que pueden producir, así como en los 
porcentajes de semejanza de los grupos de genes, resaltando los del género Rahnella, el cual ha sido 
reportado como agente de control biológico, debido a esta similitud en los grupos de genes, se sugiere 
que el género Rouxiella también tiene actividad de control biológico. Cuando se corroboraron los 
resultados de anti-SMASH en lo que corresponde a la síntesis de sideróforos, realizamos ensayos en medio 
sólido cromo azurol y en confrontación con el patógeno Fusarium brachygibbosum 4BF en diferentes 
tiempos de inoculación con la cepa SER3. Los resultados mostraron que hay una relación entre el tiempo 
de inoculación de la cepa con la concentración de sideróforos que produce, y que esta afecta el 
crecimiento y la producción de sideróforos del patógeno. Además, al suministrar una solución de FeCl3 en 
el medio CAS el hongo restablece su crecimiento, lo cual comprueba que los sideróforos son los 
responsables de la inhibición del crecimiento de F. brachygibbosum. El espectro obtenido con 
espectrofotometría UV-Vis de nanodrop nos indica que el sobrenadante de la cepa en medio rico en 
nutrimentos, así como en medio pobre, contiene un sideróforo tipo hidroxamato, el cual se sugiere que se 
trata de la desferroxamina E (nocardamina). Los experimentos in vivo realizados en fresas, mostraron que 
la cepa SER3 y su sobrenadante tienen actividad de control biológico contra Botrytis cinerea y F. 
brachygibbosum, y que la cepa afecta la morfología de las hifas de estos patógenos cuando se realizan co-
cultivos. En conclusion, nuestros resultados muestran que la cepa SER3 de Rouxiella badensis posee rasgos 
genómicos-funcionales asociados al antagonismo de patógenos fúngicos postcosecha, siendo un excelente 
agente de bicoontrol. 
 
Palabras clave: patógenos, postcosecha, control biológico, metabolitos secundarios, bioinformática. 
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Abstract 
 
Postharvest pathogens cause significant economic losses in cereals, vegetables, and fruits as their quality 
can be compromised. To inhibit diseases caused by pathogens such as fungi, agrochemicals with various 
toxic effects on human health and the environment are used. Therefore, it is necessary to have safe and 
sustainable alternatives that reduce the incidence of potential pathogens. In this study, the bacterial strain 
SER3, isolated from the surface of strawberries, was taxonomically and functionally characterized as a new 
biological control agent against various postharvest fungal pathogens. The results showed that the SER 
strain in direct co-inoculation mainly inhibits the growth of several of these fungi through diffusible 
compounds. By sequencing its complete genome, it was found to have 100% identity with Rouxiella 
badensis DSM 10043T when comparing the 16S rRNA gene, as well as similarity percentages of 99.6% with 
the ANI (Average Nucleotide Identity) algorithm and 98.2% with the GGDC (Genome-to-Genome Distance 
Calculator) algorithm. Interestingly, the anti-SMASH program revealed that the strain possesses gene 
clusters to produce secondary metabolites such as siderophores, non-ribosomal peptide synthetase 
(NRPS) enzyme, thiopeptides, aryl polyenes, type I polyketide synthase (T1PKS) and type III (T3PKS), 
homoserine lactones, among others. When comparing these gene clusters with those of bacteria 
phylogenetically close to the SER3 strain, we observed a similarity in the type of metabolites they can 
produce, as well as in the percentages of gene cluster similarity, highlighting those of the Rahnella genus, 
which has been reported as a biological control agent. Due to this similarity in gene clusters, it is suggested 
that the Rouxiella genus also has biological control activity. When the anti-SMASH results regarding 
siderophore synthesis were corroborated, we conducted assays in CAS medium and in confrontation with 
the pathogen Fusarium brachygibbosum 4BF at different inoculation times with the SER3 strain. The 
results showed that there is a relationship between the inoculation time of the strain and the 
concentration of siderophores it produces, and that this affects the growth and siderophore production of 
the pathogen. Additionally, supplying an FeCl3 solution in the CAS medium restored the growth of the 
fungus, confirming that siderophores are responsible for the inhibition of F. brachygibbosum growth. The 
spectrum obtained with UV-Vis nanodrop spectrophotometry indicates that the supernatant of the strain 
in nutrient-rich as well as nutrient-poor medium contains a hydroxamate-type siderophore, which is 
suggested to be desferrioxamine E (Nocardamine). In vivo experiments conducted on strawberries showed 
that the SER3 strain and its supernatant have biological control activity against Botrytis cinerea and F. 
brachygibbosum, and that the strain affects the morphology of these pathogens hyphae when co-cultured. 
In conclusion, our results show that the SER3 strain of Rouxiella badensis possesses genomic-functional 
traits associated with the antagonism of postharvest fungal pathogens, making it an excellent biocontrol 
agent. 
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Introducción 
 

Los microorganismos constituyen una parte integral de frutas y vegetales, pueden encontrarse en 

las superficies como epífitos o dentro de los tejidos como endófitos. La mayoría de ellos no causan 

enfermedad y están relacionados con la fisiología de las frutas y vegetales en etapa postcosecha 

y con la respuesta de defensa hacia patógenos (Zhang et al., 2021).  

El darse cuenta de que en las frutas y vegetales se encuentran microorganismos benéficos 

fomentó el campo del control biológico utilizando estos microorganismos para desarrollar 

productos comerciales (Droby & Wisniewski, 2018). Generalmente nos referimos a estos 

microorganismos como agentes de control biológico o antagonistas microbianos. Estos agentes 

pueden definirse como microorganismos que impiden la proliferación y desarrollo de 

microorganismos patógenos a través de diferentes mecanismos de acción. Sin embargo, la 

aplicación práctica de estos agentes en productos comerciales se ve obstaculizada por su eficacia 

comparada con los productos químicos sintéticos. Por lo tanto, es importante entender cómo 

actúan los microorganismos benéficos, cuáles son los mecanismos de acción que utilizan para 

mejorar su eficacia y seleccionar las mejores cepas (Massart et al., 2015). 

Cabe resaltar que los agentes de control biológico no solo pueden encontrarse en la superficie de 

frutas y vegetales, también pueden ser aislados de distintas fuentes, comúnmente son aislados 

de alguna parte vegetal o del suelo en relación con la planta, por ejemplo, de la rizosfera, filosfera 

o como endófitos (dentro de los tejidos de la planta) y pueden ser evaluados por su capacidad de 

control biológico  en frutas y vegetales en etapa postcosecha con el objetivo de evitar el deterioro 

ocasionado por hongos (Morales-Cedeño et al., 2023). 

Algunas de las características con las que debe contar un agente de control biológico son que 

debe ser genéticamente estable, no fastidioso de acuerdo a sus requerimientos nutricionales, 

capaz de sobrevivir a diferentes condiciones ambientales, no debe producir metabolitos dañinos 

para humanos, no debe ser patógeno del hospedero, que pueda ser formulado para almacenarse 

y dispersarse adecuadamente, que sea compatible con otros tratamientos físicos y químicos que 

se aplican a frutas y vegetales en etapa postcosecha, entre otros (Morales-Cedeño et al., 2021). 

Para conocer las características de un agente de control biológico, así como los mecanismos de 

acción que utiliza, se pueden emplear distintas metodologías. Los métodos microbiológicos 

suelen ser los primeros en utilizarse para evaluar la capacidad de antagonizar el crecimiento de 

ciertos microorganismos patógenos haciendo cultivos duales. Los métodos bioquímicos son 

utilizados para identificar proteínas o diversos metabolitos, por ejemplo, aquellos relacionados 

con la resistencia del hospedero en confrontación con el patógeno. 

Las técnicas moleculares como la secuenciación, la metabolómica, transcriptómica, proteómica, 

etc. Son otra metodología que permite estudiar de una manera holística los mecanismos de 

acción de un agente de control biológico (Massart et al., 2015). 
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La era de la genómica ha proporcionado herramientas para identificar en el genoma de los 

agentes de control biológico grupos de genes biosintéticos para la producción de antibióticos y 

metabolitos secundarios. Los algoritmos que se han desarrollado para para buscar estos grupos 

de genes incluyen: anti-SMASH, BAGEL, NP.searcher y PRISM. Muchos de estos algoritmos se 

basan en patrones derivados de grupos de genes de antibióticos conocidos y motivos proteicos 

asociados. 

Las estrategias de genómica comparativa también pueden ser útiles para identificar nuevos 

grupos de genes biosintéticos. Esta técnica se basa en la comparación de secuencias de genes 

candidatos con los que se encuentran en el genoma de alguna cepa utilizando la herramienta 

tblastn (Williams et al., 2020). 

En lo que respecta a los mecanismos de control biológico  que puede utilizar un antagonista 

microbiano, se han descrito distintos, los principales son: competencia con el patógeno por 

espacio y nutrientes, antibiosis, parasitismo directo y resistencia inducida (Sharma et al., 2009). 

Sin embrago, diversos autores han descrito algunos más, por ejemplo: formación de biopelículas, 

quorum sensing, producción de compuestos orgánicos volátiles (VOCs) y producción de 

sideróforos (Dukare et al., 2019),(Carmona-Hernandez et al., 2019). 

Algunos mecanismos de acción pueden estar relacionados entre sí, por ejemplo, el quorum 

sensing, la comunicación y la densidad de la población bacteriana tiene relación con la 

competencia por espacio y nutrientes y también se relaciona con la producción de biofilm y ésta 

a su vez puede ligarse con la resistencia del hospedero. La producción de sideróforos también se 

relaciona con la competencia por espacio y nutrientes ya que los sideróforos son compuestos 

quelantes del hierro, de esta manera queda poco hierro disponible para lo patógenos y así se 

limita su crecimiento y proliferación (Morales-Cedeño et al., 2020). Los mecanismos no solo 

pueden estar relacionados, también puede ser que el agente antagonista utilice más de un 

mecanismo para biocontrolar un patógeno, también se debe considerar que se implica una 

interacción compleja entre el huésped, el patógeno, el agente antagonista y el ambiente (Nunes, 

2012). 

La competencia por espacio y nutrientes es el mecanismo que se define como uno de los 

principales, es utilizado por muchos agentes de control biológico. Se refiere a la capacidad que 

tienen los antagonistas de adaptarse y utilizar los recursos o nutrimentos de una manera más 

eficiente que el patógeno. Para lograr esto el agente de control biológico debe estar presente en 

cantidades suficientes en el momento y sitio correcto (Spadaro & Droby, 2016). Por ejemplo, si hay 

una lesión en la fruta y ésta se encuentra colonizada por algún microorganismo antagonista en 

una concentración importante, será difícil que un patógeno pueda ocupar ese espacio y proliferar. 

La competencia por espacio y nutrientes está relacionada con la producción de sideróforos, el 

hierro es un micronutriente muy importante para el crecimiento y proliferación de los 

microorganismos, así como un elemento necesario para el crecimiento y virulencia de los 

patógenos. En la competencia por el hierro, los sideróforos producidos por los agentes de control 
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biológico captan el hierro presente, limitando la ingesta de los patógenos y de esta manera 

impiden su crecimiento germinación y patogénesis. (Dukare et al., 2019). 

Los sideróforos son compuestos quelantes del hierro, forman un complejo fuerte y estable con 

los iones de hierro con la finalidad de solubilizarlo y facilitar su toma a través de selectivos 

receptores de membrana que realizan la importación del complejo hierro-sideróforo. Producir 

sideróforos también tiene un costo de energía por lo que los microorganismos no productores de 

sideróforos tienden a incentivar la absorción de sideróforos que no producen, para lograrlo 

necesitan de vías de absorción que pueden surgir por mutaciones de transportadores para captar 

sideróforos exógenos, o por transferencia genética horizontal de la vía de captación desde los 

productores de sideróforos (Boiteau et al., 2019). 

La prevalencia de esta ‘‘piratería’’ de sideróforos induce una presión selectiva para quienes los 

producen, es decir, deben sintetizar nuevos sideróforos que no puedan ser tomados por los 

competidores. Lo que se ve reflejado en cientos de sideróforos únicos que se han esclarecido 

estructuralmente. Pueden surgir nuevos sideróforos a partir de la evolución divergente de las vías 

de biosíntesis, lo que da como resultado sideróforos estructuralmente similares con ligeras 

diferencias en las propiedades químicas (Fischbach et al., 2008). 

Los sideróforos también se relacionan con otro mecanismo de control biológico ya que pueden 

activar la resistencia sistémica inducida en el hospedero, sin embargo, el mecanismo por el cual 

disparan esta respuesta es poco entendido (Orozco-Mosqueda et al., 2023).  

Los cientos de sideróforos que se han descrito pueden clasificarse por su naturaleza química 

principalmente en 4 tipos: carboxilatos, hidroxamatos, catecolatos y tipo mixto (Ghosh et al., 

2020). 
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Antecedentes 
 

Para conocer los mecanismos de acción que posee un agente de control biológico es importante 

utilizar una combinación de diferentes métodos, es decir, utilizar tanto métodos microbiológicos 

y bioquímicos como moleculares, esto nos permite tener un panorama más amplio, ya que 

algunas veces, aunque un agente de control biológico tenga las características que le permiten 

desarrollar un mecanismo de acción, este no lo realiza bajo determinadas condiciones. Un 

ejemplo de esto es mencionado en el trabajo de Tian et al., 2020, en donde observaron mediante 

ensayos microbiológicos (haciendo cultivos duales) que tanto la cepa de Bacillus sp. W176 como 

su sobrenadante inhiben el crecimiento de Penicillium digitatum (figura 1), dados estos resultados 

decidieron analizar el sobrenadante utilizando cromatografía liquida acoplada a espectrometría 

de masas (LC-MS), en donde encontraron varios compuestos con actividad antimicrobiana como: 

macrolactina, bacilaeno, micosubtilina y surfactina. También utilizaron métodos moleculares 

como PCR para amplificar y detectar genes relacionados con la síntesis de compuestos 

antimicrobianos, mediante este último análisis encontraron genes necesarios para la producción 

de iturina, sin embargo, la iturina no fue encontrada en sobrenadante. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Cultivos duales de Bacillus sp. W176 (panel A) y su sobrenadante (panel B) con Penicillium digitatum. 

Cuando se trata de evaluar la capacidad antagonista de un agente de control biológico también 

es importante comprobar que el efecto que se observa en los experimentos in vitro se observe 

en los experimentos in vivo. Por lo cual también realizaron ensayos utilizando como modelo frutas 

de mandarina (figura 2). Los resultados mostraron que cuando se utiliza la cepa w176 la incidencia 

de enfermedad provocada por P. digitatum disminuye 90%, mientras que al utilizar el 

sobrenadante la incidencia de enfermedad disminuye 57.5%. 
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Figura 2. Efecto de la cepa w176 y su sobrenadante en el deterioro provocado por P. digitatum inoculado en 

mandarinas. Panel (A): Frutas con 20µL de agua estéril. Panel (B): frutas con 10 µL de agua estéril y 10 µL de una 

suspensión de conidios de P. digitatum. Panel (C): frutas 10 µL del sobrenadante libre de células de la cepa w176 y 

10 µL de una suspensión de conidios de P. digitatum. Panel (D): 10 µL de cultivo de la cepa w176 en PDB y 10 µL de 

una suspensión de conidios de P. digitatum. La concentración de la cepa w176 fue de 2X108 esporas/mL y la 

concentración de la suspensión de conidios fue de 1X105 esporas/mL. Las frutas fueron incubadas en cámaras 

climáticas a 25°C y 90% de humedad relativa por 5 días. Se utilizaron 20 frutas por cada replica, los ensayos se 

repitieron 3 veces. 

La secuenciación de alto rendimiento ha permitido explorar los genomas bacterianos completos 

y poder compararlos, esta técnica ha sido de gran ayuda en la taxonomía, pudiendo definir 

características de diferentes géneros bacterianos. También ha permitido hacer comparaciones 

entre cepas de la misma especie, esto es útil porque nos permite definir porque algunas cepas 

pueden ser potenciales agentes de control biológico y que es lo que las distingue de otras. 

El trabajo realizado por Contreras-Pérez et al., 2019 es un ejemplo de la vasta información que 

puede ser obtenida al secuenciar el genoma completo de una bacteria. Ellos aislaron a la cepa 

COPE52, endófita de raíces de Rubus fruticosus, y utilizando diferentes herramientas 

bioinformáticas, como la Identidad Promedio de Nucleótidos por sus siglas en inglés (ANI) y la 

Calculadora de Distancia Genoma-Genoma (GGDC) pudieron calcular el Índice General de 

Relación del Genoma, el cual  ayudó a identificar taxonómicamente a la cepa COPE52 como 

Bacillus toyonensis COPE52. Con  el servidor  RAST, pudieron identificar 5978 secuencias 

codificantes, incluyendo secuencias que son importantes para la promoción directa e indirecta 

del crecimiento vegetal (fig.3). Este estudio fue complementado con  ensayos microbiológicos y 

bioquímicos, realizando cultivos duales confrontando a la cepa COPE52 con el patógeno Botrytis 

cinerea de manera directa y también indirecta, para evaluar el efecto de los compuestos orgánicos 

volátiles (VOCs), al observar que estos tienen un efecto inhibiendo el crecimiento del hongo, 
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decidieron hacer cromatografía de gases acoplada a espectrometría de masas (GC-MS), los 

resultados de este análisis mostraron que la cepa COPE52 produce compuestos con actividad 

antimicrobiana como el dimetildisulfuro, así como acetoína y 2,3-butanodiol que son compuestos 

que inducen resistencia sistémica en las plantas (tabla 1). Otros ensayos bioquímicos que 

realizaron mostraron que esta cepa produce ácido indol acético (IAA), y proteasas (tabla 2). 

 

Figura 3. Distribución de secuencias codificantes agrupadas en categorías de B. toyonensis COPE52. Del lado derecho 

se muestran el número de secuencias que son importantes para antagonismo, colonización rizosférica y endosférica. 

 

Tabla 1. Compuestos orgánicos volátiles producidos por B. toyonensis COPE52 detectados con GC/MS. 

Compuestos Orgánicos Volátiles Tr (min) 
Bacillus toyonensis 

COPE52 (%) 

Acetoína 1.4 3.8 

2-Butanona 1.95 0.99 

Propanoato de etilo 2.65 1.45 

Isobutirato de etilo 2.76 6.78 

Butanoato de etilo 4.28 6.55 

2-metilbutanoato de etilo 4.72 6.45 

Isovalerato de etilo 5.24 5.19 

Dimetil disulfuro 5.35 2.63 

Isobutano 6.43 4.6 

S-Metil-tiobutirato 7.56 3.36 

S-Metil 3-metilbutanotioato 11.55 7.84 

Tiglato de etilo 12.26 5.16 

Metil pirazina 13.63 1.04 

3-Hidroxi-2-butanona 14.47 3.49 

Ácido acético 22.32 6.03 

3-hidroxibutanoato de etilo 24.74 16.21 

2-(Metiltio) etanol 25.12 2.75 

Ácido propanoico 25.83 0.97 

2,3-Butanodiol 27.38 2.61 

Fenil oxirano 28.42 1.65 

Ácido butanoico 29.33 1.11 
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Mentol 29.39 0.78 

Ácido 3-Metilbutanoico 30.87 4.28 

Salicilato de metilo 34.34 0.75 

Fenilacetato de etilo 34.97 1.44 

Butirato de butilo 37.74 0.33 

Alcohol bencílico 38.27 1.75 

 

 

Tabla 2. Ensayos microbiológicos realizados para evaluar antagonismo por compuestos difusibles y volátiles 

producidos por COPE52 y ensayos bioquímicos para detectar funciones relevantes en la promoción del crecimiento 

vegetal.  

Endófito 
bacteriano 

IAA (µg/mL) 
Actividad de 

proteasas 
Sideróforos 

Actividad de 
ACC 

desaminasa 
Inhibición de Botrytis cinerea 

Bacillus 
toyonensis 

COPE52 

24.08 ± 0.50 28.6 ± 1.6 
 

- - 

Compuestos 
difusibles 

Compuestos 
volátiles 

11.49 ± 0.84 
 

36.41 ± 2.3 
 

 
 

Los agentes de control biológico pueden aislarse de diversas fuentes, por ejemplo, pueden habitar 

cualquier tejido o superficie vegetal como: flores, frutos, tallos, hojas, raíces, incluso el interior 

de las semillas de los frutos (Morales-Cedeño et al., 2021). También pueden habitar distintos tipos 

de suelo, desde campos de agricultura, suelos de minas o de ambientes extremos, como suelos 

salinos, con altas o bajas temperaturas, etc. La mayoría de las cepas que han sido evaluadas como 

agentes de control biológico contra hongos causales de deterioro postcosecha en frutas y 

vegetales, han sido precisamente aisladas de frutas y vegetales. En el proyecto de maestría 

realizado por Morales-Cedeño, 2019, se aisló a la cepa SER3 de la superficie de frutas de fresa. Se 

decidió caracterizarla definiendo algunas características morfológicas y amplificando el gen 

ribosomal 16S para establecer su taxonomía y, además, evaluarla como agente de control 

biológico (figura 4). Los resultados de la morfología mostraron que se trata de una bacteria Gram 

negativa que forma colonias de  un color claro. Sin embargo, los resultados de la comparación del 

gen ribosomal 16S utilizando la herramienta BLAST, mostraron que tenía un porcentaje de 

identidad menor al 98.7%, por lo que no se pudo identificar su taxonomía (tabla 3). 
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Figura 4. Morfología macroscópica (panel A) y morfología microscópica (panel B) de la cepa SER3 aislada de la 

superficie de fresas. La morfología microscópica fue observada con microscopio óptico con objetivo de 100x. 

 
 
Tabla 3: Identificación molecular con PCR del gen ADNr 16S y la herramienta de búsqueda BLAST. 

Aislado Género y especie Porcentaje de identidad 

SER3 Rahnella aquatilis 94% 

 

Durante un tiempo considerable el estándar de oro para establecer la taxonomía procariota ha 

sido la hibridación del ADN. Debido al avance de las nuevas tecnologías han surgido herramientas 

que han permitido crear un método bioinformático que pueda remplazarla, este método se basa 

en crear valores análogos a los de la hibridación y se le dio el nombre de índice general de relación 

del genoma (OGRI), por definición este índice representa una medida que indica que tan similares 

son dos secuencias genómicas, puede utilizarse para comprobar si una cepa pertenece a una 

especie conocida calculando la relación entre el genoma de la cepa de interés y el genoma de la 

cepa tipo de una especie. La identidad promedio de nucleótidos (ANI) y la calculadora de distancia 

genoma-genoma (GGDC) son dos herramientas que se utilizan para calcular el OGRI. En la figura 

5 se muestra el diagrama experimental propuesto por Chun et al., 2018 para calcular este índice. 
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Figura 5. Flujo de trabajo de clasificación procariota a nivel especie basada en el genoma. Para reconocer nuevos 
géneros, se deben utilizar árboles filo genómicos. 
 

Le Fléche-Matéos et al., 2017 utilizaron el  índice general de relación del genoma (OGRI) para 

poder identificar taxonómicamente dos cepas que fueron aisladas de suelos pantanosos en 

Baden, Alemania. Mediante este método pudieron determinar que se trataban de dos nuevas 

especies: Rouxiella badensis y Rouxiella silvae. Para poder caracterizar a dichas cepas, 

secuenciaron sus genomas completos, utilizaron los algoritmos ANI y GGDC para calcular el OGRI 

y determinaron algunas características fenotípicas. En la figura 6 se muestra el árbol filogenético 

que construyeron con secuencias del gen ribosomal 16S. Podemos observar que ambas cepas son 

cercanas a Rouxiella chamberiensis. Los resultados del OGRI mostraron que el porcentaje de 

similitud utilizando el algoritmo ANI fue menor del 95% y con el algoritmo GGDC el porcentaje 

fue menor del 70% estos resultados sugirieron que se trataba de nuevas especies. En la tabla 4 se 

enlistan algunas características bioquímicas y morfológicas que determinaron al caracterizar a 

Rouxiella badensis. 



17 
 

 
 
Figura 6. Árbol filogenético construido con secuencias del gen ribosomal 16S. Valores de Bootstrap basados en 1000 
replicados. 
 
 
Tabla 4. Características fenotípicas de Rouxiella badensis. 

Forma y tinción Gram Bacilos GRAM (-) 

Color de las colonias Sin pigmento 

Crecimiento a 37°C + 

Reducción de nitratos + 

Producción de ácidos a partir de: + 

D-Fucosa + 

Glicerol + 

D-Maltosa + 

D-Melezitosa + 

D-Rafinosa + 

L-Ramnosa + 

D-Sucrosa + 

D-Turanosa + 
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Justificación 
 

En un trabajo anterior se aisló a la cepa bacteriana SER3 de la filósfera de frutas de fresa, la cual 

destacó por su capacidad de antagonizar diversas especies de hongos patógenos postcosecha, 

incluyendo los géneros Botrytis, Penicillium, Fusarium y Alternaria. Por lo tanto, la cepa SER3 

podría tener una función ecológica como antagonista de patógenos fúngicos y ser un promisorio 

agente de control biológico de enfermedades postcosecha. Sin embargo, se desconocen los 

elementos genéticos y los potenciales metabolitos involucrados en dicho antagonismo. Por lo que 

un análisis taxonómico y genómico-funcional de SER3, así como los metabolitos que produce en 

interacción con hongos, permitirá explorar su principal modo de acción, conduciendo al 

desarrollo de estrategias que protejan a las frutillas del ataque por patógenos postcosecha. 
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Hipótesis 
 

La cepa bacteriana SER3 posee rasgos genómico-funcionales asociados al antagonismo de 
patógenos fúngicos postcosecha. 
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Objetivos 
 

Objetivo general 
Definir las características taxonómicas y genómico-funcionales de la cepa SER3 asociadas al 
antagonismo de patógenos fúngicos postcosecha. 
 

Objetivos particulares 
1. Establecer la afiliación taxonómica y filogenómica de la cepa bacteriana SER3. 
2. Identificar y validar grupos de genes asociados a la producción de metabolitos 

antifúngicos encontrados en el genoma de la cepa SER3. 
3. Determinar las propiedades bioquímicas y estructurales del o los metabolitos bioactivos 

previamente identificados en el genoma de la cepa SER3. 
4. Cuantificar in vitro el control de patógenos fúngicos postcosecha por el o los metabolitos 

bioactivos producidos por la cepa SER3. 
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Estrategia experimental 
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Resultados: 

Functional and Genomic Analysis of Rouxiella Badensis SER3 as a Novel Biocontrol Agent 

of Fungal Pathogens 
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Resultados adicionales 
 

Inhibición de Fusarium brachygibbosum y producción de sideróforos en medio cromo-

azurol (CAS) 
 

Detectamos producción de sideróforos en ensayos de confrontación de la cepa SER3 con el 
patógeno Fusarium brachygibbosum en medio cromo-azurol (CAS). Tanto la bacteria como el 
patógeno producen sideróforos (figura 7). Al inocular la bacteria y el hongo al mismo tiempo 
observamos que no hay diferencias significativas en el crecimiento del hongo ni en el tamaño del 
halo de sideróforos que éste produce. Sin embargo, al inocular la bacteria 24 horas antes que el 
hongo, el crecimiento de éste se reduce un 18% y el halo de sideróforos producido por este 
patógeno también disminuye su tamaño, mientras que el halo de la bacteria es ligeramente 
mayor comparado que cuando se inoculan al mismo tiempo. Cuando la cepa SER3 se inocula 48 
horas antes que Fusarium su crecimiento se muestra inhibido en un 28%. El halo de sideróforos 
producido por este hongo es significativamente menor comparado con el control y con los 
tratamientos donde se inocularon al bacteria y hongo al mismo tiempo y la bacteria 24h antes 
que el hongo. También observamos que, si la bacteria se inocula 72h antes que el patógeno el 
porcentaje de inhibición es del 31%, el halo de sideróforos por parte del patógeno se mantiene 
aproximadamente del mismo tamaño comparado con el tratamiento donde la bacteria se inocula 
48h antes que el patógeno. El halo de sideróforos producido por la bacteria es de mayor tamaño 
comparado con los tratamientos donde se inocularon bacteria y hongo al mismo tiempo y la 
bacteria 24 y 48 horas antes que el patógeno. 

 

Figura 7: Ensayos de confrontación entre Rouxiella badensis SER3 y Fusarium brachygibbosum en medio CAS. Las 

horas representan los tiempos de inoculación de la bacteria antes de la inoculación del patógeno. Las barras 

representan la media de los tratamientos ± error estándar (n=2). Las letras y los asteriscos indican que los promedios 

difieren significativamente de acuerdo con la prueba de rango múltiple de Duncan (p<0.05). 
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Para comprobar que la deficiencia de hierro provocada por los sideróforos son la causa de la 

inhibición del crecimiento de Fusarium brachygibbosum, se realizaron los mismos experimentos, 

pero se le agregó una solución de FeCl3 para ver si el crecimiento del hongo se restablecía al 

proporcionar hierro. Si comparamos estos resultados con los del experimento anterior en 

términos de porcentaje, el crecimiento del hongo se restablece al 100% cuando se administra la 

solución de FeCl3. Los resultados se muestran en la figura 8.  

Figura 8: Ensayos de confrontación entre Rouxiella badensis SER3 y Fusarium brachygibbosum en medio CAS. Las 

horas representan los tiempos de inoculación de la bacteria antes de la inoculación del patógeno.  Después de 72h 

de interacción entre la bacteria y el hongo en cada tratamiento, se adicionó una solución de FeCl3. Las barras 

representan la media de los tratamientos ± error estándar (n=2). Las letras indican que los promedios difieren 

significativamente de acuerdo con la prueba de rango múltiple de Duncan (p<0.05). 

 

Tipos de sideróforos detectados con espectrofotometría UV-vis en el sobrenadante de la 

cepa SER3 
 

El espectro obtenido con el sobrenadante de la cepa SER3 en caldo nutritivo muestra un pico 
entre los 400 y 450nm lo que indica la presencia de sideróforos tipo hidroxamato de acuerdo con 
(Neilandsl, 1981). La imagen del espectro obtenido se muestra en la figura 9. 
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Figura 9: Espectro obtenido con espectrofotometría UV-vis realizado en el sobrenadante de la cepa SER3 en caldo 

nutritivo. La presencia de un pico entre los 400 y 450nm indica la presencia de sideróforos tipo hidroxamato. 

 

Mientras que la presencia de un pico a una longitud de 495nm indicaría la presencia de 
sideróforos tipo catecolato. Este no fue encontrado en el sobrenadante de la cepa en caldo 
nutritivo. La imagen del espectro obtenido se muestra en la figura 10. 
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Figura 10: Espectro obtenido con espectrofotometría UV-vis realizado en el sobrenadante de la cepa SER3 en caldo 

nutritivo. La presencia de un pico en los 495nm indicaría la presencia de sideróforos tipo catecolato. 

 

Dado que la producción de sideróforos se estimula en mayor proporción por la deficiencia de 

nutrimentos (particularmente Fe+), se realizaron los mismos experimentos de espectrofotometría 

UV-vis utilizando el medio de cultivo M9. 



40 
 

 

Figura 11: Espectro obtenido con espectrofotometría UV-vis realizado en el sobrenadante de la cepa SER3 en caldo 

M9. La presencia de un pico entre los 400 y 450nm indica la presencia de sideróforos tipo hidroxamato. 

 

 

El espectro muestra la presencia de un pico entre los 400nm y 450nm detectando la presencia de 

sideróforos tipo hidroxamato, (figura 11). Mientras que no se observó pico a los 495nm indicando 

que no hay presencia de sideróforos tipo catecolato (figura 12). 
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Figura 12: Espectro obtenido con espectrofotometría UV-vis realizado en el sobrenadante de la cepa SER3 en caldo 

M9. La presencia de un pico en los 495nm indicaría la presencia de sideróforos tipo catecolato. 

 

Grupo de genes involucrados en la producción de Desferrioxamina E (nocardamina) y su 

posición en el genoma de Rouxiella badensis SER3 
  

El grupo está compuesto por 4 genes, en la figura 13 se observa su posición en el genoma de R. 

badensis SER3. El gen putativo dfoJ codifica para la enzima lisina/ornitina descarboxilasa 

dependiente de piridoxal-fosfato. Descarboxila lisina produciendo cadaverina. El gen putativo 

dfoA codifica para  la enzima amina monooxigenasa. Conduce la oxigenación en uno de los grupos 

amino terminales de la cadaverina para producir 1-amino-5-(N-hidroxi)-aminopentano. El gen 

putativo dfoC realiza la reacción de acoplamiento de succinil-CoA con el 1-amino-5-(N-hidroxi)-

aminopentano para formar ácido N-5-aminopentil-N-(hidroxil)-succinámico, que es trimerizado y 

ciclado en una reacción dependiente de ATP por la proteína dfoC para formar desferrioxamina E. 

El gen putativo dfoS codifica para una proteína de transporte de membrana MFS (superfamilia de 

facilitadores principales) responsable de exportar de la célula la desferrioxamina E. 
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Figura 13: Grupo de genes involucrado en la síntesis y excreción del sideróforo desferrioxamina E, también conocido 

como nocardamina E y su posición en el genoma de la cepa SER3.  

 

Efecto de la cepa SER3 en la morfología de las hifas de Botrytis cinerea y Fusarium 

brachygibbosum observado con microscopio electrónico de barrido 
 

Utilizando el microscopio electrónico de barrido (MEB) observamos coincidencias con las 

imágenes que se tomaron con el microscopio óptico, es decir, las hifas en contacto con la cepa 

SER3 muestran deformidad, sin embargo, con el MEB también observamos otros detalles que se 

pueden apreciar en las figuras 14 y 15. La figura 14 muestra las hifas de F. brachygibbosum en 

contacto con la bacteria muestran rupturas y protuberancias, además las hifas de B. cinerea 

(figura 15) tienen una forma aplanada. Esto nos indica que los compuestos de la cepa SER3 que 

difunden al medio provocan una deformidad en las hifas de los patógenos y por lo tanto se inhibe 

su crecimiento. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 14: Hifas de Fusarium brachygibbosum 4AF. Panel (A), (B) y (C) corresponden a las hifas en condiciones control 
vistas a 400x, 3000x y 6000x, respectivamente. Panel (D), (E) y (F) corresponden a las hifas que estuvieron en co-
cultivo con la cepa SER3 vistas a 400x, 3000x y 6000x, respectivamente. 
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Figura 15: Hifas de Botrytis cinerea 62BCV. Panel (A), (B) y (C) corresponden a las hifas en condiciones control vistas 

a 400x, 3000x y 6000x, respectivamente. Panel (D), (E) y (F) corresponden a las hifas que estuvieron en co-cultivo con 

la cepa SER3 vistas a 400x, 3000x y 6000x, respectivamente. 
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Discusión general 
 

Los agentes de control biológico o antagonistas microbianos pueden ser aislados de diversas 

fuentes, sin embargo, las fuentes más comunes son la superficie o interior de las frutas o las 

plantas. Cuando una cepa es propuesta como agente de control biológico importante 

caracterizarla de la manera más completa posible, es decir, hacer uso de las diversas 

metodologías como ensayos microbiológicos, bioquímicos y moleculares para conocer su 

taxonomía, conocer los potenciales genes involucrados en los mecanismos de acción que ejerce, 

comprobar su capacidad antagonista en co-cultivos y en experimentos in vivo, realizar pruebas 

bioquímicas para identificar los metabolitos que produce, verificar que estos no sean tóxicos para 

las personas o animales. Incluso hacer pruebas para proponer alguno de estos metabolitos como 

nuevo compuesto antimicrobiano que pueda ser utilizado de forma aislada, en vez de utilizar las 

células bacterianas. 

La cepa SER3 con la que se trabajó en el presente proyecto, fue aislada de la superficie de frutas 

de fresas, después de realizar co-cultivos para evaluar su capacidad de control biológico se decidió 

caracterizarla y determinar los mecanismos de acción que utiliza contra los hongos patógenos. 

Definir las características taxonómicas y genómico-funcionales de la cepa SER3 asociadas al 

antagonismo de patógenos fúngicos postcosecha fue el objetivo general de este proyecto. Para 

lograrlo fue necesario utilizar metodologías microbiológicas, bioquímicas y moleculares como es 

sugerido por (Massart et al., 2015). 

Dentro de las metodologías moleculares está la secuenciación de alto rendimiento. Esta 

herramienta nos permite avanzar rápidamente en diagnóstico, taxonomía, epidemiología, 

genómica comparada, virulencia, descubrimiento de genes o variantes de interés y asociación de 

microorganismos con deterioro de alimentos e infecciones transmitidas por alimentos (Quijada 

et al., 2020). En este trabajo mediante la secuenciación de alto rendimiento y el uso de 

herramientas bioinformáticas pudimos ensamblar el genoma completo de la cepa SER3, 

obtuvimos 47 contigs que fueron ensamblados en un solo scalfold. Una vez que obtuvimos el 

genoma, realizamos las anotaciones, es decir, localizamos y encontramos funciones de los genes 

presentes. Algunas de las características del genoma es que tiene un tamaño de 5.08Mb, tiene 

un contenido de GC del 52.8% 

Los algoritmos Identidad Promedio de Nucleótidos por sus siglas en inglés (ANI) y la calculadora 

distancia Genoma-Genoma (GGDC), son herramientas que nos permiten calcular el índice 

General de la Relación del Genoma (OGRI), este índice nos permite reemplazar la técnica de 

hibridación del ADN que por mucho tiempo fue el estándar de oro para establecer la taxonomía 

procariota. El OGRI, es reconocido ahora como la herramienta para definir especies procariotas. 

De acuerdo con Chun et al., 2018, una vez que el genoma completo es ensamblado, se localiza la 

secuencia completa que corresponde al gen ribosomal 16S, se hace una comparación de ésta con 

secuencias de cepas tipo, de esta manera encontramos especies filogenéticamente cercanas a 
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nuestra cepa de interés, si el porcentaje de identidad es menor al 98.7% podemos definirla como 

una nueva especie, pero si es mayor a este valor, se debe calcular el Índice General de Relación 

del Genoma (OGRI). Para calcular este índice, es necesario descargar secuencias de genomas 

completos de cepas tipo filogenéticamente cercanas a nuestra cepa de interés de acuerdo con los 

resultados de la comparación del gen ribosomal 16S. La comparación de genomas completos 

debe hacerse con los algoritmos ANI y GGDC, si los valores de éstos son menor de 95% y 70% 

respectivamente, se define como nueva especie, pero si son mayores a este valor entonces se 

define como una especie conocida, a la especie con mayor porcentaje de identidad. 

Mediante el uso de esta técnica pudimos identificar a la cepa SER3 como Rouxiella badensis SER3 

de manera certera, ya que el porcentaje de identidad comparando el gen ribosomal 16S de la 

cepa SER3 con el de Rouxiella badensis DSM 10043 fue de 100% y utilizando los algoritmos ANI y 

GGDC para comparar los genomas completos de estas dos cepas los porcentajes de identidad 

fueron 99.6% y 98.2%, respectivamente. 

Otra herramienta bioinformática que aporta valiosa información a partir del genoma ensamblado 

es el programa anti-SMASH, éste identifica grupos de genes y su posición para la producción de 

antibióticos y metabolitos secundarios, por lo tanto, nos permite conocer los potenciales 

metabolitos que una bacteria puede producir. Sin embargo, es importante mencionar que se debe 

comprobar la presencia de los metabolitos de interés mediante alguna otra técnica, por ejemplo, 

pruebas bioquímicas, cromatografía, o incluso la expresión de los genes utilizando RT-qPCR o 

microarrays. De esta manera podemos constatar que los genes detectados con anti-SMASH se 

están expresando y en qué condiciones pueden hacerlo, por ejemplo, si la presencia o ausencia 

de un patógeno influye en la expresión de un gen o en la producción de un metabolito 

determinado. 

Los resultados de anti-SMASH mostraron que en el genoma de la cepa SER3 hay grupos de genes 

para la producción de diversos metabolitos de los cuales resaltan los sideróforos con un 

porcentaje de semejanza del 100% y los aril polienos con un porcentaje de similitud del 77%. 

Estos porcentajes indican que la mayor parte de genes que constituye al grupo están presentes y 

que por lo tanto el metabolito que expresan puede ser sintetizado, es decir, porcentajes mayores 

al 70% indicarían grupos de genes con actividad biológica funcional. Los aril polienos son 

policétidos bacterianos que contienen una parte arilo terminal conectado a un ácido 

polienocarboxílico que en algunos casos está esterificado con un sistema de dialquilresorcinol 

(DAR). Se han descrito como pigmentos, compuestos antioxidantes similares a los carotenoides. 

Se han descrito 4 tipos: xantomonadina, flexirrubina, arcuflavina y aril polieno tipo flexirrubina 

(Grammbitter et al., 2019). Su estructura tiene cierta similitud con el antifúngico anfotericina B 

por los polienos, hasta el momento no hay estudios que demuestren que los aril polienos tienen 

actividad de control biológico. Estos compuestos no se venden de manera comercial y su 

extracción requiere de técnicas sofisticadas y costosas, por lo que este proyecto se enfocó hacia 

el otro metabolito con actividad biológica funcional detectada con antiSMASH, los sideróforos. 

Los resultados de anti-SMASH mostraron dos tipos de sideróforos: uno tipo catecolato, que 
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corresponde a la turnerbactina, este mostró un porcentaje menor al 70% aun así se decidió 

verificar su presencia en el sobrenadante del cultivo líquido libre de células de la cepa SER3, sin 

embargo, éste no fue encontrado en ninguno de los cultivos líquidos realizados, ni en medio 

nutritivo ni en medio pobre en nutrimentos. El otro sideróforo es un tipo hidroxamato que 

corresponde a la desferrioxamina E también conocida como nocardamina E, este tipo de 

sideróforo sí fue detectado con espectrofotometría uv-vis de nanodrop en los dos medios de 

cultivos utilizados, tanto en el medio pobre en nutrimentos como en el nutritivo. El espectro 

obtenido nos brinda la información sobre el tipo de sideróforo que se encuentra presente en la 

muestra. En el trabajo realizado por De los Santos-Villalobos et al., 2012 se identifican los tipos 

de sideróforos producidos por Burkholderia cepacia XXVI utilizando espectrofotometría uv-vis, 

donde describen que al agregar una solución de cloruro de hierro al 2% al sobrenadante libre de 

células y detectar un pico en el espectro a una longitud de onda de 495nm indica la presencia de 

sideróforos tipo catecolato, mientras que la presencia de un pico a una longitud de onda entre 

los 400nm y 450nm indica la presencia de sideróforos tipo hidroxamato. Con estos resultados y 

los proporcionados por antiSMASH, se sugiere que el sideróforo turnerbactina (tipo catecolato) 

no se produce y que el sideróforo tipo hidroxamato detectado con espectofotometría uv-vis 

corresponde a la desferrioxamina E. 

La presencia de sideróforos también fue detectada mediante otro ensayo bioquímico utilizando 

el medio cromo azurol (CAS), en donde un cambio en la coloración del medio de azul a naranja 

indica la presencia de sideróforos. Utilizando este medio también se realizaron ensayos de 

confrontación con el patógeno Fusarium brachygibbosum 4BF y la cepa SER3 a distintos tiempos; 

inoculando bacteria y hongo al mismo tiempo, la bacteria 24h antes que el hongo y así mismo 

48h y 72h antes que el hongo. Los resultados mostraron que no había diferencia significativa en 

el crecimiento del hongo cuando se inoculan ambos microorganismos al mismo tiempo, sin 

embargo cuando la bacteria se inocula 24h antes que el patógeno el crecimiento de éste se ve 

inhibido en un 18%, al comparar la producción de sideróforos del patógeno y la producción de 

sideróforos de la bacteria con el tratamiento donde se inocularon al mismo tiempo, observamos 

que los sideróforos del hongo disminuyen discretamente y los de la bacteria aumentan. Cuando 

la bacteria se inocula 48h antes que el hongo el porcentaje de inhibición es del 28%, y si 

comparamos la producción de sideróforos del hongo y de la bacteria de este tratamiento con el 

del tratamiento de 24h y con el de inoculados al mismo tiempo observamos disminución 

significativa en la producción de sideróforos del hongo y aumento de la producción de sideróforos 

por parte de la bacteria. En el tratamiento de 72h observamos un efecto similar donde la 

inhibición del hongo es del 31%. Estos resultados muestran que el tiempo de inoculación de la 

bacteria afecta la producción de sideróforos del hongo y su crecimiento, y que al tener mayor 

tiempo de inoculación que el hongo la bacteria tiene una mayor producción de sideróforos, ya 

que tiene el tiempo suficiente para adaptarse y consumir el poco hierro presente en el medio, así 

que cuando el hongo es inoculado, hay una menor cantidad de hierro que puede utilizar y se 

restringe su crecimiento. Además, si se agrega una solución que contenga hierro, el crecimiento 

del hongo se restablece, lo que comprueba que la deficiencia de hierro provocada por los 
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sideróforos es la responsable de inhibir el crecimiento, por lo que se sugiere que la competencia 

por espacio y nutrientes es uno de los mecanismos de acción que utiliza la cepa contra este 

patógeno. 

También se realizó un análisis de grupos de genes para la producción de metabolitos secundarios 

de las bacterias filogenéticamente cercanas a la cepa SER3 con el programa anti-SMASH y se hizo 

una comparación con los resultados  que se obtuvieron previamente con la cepa SER3. Con esta 

comparación pudimos observar que los grupos de genes del género Rahnella son muy similares 

a los del género Rouxiella en el tipo de metabolitos que pueden llegar a producir y en los 

porcentajes de semejanza de los grupos de genes. El género Rahnella ha sido descrito como 

agente de control biológico, y debido a los resultados obtenidos con este análisis, sugerimos que 

el género Rouxiella también tiene actividad de control biológico. 

Los experimentos in vivo que se realizaron con fresas mostraron que, al estar presente la cepa 

hay porcentaje de inhibición tanto de Botrytis cinerea como de Fusarium brachygibbosum, sin 

embargo, la bacteria parece tener un mayor efecto inhibitorio ante Fusarium. Por otra parte, los 

experimentos realizados con el sobrenadante de la cepa (filtrados libres de células), también 

mostraron efectos de inhibición, estos también fueron más notables en el patógeno Fusarium 

que en Botrytis, esto puede ser debido a que, quizás, Fusarium sea más susceptible a la falta de 

hierro ocasionada por los sideróforos de SER3. Al comparar ambos resultados (los de 

sobrenadante y los de células bacterianas), podemos observar que se logran mayores porcentajes 

de inhibición al utilizar la cepa (células bacterianas) que el sobrenadante. Este resultado es 

frecuentemente observado en los experimentos de control biológico en frutas y vegetales en 

etapa postcosecha. Algunos autores lo atribuyen a que al estar presente la célula bacteriana se 

puede estar realizando más de un mecanismo de acción, y por lo tanto es difícil atribuir el efecto 

a un mecanismo en concreto. En el caso de nuestro experimento, este efecto puede deberse a 

que cuando la célula está presente, la producción de sideróforos es constante, mientras que al 

utilizar el sobrenadante sólo hay una determinada concentración. 

Al visualizar con el microscopio óptico las hifas de los patógenos que estuvieron en co-cultivo con 

la cepa SER3, observamos deformidad de las hifas comparadas con las hifas de los patógenos que 

no estuvieron en contacto con la cepa. Cuando visualizamos las hifas con el microscopio 

electrónico de barrido (MEB) corroboramos los resultados, observamos deformidad de las hifas, 

sin embargo, estas imágenes nos brindan aún más detalles, como las protuberancias formadas y 

las rupturas que se visualizan en las figuras 14 y 15. Debido a estas alteraciones se restringe el 

crecimiento de los patógenos. 

En este trabajo pudimos caracterizar a la cepa SER3 como Rouxiella badensis, realizamos análisis 

in silico para conocer su maquinaria genética relacionada al control biológico y mediante algunas 

técnicas bioquímicas pudimos constatar la producción de uno de sus metabolitos, los sideróforos 

y sugerir que se trata en particular de la desferrioxamina E también conocida como nocardamina 

E. Sin embargo, queda como perspectiva, realizar una cromatografía líquida acoplada a 

espectrometría de masas (LC-MS), que nos podrá confirmar la presencia de la desferrioxamina E 
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en el sobrenadante del cultivo. Además de constatar los resultados obtenidos con anti-SMASH y 

quizás demostrar la presencia de algún otro metabolito que pueda tener efecto de control 

biológico y que pudiera estar presente en el filtrado libre de células, algo similar a lo sucedido en 

el trabajo de Tian et al., 2020, donde encontraron genes relacionados a la síntesis de péptidos 

antimicrobianos que no se detectaron en la  LC-MS. En algunos trabajos se ha mencionado que la 

expresión de ciertos genes se relaciona con la presencia de ciertas condiciones, por ejemplo, la 

presencia o ausencia de los patógenos, la temperatura, la presencia o ausencia de ciertos 

nutrimentos, la respuesta de defensa del hospedero, etc. Recordando que para caracterizar los 

mecanismos de acción de un agente de control biológico de deben utilizar las técnicas 

microbiológicas, bioquímicas y moleculares, de esta manera se puede tener un panorama amplio 

y no pasar por alto algún mecanismo o verificar en qué condiciones son efectivos los mecanismos 

de acción identificados. 
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Conclusión 
 

La cepa bacteriana SER3  identificada como Rouxiella badensis, posee rasgos genómico-
funcionales asociados al antagonismo de patógenos fúngicos postcosecha. 
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Perspectivas 
 

• Analizar el filtrado libre de células de Rouxiella badensis SER3 con cromatografía líquida 

acoplada a espectrometría de masas (LC-MS) para comprobar que el sideróforo tipo 

hidroxamato detectado con espectrofotometría uv-vis se trata efectivamente de la 

desferrioxamina E (nocardamina E) como lo sugieren los resultados predichos por 

antiSMASH. 

• Extraer los aril polienos y evaluarlos para comprobar si poseen actividad antifúngica. 

• Hacer un análisis con LC-MS del filtrado libre de células de un cultivo dual de Rouxiella 

badensis SER3 y Fusarium brachygibbosum para comparar el cambio en la producción de 

metabolitos secundarios. 
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