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Figura 1. Miembros de los grupos de investigacion.

El olivar constituye un agro-ecosistema
de gran relevancia y soporte de biodiver-
sidad en toda la cuenca mediterranea,
con indudables impactos econémicos,
sociales y ecolégicos en Espafia. El prin-
cipal producto de su cultivo, el aceite de
oliva virgen, aporta numerosos bene-
ficios nutricionales. Esta grasa vege-
tal nos ayuda a reducir la aparicion de
enfermedades cardiovasculares como
la hipertension, algunos tipos de cancer
o la diabetes tipo 2, entre otras muchas.
Ademas, estimula nuestro microbioma
intestinal, generando una mayor diversi-
dad de bacterias beneficiosas en nuestro
sistema digestivo.

Las condiciones ambientales, pedologi-
cas y agroclimaticas de un cultivo, como
puede ser el del olivar, tienen un impacto
significativo tanto en las plantas como en
las comunidades microbianas que convi-
ven con ellas. En concreto, el sistema radi-
cular, en contacto directo con el suelo, es
la zona de la planta donde se localiza la

mayor riqueza y diversidad microbiana.
Es por ello, que durante décadas se ha
puesto el foco de atencién en dicho siste-
ma radicular, llevandose a cabo estudios
sobre los perfiles de expresién génica de
la planta por un lado, y de la alteracién
de sus comunidades microbianas por
otro, ya sea frente a situaciones de estrés
bidtico (por ejemplo, la infecciéon por un
patégeno, Fernandez-Gonzalez et al. 2020)
o abiético (por ejemplo, el estrés hidrico
que sufren en la estacién estival y que se
ve agravado por la aceleracién del cam-
bio climatico). Sin embargo, apenas hay
estudios que evallen al mismo tiempo
el efecto de las condiciones ambientales
tanto en la planta hospedadora como en
la comunidad microbiana que habita en él.
Desde esta perspectiva holistica, y consi-
derando al hospedadory a sus huéspedes
microbianos como un todo (holobionte),
es posible ir un paso mas alla y estudiar
las interacciones que co-ocurren entre el
transcriptoma de la planta y la microbiota
que alberga.
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Recientemente, la colaboracién entre
nuestro grupo de investigacion, el Insti-
tuto de Agricultura Sostenible (IAS-CSIC)
y la Universidad de Jaén, ha permitido
identificar, por primera vez, las relaciones
gue se establecen entre la expresién de
genes en el sistema radicular del olivo y
las comunidades microbianas asociadas al
mismo (Fernandez-Gonzalez et al. 2021). El
estudio se centra en dos grupos de olivos
cultivados en una finca situada en el ban-
co mundial de germoplasma de olivo en
el IFAPA de Cérdoba (Fernandez-Gonzalez
etal. 2019). De hecho, nuestro trabajo es el
primero en el que se lleva a cabo este tipo
de abordaje holistico en el sistema radicu-
lar, permitiendo conocer de forma detalla-
da los genes expresados diferencialmente
y los microorganismos (bacterias y hongos)
cuya abundancia relativa se ve alterada
por dichos genes. El trabajo se centré en
dos grupos de olivos que estan entremez-
clados en la misma finca. La diferencia mas
notable entre dichos grupos es que pre-
sentaban, en el momento del muestreo, un
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Figura 2. Redes de
co-ocurrencia mostrando
las interacciones entre los
genes diferencialmente
expresados en la raiz

de olivo y los OTUs
endofiticos. Sélo se
muestran las correlaciones
significativas (-0.8 < r

> 0.8) de acuerdo con

el método de Ramdom
Matrix Theory (RMT).

Los circulos representan
genes inducidos (amarillo)
o reprimidos (azul) en

el grupo de olivos AH.
Cuadrados y tridngulos
representan OTUs
bacterianos y fiingicos,
respectivamente,
coloreados de acuerdo a
su anotacion taxonémica.
Las lineas representan

las conexiones positivas
(verde) y negativas (rojo).
Las lineas de correlacién
gen-gen y OTU-OTU se han
eliminado para tener una
figura mds clara.

perfil microbiano muy diferente habitando
en el interior de sus raices. Particularmen-
te, el género Actinophytocola (Actinobacte-
ria), que fue el enddéfito predominante en
las raices de todos los olivos estudiados,
presentd una alta prevalencia en un grupo
(AH) y baja en el otro grupo (AL).

El andlisis de los perfiles de expresién
génica de la raiz nos mostré que fueron
diferentes en ambos grupos de plantas,
en funcién de la abundancia del género
Actinophytocola. El andlisis de correlacién
de Pearson mostr6 una primera aproxi-
macion de las interacciones que ocurren
entre el transcriptoma de la raiz hospeda-
doray la comunidad microbiana enddfita.
De hecho, se observé un fuerte efecto de
inhibiciéon (correlacién negativa) entre la
mayoria de microorganismos y los genes
sobreexpresados en el grupo con alta
prevalencia de Actinophytocola. Ademas,
las redes de co-ocurrencia del microbio-
ma radicular endosférico también fueron
claramente diferentes. Cabe destacar que
muchos de estos genes estan relaciona-
dos con respuestas de proteccién frente a
estreses biodticos o abidticos (ver Figura 2).
La identificacién posterior de OTUs (Unida-
des Taxondmicas Operativas) y genes clave,

mediante redes de co-ocurrencia, mostro
interacciones significativas ente 32 genes
diferencialmente expresados 'y 19 OTUs.

Por lo tanto, este trabajo nos ha permitido
dar una vision holistica de la comunicacion
que existe entre el sistema radicular del oli-
VO y su microbiota endéfita. No obstante,
quedan otros factores a tener en cuenta,
como los distintos exudados radiculares o
las modificaciones estructurales de las rai-
ces ante cada situacion, para poder llegar
a definir perfiles mas completos que per-
mitan conocer mejor el estado de salud de
las plantas y su microbiota asociada ante
un determinado escenario medioambien-
tal. Este conocimiento permitira desarro-
llar nuevas estrategias de recuperacion y/o
mejora de los cultivos, teniendo en cuenta
no solo ala planta de interés, sino que tam-
bién a su microbiota asociada, lo que de
seguro repercutird en una mejora sustan-
cial de dichas estrategias.
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