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El cultivo de arandanos esta cobrando cada vez mas importancia en Espafa hasta el punto de derivarse suelos que se empleaban para fresa a el cultivo de este fruto.
Esta tendencia puede conllevar |la transferencia de patégenos comunes como es el caso de Macrophomina phaseolina (ljaz et al., 2013). Existen antifungicos quimicos
para evitar la accion de este patogeno pero debido a los problemas ambientales que acarrea su uso se requiere de otras alternativas entre las que encontramos el
biocontrol que consiste en el uso de microorganismos con actividad antagonista para el control de patogenos (Holmes et al., 2020,Viejobueno, et al., 2021). En este
trabajo se emplearon tres tratamientos de biocontrol con diferentes bacterias: un consorcio compuesto por Pseudomonas aeruginosa y Bacillus velezensis (A) , un
biofungicida que contiene a Bacillus amyloliquefaciens subsp. plantarum (B) y una mezcla de nutrientes y microorganismos comercial (C). Los microorganismos de los
tratamientos tiene actividad contra Macrophomina y propiedades PGP ( Plant Growth Promoting).

OBIJETIVOS

1. ldentificar grupos de hongos y/o bacterias en el suelo asociados a la muerte y supervivencia de la planta de

arandano.
2. Evaluar el efecto de diferentes tratamientos de biocontrol en el microbioma del suelo y sus implicaciones.
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Tratamientos v Extraccion  S€cuenciacion de region ITSen « Filtrado y limpieza de datos con Ry Linux. Andlisis estadistico  Obtencién y analisis de
toma de de ADN. hongos y 16S del ribosoma  « (lasificacidn de ASV base de datos: UNITE de datos con R. resultados
muestrma. bacteriano (NovaSeq de lllumina). para hongos y SILVA para bacterias.

Resultados

Diversidad Los tratamientos empleados han tenido efectos sobre el microbioma de |a
rizosfera tanto a nivel fungico como bacteriano (figura 2).

La diversidad a de hongos es inferior a la de bacterias y no se ve influenciada ni por el estado
de salud de |a planta ni por el tratamiento empleado. En el caso de bacterias, las plantas sanas

muestras valores de diversidad mas elevados (PrChisq =0.066) y se ve influenciada por el HONGOS BACTERIAS
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Archaeorhizomyces y Actinospica que se encuentran mas en plantas sanas que en plantas
muertas y en los géneros fungicos Fusarium y Nocardioides cuya presencia es mayor en plantas 5
muertas (Tabla 1). La mayor abundancia de un determinado microorganismo en las plantas

sanas puede deberse a que favorece este estado y a la inversa (tabla 1). 20 : : g ¢ §§ § § 6 § c32g 5 %’é’ 0889 g
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Archaeorhizomyces 5.112 0.0003 § 0 X 8
Hongos 0 '§ ®
Fusarium -2.429 0.0109 ! 2
0
Bacteri Actinospica 1.508 0.0277 Figura 2: Efecto de los tratamientos sobre el microbioma. En el eje Y se representa el
acterias . : .
- < :
Nocardioides 9951 0.0288 Log,Foldchange y en X los géneros en los que el cambio tenian un pvalue < 0,05. A, Cy E

corresponden a hongo y B, D y F a bacterias.

!Log2FoldCHange= Log, (Abundancia sana/ abundancia muerta)
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1. Ladiversidad del suelo se ve mas influenciada por los tratamientos empleados que por la condicion de estudio.

2. Ladiversidad es mayor en plantas vivas

3. Fusarium podria favorecer la patogenicidad de Macrophomina en arandanos. | | |
ljaz, S., Sadaqat, H. A., & Khan, M. N. (2013). A review of the impact of charcoal

rot ( Macrophomina phaseolina ) on sunflower. The Journal of Agricultural
Science, 151, 222-227.d0i:10.1017/50021859612000512

4. Los géneros bacterianos Actinospica y Nocardioides podrian tener capacidad de biocontrol.

CONCLUSIONES

Viejobueno, J., Albornoz, P. L, Camacho, M., de los Santos, B., Martinez-
Zamora, M. G., & Salazar, S. M. (2021). Protection of Strawberry Plants against
Charcoal Rot Disease (Macrophomina phaseolina) Induced by Azospirillum
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5. Los tratamientos de biocontrol producen cambios en el microbioma de la rizosfera

6. El tratamiento A es el que genera los cambios mas favorables.
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