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Las rizobacterias juegan un papel impor-
tante en los sistemas integrados planta-mi-
croorganismo tanto para la promocién de
crecimiento vegetal como en tecnologias
de medio ambiente. El grupo RIZOSFE-
RA-UAM tiene una trayectoria de mas de 25
afios dedicada al estudio de las interaccio-
nes beneficiosas planta-microorganismo
y especificamente de los mecanismos
moleculares que subyacen en el proceso
de colonizacién de la rizosfera por bac-
terias. En este sentido, hemos aislado y
caracterizado cepas que en asociacioén con
la planta degradan PCBs (Garrido-Sanz et
al 2020) también se han aislado y caracteri-
zado consorcios capaces de degradar Die-
sel y derivados del petréleo (Garrido-Sanz
etal., 2018, 2019; Wang et al., 2021). Por
otro lado, hemos disefiado, probado cepas
mejoradas para promocién del crecimien-

to vegetal y aislado y caracterizado bacte-
rias naturales que han sido transferidas
a empresas agro-biotecnolégicas y estan
siendo comercializadas como inoculantes
agricolas. En nuestros estudios utilizamos
como bacteria modelo Pseudomonas oga-
rae F113 (Garrido-Sanz et al., 2021), ante-
riormente conocida como Pseudomonas
fluorescens F113, ya que promueve el cre-
cimiento vegetal gracias a la produccién de
DAPG y de sistemas de secrecién de tipo
seis (T6SS), a la actividad ACC desaminasa
y a la capacidad de movilizar fosfato y hie-
rro del suelo (Redondo-Nieto et al., 2013;
Duréan et al., 2021). La aplicacion de rizo-
bacterias como inoculantes requiere de
una colonizacién eficaz que las permita
persistir durante un tiempo en un nicho
ecoldégico complejo y competitivo como el
rizosférico. A lo largo de los afios el grupo
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RIZOSFERA-UAM ha dedicado gran esfuer-
zo al estudio de los mecanismos de sefiali-
zacién moleculares que acaecen durante el
proceso de colonizacién competitiva de la
rizosfera. Los analisis de epistasia (Muriel
et al., 2019), ChIP-Seq y transcriptémicos
realizados (Blanco-Romero et al., 2018;
Blanco Romero et al., 2022), nos han per-
mitido desentrafiar una red compleja de
sefializacién (ver Figura 1) que cuenta con
un nodo regulador central formado por
dos factores transcripcionales globales:
AmrZy FleQ que controlan las respuestas
de F113 a los cambios ambientales, prin-
cipalmente a través de la molécula sefial
diGMPc (Muriel et al., 2018; Blanco-Romero
et al., 2018). Hemos analizado los compo-
nentes de la matriz extracelular (EMCs)
de F113 susceptibles de ser regulados
por altos niveles de di-GMPc, habiendo
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Figura 1. Modelo de regulacion
de la movilidad
en P.ogarae F113.
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caracterizado un nuevo exopolisacarido
denominado Pap (Polisacarido Acido de
Pseudomonas). Ademas, el andlisis geno-
mico comparativo de los EMCs de las pseu-
domonas ha mostrado una distribucién
filogenética de los mismos y ha revelado
la existencia de un nuevo pili del tipo flp-
tad. Estas dos estructuras parecen haber
co-evolucionado y se asocian con pseudo-
monas beneficiosas colonizadoras de la
rizosfera (Blanco-Romero et al., 2020). Por
ultimo, basados en todo el conocimiento
adquirido hasta el momento y aplicando
técnicas de gendmica comparada y geno-
mica funcional nos encontramos aislando
y caracterizando cepas naturales que nos
permiten disefiar consorcios sintéticos
(Syn-Com) que podran ser utilizados como
inoculantes en aplicaciones agricolas y de
medioambiente (Garrido-Sanz et al., 2018).
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