
25

ESPECIAL MICROBIOLOGÍA DE PLANTASSEM@foro

N
.º

 7
3 

  
JU

N
IO

 2
02

2

Bacteriología en el INIA/CSIC:  
utilidad de las técnicas ómicas para  
el control de enfermedades provocadas 
por bacterias en planta
JAIME CUBERO, SARA CUESTA-MORRONDO, PILAR SABUQUILLO, LAURA HERNÁNDEZ-ESCRIBANO,  
CRISTINA REDONDO Y LETICIA MARTÍN
Grupo de Bacteriología� Instituto Nacional de Investigación y Tecnología Agraria y Alimentaria (INIA/CSIC)� Crta de La Coruña Km 7,5� 
28040 Madrid

cubero@inia.es

Introducción
Las tecnologías de secuenciación masiva 

han permitido profundizar en el conoci-
miento sobre los mecanismos que median 
las interacciones de las bacterias con las 
plantas, y muy especialmente de aquellas 
que son fitopatógenas. En los últimos años 
estas técnicas han contribuido además a 
descubrir los componentes de la microbio-
ta vegetal y el efecto de ésta sobre los cul-
tivos, identificando dentro de la misma, en 
ocasiones, bacterias no patógenas taxonó-
micamente muy cercanas a cepas que cau-
san enfermedad. El grupo de Bacteriología 
en el INIA/CSIC ha utilizado estas tecnolo-
gías para desentrañar diversos aspectos 
de la patogenicidad y virulencia de bac-
terias mediante análisis de genómica y 
transcriptómica comparativas, y además, 
ha realizado estudios sobre la microbiota 
presente en diversos sistemas, incluyendo 
plantas o insectos vectores transmisores 
de bacterias. 

Nuestra vocación es la investigación apli-
cada sustentada por un trabajo básico pre-
vio, y así por ejemplo, nuestros estudios de 
genómica han servido para el diseño de 
estrategias de detección de patógenos y 
diagnóstico de enfermedades importantes 
para la agricultura europea.

Genómica y 
transcriptómica 
comparativas en modelos 
de Xanthomonas

La especie Xanthomonas arboricola inclu-
ye numerosos patovares caracterizados 
por afectar diferentes especies de plantas 
huésped de forma específica. Nuestros pri-

meros estudios en X. arboricola comenza-
ron con el patovar pruni (Xap) que infecta 
Prunus spp. y que tiene gran importancia 
en melocotonero, albaricoquero, ciruelo 
o el almendro. Con genomas obtenidos 
mediante las primeras tecnologías de 
secuenciación masiva disponibles, fuimos 
capaces de identificar aquellos genes que 
diferenciaban cepas patógenas y no pató-
genas de Xanthomonas residentes en estas 
especies vegetales (Garita-Cambrone-
ro et al. 2016, 2017). Inicialmente a partir de 
genomas incompletos obtenidos mediante 
la tecnología IonTorrent, pudimos determi-
nar que los sistemas de secreción (SST) y 
particularmente efectores del SST3, dife-
renciaban claramente cepas patógenas y 
no patógenas de Xanthomonas en Prunus. 
Además, encontramos diferencias en otros 

elementos del genoma involucrados en la 
síntesis de sensores ambientales, adhesi-
nas fimbrilares y no fimbrilares, enzimas 
pectolíticas y celulolíticas y detectamos 
secuencias particulares en la proteína 
principal del flagelo (Garita-Cambronero 
et al. 2016, 2017). Estos resultados se han 
ampliado recientemente cuando hemos 
aplicado nuevas técnicas de secuenciación 
y combinado secuencias largas (PacBio) y 
cortas (Illumina) para obtener ensambla-
jes híbridos (Cuesta-morrondo et al. 2022). 
Además, se han incluido en los análisis a 
los patovares corylina (Xac) y juglandis 
(Xaj) de X, arboricola, que afectan avellano 
y nogal, respectivamente (Garita-Cambro-
nero et al. 2018; Cuesta-morrondo et al. 
2022). En todos los casos nuestra inten-
ción es además relacionar los resultados 

Grupo de Bacteriología en el INIA/CSIC. De izquierda a derecha, arriba: Jaime Cubero y Cristina Redondo. 
Abajo: Pilar Sabuquillo, Leticia Martín, Laura Hernández-Escribano y Sara Cuesta-Morrondo.



26

ESPECIAL MICROBIOLOGÍA DE PLANTAS SEM@foro
N

.º
 7

3 
  

JU
N

IO
 2

02
2 de genómica con el comportamiento feno-

típico de las bacterias (Garita-Cambronero 
et al. 2019; Sabuquillo and Cubero 2021).

Los resultados de genómica comparativa 
nos han permitido además identificar dia-
nas de PCR para el desarrollo de un méto-
do de detección más específico para Xap 
que ha sido adoptado dentro del protocolo 
recomendado por la “European and Medi-
terranean Plant Protection Organization” 
(EPPO/OEPP). Igualmente, en la actualidad 
se están abordando estrategias similares 
para Xac y Xaj, que serán validadas utilizan-
do los criterios de especificidad y sensibili-
dad de EPPO (Catara et al. 2021).

Mediante RNAseq y transcriptómica 
comparativa, el grupo de Bacteriología 
del INIA/CSIC realiza estudios de diferen-
tes situaciones en los procesos de infec-
ción. Por ejemplo, se están analizado los 
contrastes a nivel de expresión génica 
entre cepas patógenas y no patógenas 
aisladas de un mismo huésped o se 
evalúan los mecanismos que rigen los 
procesos de agregación y formación de 
biopelículas o el efecto de la luz y oscu-
ridad en Xap, Xaj y Xac. En la mayoría de 
los casos, estos estudios incluyen análisis 
de secuenciación masiva y una fase de 
validación de los resultados mediante 
qRT-PCR sobre genes representativos en 
todos estos procesos. Nuestros estudios 
van dirigidos a aumentar el conocimien-
to de los procesos de infección para el 
desarrollo de métodos  de control de 
estas bacteriosis.

Microbiota asociada 
a plantas y a vectores 
transmisores de 
bacterias

El grupo de Bacteriología del INIA/CSIC 
además está interesado en el estudio de 
la microbiota de las plantas, para observar 
su efecto en la salud de las mismas y como 
herramienta para la selección de posibles 
agentes de biocontrol. De esta manera, ha 
participado en un consorcio mundial para 
el análisis de la microbiota y el microbioma 
de los cítricos a nivel global, determinán-
dose los géneros de bacterias que forman 
parte del “core microbiome” y las caracte-
rísticas funcionales del mismo, e infiriendo 
su potencial efecto positivo sobre el cultivo 
(Xu et al. 2018). En el grupo, además, se 
están realizando actividades similares para 
el análisis de la microbiota de las especies 

de Prunus y su posible influencia en el 
desarrollo o no de la mancha bacteriana 
de los frutales de hueso y del almendro. 
Asimismo, los estudios van también diri-
gidos a la selección de elementos de la 
microbiota que pudieran ser utilizados 
en estrategias de control biológico contra 
enfermedades en estos huéspedes.

Finalmente, en el grupo de Bacteriología 
del INIA/CSIC estamos interesados en la 
bacteria Candidatus Liberibacter causante 
de enfermedades como el Huanglongbing 
o HLB de los cítricos, la “Zebra Chip” en 
patata o desordenes en zanahoria, chi-
rivía, etc (Pierson et al. 2022). En los últi-
mos años hemos caracterizado aislados 
presentes en España afectando a cultivos 
como la zanahoria, el apio o la chirivía y 
ocasionalmente la patata (Ruiz-Padilla et al. 
2020). En este modelo realizamos estudios 
de genómica para el desarrollo de nuevas 
metodologías de detección e identificación 
y análisis de la microbiota de los psyllidos 
que transmiten esta bacteria en nuestro 
país mediante tecnologías de secuencia-
ción por nanoporos. Todo ello tiene como 
objetivo el alcanzar un mayor conocimien-
to de C. Liberibacter y las enfermedades 
que produce para poder desarrollar for-
mas eficientes de control.

Los resultados presentados en publicación 
son parte de proyectos de I+D+i / RTI2018-
96018-R-C31, RTA2014-00018-C02-01 y 
RTA-0008-C04-03-E, financiados por MCIN/
AEI/10.13039/501100011033/ “FEDER Una 
manera de hacer Europa” y el INIA. 
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