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Introduccion

Colombia es el cuarto productor de aceite de palma en el mundo, alcanzando una produccion de 1,84 millo-
nes de toneladas de aceite crudo en 2023 y 600 mil hectareas cultivadas que se distribuyen en 158 munici-
pios en 21 departamentos del pais (Fedepalma, 2024). En este contexto, el estudio del microbioma asociado
a cultivos perennes como la palma de aceite (Elaeis guineensis y el hibrido interespecifico OxG) adquiere
una importancia estrategica, dado su papel crucial en la productividad, salud vegetal y sostenibilidad del
agroecosistema. Este trabajo se centra en la caracterizacion de comunidades bacterianas y fungicas pre-
sentes en diferentes nichos de la planta (suelo libre de raices, rizosfera, raices y hojas), muestreados en
diversas subzonas productivas de Colombia. El objetivo es identificar grupos microbianos claves con poten-
cial funcional para el desarrollo de biofertilizantes innovadores que fortalezcan la sostenibilidad del cultivo
de palma de aceite.

Materiales y metodos

Genotipos de palma: E. guineensis y el hibrido interespecifico OxG (Elaeis oleifera x Elaeis guineensis)
Nichos ecologicos muestreados: suelo libre de raices, rizésfera, raices y foliolos de la hoja 9.
Reéplicas biologicas: cuatro por condicion/lote (cada réplica compuesta por tres submuestras).

Zonas muestreadas: zonas norte (ZN), central (ZC), oriental (ZO) y suroccidental (ZS) incluyendo tres cam-
pos y una estacion experimental de Cenipalma (Figura 1).

Criterios de inclusion: mejores practicas agricolas, productividad estable (t/ha), disponibilidad logistica e
informacion climatica previa.

Procesamiento de muestras: extraccion de ADN de suelo con Qiagen DNeasy PowerSoil Pro Kit; foliolos:
InviSorb® Spin Plant Mini Kit; raices: Sbeadex nucleic acid purification technology.

Secuenciacion por amplicones: para la elaboracion de bibliotecas de amplicones se usaron los marcado-
res 16S (V3-V4) para bacterias e ITS (ITS2) para comunidades de hongos vy los inhibidores de amplificacion
(Peptide Nucleic Acid - PNA) de secuencias de mitocondria (mPNA) y cloroplasto (pPNA). Las bibliotecas
fueron secuenciadas en la plataforma lllumina® Nextseq obteniendo datos crudos posteriormente analiza-
dos por bioinformatica para identificacion de ASVs (amplicon sequence variants) y métricas de diversidad.

Analisis de datos: las secuencias unicas de variantes de amplicones (ASVs) fueron inferidas a partir de
datos crudos utilizando la plataforma DADAZ2 (Callahan et al., 2016). Los posibles errores de secuenciacion
y las secuencias quimericas fueron eliminados también mediante este mismo pipeline. La asignacion taxo-
nomica se realizo con el algoritmo Uclust de Qiime v.1.9.1, empleando como referencia la base de datos de
Zymo Research, una base 16S disefiada y curada internamente.

Permisos: todas las colectas fueron realizadas bajo el permiso marco de colecta de la ANLA (Resolucion
2907 de 2022).
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Figura 1. a) Mapa de Colombia de las cuatro zonas palmeras: Norte, Central, Oriental y Suroccidental (Tumaco). b) Réplicas biologicas
por genotipo. Cada réplica bioldgica esta conformada por al menos tres palmas sanas en las mismas condiciones.
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Figura 2. Diagrama que muestra el proceso desde la toma de muestras, extraccion del ADN, validacion de la amplificacion por PCR,
secuenciacion en la plataforma lllumina® Nextseq y analisis de datos por bioinformatica con la finalidad de obtener informacién de la
composicion y diversidad de las comunidades de bacterias y hongos en los nichos estudiados.
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Resultados

El analisis de la diversidad microbiana centrado en muestras de rizosfera, reveld una alta variabilidad en la com-
posicion de comunidades bacterianas y fungicas asociadas a la palma de aceite, dependiendo tanto del genotipo
muestreado como de la zona agroecologica. En términos de diversidad alfa, el indice de Shannon mostro valores
mas altos en el suelo libre de raices en todas las zonas analizadas, evidenciando una mayor riqgueza de espe-
cies en este nicho por ser el reservorio de microorganismos. En la Zona Oriental, para el indice de alfa diversi-
dad (Shannon), se observaron diferencias marcadas entre genotipos, donde E. guineensis presentdé una mayor
diversidad que el hibrido OxG. En las zonas Norte y Central, ambos genotipos mostraron valores de diversidad
similares, mientras que en la Zona Suroccidental solo se analizé el hibrido OxG (genotipo predominante en la
zona), destacando nuevamente el suelo como el nicho mas diverso, seguido del suelo rizosférico y raices. Entre
los taxones bacterianos mas abundantes se encontraron los filos Proteobacteria, Actinobacteria, Acidobacteria y
Firmicutes, grupos conocidos por contener especies promotoras de crecimiento vegetal por su capacidad para
fijar nitrdgeno, solubilizar fosforo y producir fitohormonas. En cuanto a los hongos, los géneros Trichoderma, Pe-
nicillium, Aspergillus y Mortierella fueron recurrentes en varias zonas, destacandose por su papel en el control
biologico, la degradacion de materia organica y la mejora de la tolerancia al estres en plantas.
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BACTERIAS

Micromonosporaceae,

Acidothermaceae, Rhodobiaceae,
Hyphomicrobiaceae, Haliangiaceae,
Xanthobacteraceae, Bacillaceae,
Paenibacillaceae, Xanthomonadaceae,
Chitinophagaceae, Planctomycetaceae,
Gaiellaceae, Bradyrhizobiaceae,
Nitrospiraceae, Gemmatimonadaceae,
Nitrosomonadaceae, Streptomycetaceae.

HONGOS

Lipomyces, Acremonium,
Purpureocillium, Psathyrella,
Talaromyces, Fusarium,
Westerdykella, Trichoderma,
Clonostachys, Clitopilus,
Penicillium, Didymosphaeria,
7 Metarhizium, Aspergillus.

Figura 3. a), b), c) y d) Distribucion de la diversidad alfa (indice de Shanon) en los genotipos de E. guineensis y el hibrido OxG. Para
la Zona Suroccidental solo se muestra la diversidad alfa por nicho. e) y f) Diagramas de Venn que representan el numero de familias
bacterianas y fungicas compartidas y exclusivas entre las zonas Norte (ZN), Central (ZC), Oriental (ZO) y Suroccidental (ZS). Se
observan nucleos comunes (compartidas) de 17 familias bacterianas y 14 familias fungicas presentes en todas las zonas, junto con
varias familias exclusivas que destacan la especificidad ecologica de cada zona palmera.

Conclusiones

Se evidencio una alta diversidad funcional de comunidades microbianas asociadas a palma de aceite, influen-
ciada por el tipo de nicho y la zona agroecologica.

Se identificaron taxones clave con funciones promotoras del crecimiento vegetal y control biologico de fitopa-
togenos, como Trichoderma y diversas Proteobacterias con capacidades como fijacion de nitrégeno, solubili-
zacion de fosforo y produccion de fitohormonas.

Los resultados sientan las bases para el desarrollo de consorcios microbianos en forma de biofertilizantes, que
mejoren la productividad, sostenibilidad y resiliencia del cultivo frente a factores ambientales adversos.
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