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RESUMEN

En este estudio se analiza la composicion y la funcionalidad del microbioma de la rizésfera en
cuatro especies de tomate encontradas en las Islas Galdpagos: Solanum cheesmaniae y Solanum
galapagense (endémicas), Solanum pimpinellifolium (silvestre del continente) y Solanum
lycopersicum (domesticada). Para entender como el microbioma contribuye a la resistencia de
las especies hacia formas de estrés, se analizo la alfa y la beta diversidad al igual que la
composicion taxonémica del microbioma de suelo. Se recolectaron muestras de rizésfera en
cinco islas del archipiélago. De estas se extrajo y se secuencié ADN utilizando el gen 16S
rRNA como marcador para bacterias. Por otro lado, se realizd un bioensayo comparando la
resistencia de S. lycopersicum y S. pimpinellifolium al psilido Bactericera cockerelli bajo
distintas condiciones de suelo. Los resultados revelaron que las especies silvestres y endémicas
poseen una mayor riqueza y diversidad bacteriana, con diferencias estadisticamente
significativas en comparacion con S. lycopersicum. Los géneros bacterianos dominantes
incluyeron Rhizobium, Bacillus, Streptomyces y Nocardioides, los cuales cumplen funciones
importantes como la absorcion de nutrientes y la defensa contra patdgenos. El bioensayo
mostrd que S. lycopersicum es mas vulnerable a la infeccién por B. cockerelli, especialmente
en suelos vivos, sugiriendo una pérdida de asociaciones beneficas muy posiblemente debido a
la domesticacion. En conclusidn, en este trabajo se resalta el rol crucial del microbioma en la
capacidad de adaptacion y de resistencia de las especies de tomate frente a condiciones
ambientales y agentes bioticos. Ademas, mediante estudios que profundicen mas, se puede
llegar a provechar del microbioma funcional podria mejorar la resiliencia de S. lycopersicum,

lo que puede tener implicaciones positivas para la agricultura sostenible en el futuro

Palabras clave: Microbioma funcional, Rizosfera, Solanum, Tomate, Tolerancia contra

herbivoros, Islas Galapagos, Domesticacion, Adaptacion.



ABSTRACT

This study analyzes the composition and functionality of the rhizosphere microbiome in four
tomato species found at the Galdpagos Islands: Solanum cheesmaniae and Solanum
galapagense (endemic), Solanum pimpinellifolium (wild from the continent), and Solanum
lycopersicum (domesticated). To understand how the microbiome contributes to species
resistance to stress, alpha and beta diversity, as well as the taxonomic composition of the soil
microbiome were analyzed. Rhizosphere samples were collected from five islands within the
archipelago. DNA was extracted and sequenced using the 16S rRNA gene as a marker for
bacteria. In addition, a bioassay was conducted comparing the resistance of S. lycopersicum
and S. pimpinellifolium to the psyllid Bactericera cockerelli under different soil conditions.
The results revealed that wild and endemic species possess greater bacterial richness and
diversity, with statistically significant differences compared to S. lycopersicum. The dominant
bacterial genera included Rhizobium, Bacillus, Streptomyces, and Nocardioides, which play
essential roles such as nutrient absorption and pathogen defense. The bioassay showed that S.
lycopersicum is more vulnerable to infection by B. cockerelli, especially in live soils,
suggesting a loss of beneficial associations likely due to the domestication process. In
conclusion, this work highlights the crucial role of the microbiome in the adaptability and
resistance of tomato species to environmental conditions and biotic agents. Furthermore, with
more in-depth studies, harnessing the potential of the functional microbiome could enhance the
resilience of S. lycopersicum, which may have positive implications for sustainable agriculture

in the future

Keywords: Functional microbiome, Rhizosphere, Solanum, Tomato, Herbivore tolerance,

Galapagos Islands, Domestication, Adaptation.
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INTRODUCCION

El fruto de la especie de tomate Solanum lycopersicum es el segundo vegetal mas
consumido a nivel mundial (Islam, et al., 2023). Esta especie ha experimentado un proceso de
domesticacién en el cual individuos con caracteristicas deseables para el consumo humano,
como, por ejemplo, frutos de mayor tamafio, han sido seleccionados para favorecer un mayor
rendimiento. Esto ha derivado en la pérdida de la diversidad genética dentro de las poblaciones
de tomate, y con esta la capacidad de responder y adaptarse a cambios en el ambiente
(Raaijmakers & Kiers, 2022). En consecuencia, los cultivos de tomate son vulnerables a
factores bidticos y abioticos, haciendo que se las cosechas a nivel mundial sufran grandes
pérdidas (Islam, et al., 2023).

Dentro del del género Solanum, el tomate moderno tiene especies silvestres
emparentadas que toleran varias formas de estrés y proliferan en ambientes cuyas condiciones
son mucho mas hostiles y variables. En este sentido, Solanum pimpinellifolium es la especie
con mayor cercania filogenética, y su centro de origen se encuentra localizado desde el sur del
Ecuador hasta el norte de Chile (Sarango Flores, et al., 2023). Esta planta es rastrera, cuenta
con frutos de mucho menor tamafio y puede crecer entre muchas otras especies vegetales.
Actualmente se ha esparcido a otras regiones de América del Sur dado que esta es
esporadicamente cultivada (Razifard, et al., 2020). Esto ha contribuido que esta especie llegue
a las Islas Galapagos en donde crece de forma silvestre (Sarango Flores, et al., 2023).

En el archipiélago de las Galapagos, existen dos especies endémicas del género
Solanum. Estas son Solanum cheesmaniae y Solanum galapagense, ambas comparten muchas
cualidades y se destacan por proliferar en ambientes desérticos con poca disponibilidad de agua
y nutrientes, alta salinidad, entre otros, donde muy pocas especies de plantas pueden

desarrollarse (Pailles, et al., 2017). Un ejemplo de esto son los campos de roca volcanica en
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las Islas, donde es comun encontrar individuos de ambas (Darwin, et al., 2003). Al observar
estas especies tan adaptadas a su ambiente, es consecuente preguntarse si es que estas
adaptaciones pueden ser transferidas a su pariente domesticado S. lycopersicum, y hasta qué
punto. Actualmente se esté realizando investigacion para responder esta pregunta y a través de
esto poder resolver el problema de la vulnerabilidad de S. lycopersicum (Raaijmakers & Kiers,
2022). Ya se ha establecido que la resistencia al estrés es principalmente mediada por la
composicion genética de las plantas, en todo caso al tener una relacidn tan estrecha con su
microbioma, se puede argumentar que este actiia como un “segundo genoma”. Por lo cual
también se le puede cierta importancia en la capacidad de tolerar presiones ambientales (Berg,
etal., 2014).

El microbioma es el conjunto de las comunidades de microorganismos junto a sus
genes, productos e interacciones, que se encuentran en directa relacion con un organismo
eucariota en este caso las plantas de tomate. El microbioma interviene y regula las interacciones
que ocurren entre una planta y el medio ambiente que la rodea. La composicion de este
determina la capacidad de la planta para responder a diferentes estimulos y formas de estrés
tanto bidticas como abidticas (Gutierrez & Grillo, 2022). EI microbioma es especifico para
cada seccion de la planta y se clasifica en tres formas principales: la rizosfera, que corresponde
al suelo que rodea las raices de las plantas; la endosfera, que abarca el interior de los érganos
de la planta, tanto subterrdneos como aéreos; y la filosfera, que incluye la parte foliar de la
planta (Pantigoso, et al., 2022). Asimismo, dentro del microbioma se encuentra la microbiota
que representa a los microoganismos, excluyendo a sus metabolitos e interacciones. Por otro
lado, el microbioma funcional hace referencia a aquellos microoganismos, genes, procesos
metabolicos e interacciones que cumplen una funcion que influye de manera directa sobre la

planta (Cordovez, et al., 2019, Berg, et al., 2014).
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El microbioma funcional de las plantas contribuye con funciones esenciales como la
absorcidn de nutrientes, pero también puede mediar la tolerancia a factores bicticos
(patégenos) o abidticos (condiciones ambientales), los cuales pueden representar formas de
estrés significativas (Fan, et al., 2023). Con respecto al tomate, el microbiomaa funcional
juega un papel clave en varios procesos muy importantes para la planta. Para empezar,
microorganismos como Azospirillum y Bacillus facilitan la fijacion de nitrégeno, la
solubilizacién de fosfatos y la adquisicién de hierro, lo que incrementa la disponibilidad de
nutrientes esenciales. Bacterias como Pseudomonas y Enterobacter ayudan al tomate a
resistir altas concentraciones de salinidad y sequia mediante la optimizacién de la absorcion
de agua y nutrientes. Asmismo, géneros bacterianos como Bacillus y Streptomyces, producen
compuestos antimicrobianos que fortalecen la resistencia a infecciones (Sarango Flores, et
al., 2023).

Los cultivos de S. lycopersicum, son afectados por muchas de estas formas de estrés.
Igualmente, S. pimpinellifolium, S. cheesmaniae y a S. galapagense en el ecosistema de las
Islas Galapagos también sufren de condiciones hostiles. Claramente, estas tres especies estan
mucho més adaptadas a dichas condiciones (Sarango Flores, et al., 2023), y dado que el
microbioma ha sido reconocido como un factor principal en la resistencia a muchas de estas
presiones ambientales, descifrar su papel en la adaptacién del tomate en las Galapagos puede
elucidar como el tomate comercial puede recobrar la resiliencia de sus parientes silvestres. Por
lo cual en este estudio se investigo la composicion bacteriana de la microbiota en la rizésfera
mediante el uso de secuenciamiento y un posterior analisis bioinformatico. EI microbioma en
individuos del género Solanum nunca antes habia sido estudiado en el archipiélago, por lo cual,
los resultados presentados a continuacion son los primeros en este ecosistema.

Para explorar esta relacion con otro enfoque, se puede caracterizar la respuesta de las

plantas a diferentes formas de estrés mediante bioensayos. En este estudio se busco analizar la



14

respuesta de dos especies de tomate, S. lycopersicum y S. pimpinellifolium hacia una fuente de
estrés biotico. Para esto se utilizd a Bactericera cockerelli, una especie de psilido nativa de
América del Sur, la cual actualmente se encuentra en todo el continente. Es uno de los
patdgenos de mayor importancia hacia los cultivos de solanéceas, y en este caso actué como
un modelo de estrés bidtico (Melgoza Villagomez, et al., 2018). Para comparar el rol del
microbioma se utilizaron diferentes condiciones de suelo. Para empezar, las plantas fueron
cultivadas en suelos provenientes de la regién de Loja, en el sur del Ecuador, la cual esta dentro
del centro de origen de S. pimpinellifolium (Gibson, et al., 2020). Los suelos empleados venian
de un entorno silvestre y de un entorno agricola. EI objetivo con estos suelos era emular el
microbioma de una region donde el género Solanum se ha desarrollado por un periodo
considerable de tiempo. Para poder determinar el efecto del microbioma, se utilizé un control
negativo el cual consistia en suelo esterilizado. Finalmente, cada uno de los suelos fue
mezclado en proporcion 1:4 con arena estéril para simular las condiciones que ocurren en
ambientes como las Islas Galapagos.

Tomando todo esto en cuenta, en este estudio se definieron los siguientes objetivos: El
primero es describir las diferencias y cambios en la composicion taxondmica del microbioma
del tomate entre especies de tomate endémicas y domesticadas presentesen las Islas Galapagos.
El segundo objetivo es identificar los taxones bacterianos asociados a la rizosfera de las
especies de tomate reclutados diferencialmente. Finalmente, el tercer objetivo es determinar la
influencia de suelos nativos del centro de origen y agricolas en la respuesta de las plantas de

tomate hacia formas de estrés biético mediante una infeccién de B. cockerelli.
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METODOS

Colecta de muestras

Para obtener las muestras de microbioma de las cuatro especies de tomate presentes en
las Islas Galapagos, se colectaron muestras de las raices de tomate en las islas Isabela, Floreana,
Santa Cruz y San Cristobal en julio de 2022, y en la isla Santiago en abril de 2023 (Anexo 1).
Se colectaron un total de 62 individuos de diferentes poblaciones de tomate. De cada individuo
muestreado se tomaron muestras de rizosfera, filosfera y del suelo circundante a cada planta.
Para la muestra de rizésfera se tomaron secciones de raiz con suelo adherido y se deposito la
muestra en tubos de 5 ml con solucion de preservacion LifeGuard™ DNA Preservation
Solution (QIAGEN, USA). Para la filosfera se tomaron de dos a tres hojas de diferentes
secciones de la planta en tubos con LifeGuard™ DNA Preservation Solution (QIAGEN, USA).
Todas las muestras fueron transportadas en coolers con icepacks en campo, hasta su depoésito

temporal en refrigeracion (4°C), y almacenamiento final a -20°C en laboratorio.
Extraccion de ADN de suelo rizosférico

Posteriormente, las muestras de rizosfera fueron procesadas en el laboratorio del
Instituto de Microbiologia de la USFQ en el campus Cumbayd, para lo cual las raices en
LifeGuard™ DNA Preservation Solution (QIAGEN, USA) fueron sometidas a 2 min de vortex
para liberar el suelo adherido. Las raices fueron separadas en otros tubos con solucion PBS. El
sedimento de suelo (suelo rizosférico) en la solucion de preservacion fue utilizado para extraer
el ADN. Para esto, se utilizé el kit DNEasy PowerSoil Pro (QIAGEN, USA) de acuerdo con
las instrucciones del fabricante. La concentracion y calidad de DNA total fue cuantificada
mediante NanoDrop (Thermo Fisher Scientific, USA). Las muestras de ADN fueron

secuenciadas en la compafiia Genome Quebec (Montreal, Canada) con la plataforma Illumina
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NextSeq (Illumina, USA). Se secuenciaron las regiones V3 'y V4 del gen 16S rRNA, el cual es

un marcador molecular especifico para bacterias.
Analisis bioinformatico

Posteriormente el analisis bioinformético se enfoco en las secuencias del marcador 16S.
El preprocesamiento para obtener la tabla de ASVsy la asignacién taxondmica fue realizado
en DaDaz2, y el resto del analisis de la estructura'y composicion de comunidad bacteriana fue
realizado en R (Cordovez, et al., 2021). La asignacién taxonémica con 16S permitio llegar
hasta el nivel de género y a partir de este punto se analizaron alfa y beta diversidad al igual que
abundancias relativas. La alfa diversidad fue evaluada mediante varios indices (Anexo 4) y la
significancia estadistica fue evaluada mediante una prueba Kruskal-Wallis para datos no
paramétricos. La beta diversidad fue evaluada mediante una matriz de distancia Bray-Curtis
En enfoque principal fue el de la comparacion de la microbiota bacteriana entre las cuatro

especies diferentes del género Solanum.
Bioensayo

Se cultivaron individuos de S. lycopersicum cv. Moneymaker (Galassi Sementi, Italia)
y S. pimpinellifolium (ECU 2278) a partir de semillas obtenidas del Banco de Germoplasma de
la Direccion Nacional de Recursos Fitogenéticos (DNAREF) del Instituto Nacional de
Investigaciones Agropecuarias (INIAP). Las semillas fueron desinfectadas mediante dos
lavados con etanol al 75% y un lavado posterior con hipoclorito de sodio al 1.5% para

finalmente tener un ultimo enjuague con agua destilada.

Después de siete dias, las semillas germinadas fueron transferidas a dos diferentes tipos
de suelo: nativo y suelo con manejo agricola mezclados con arena estéril en proporcion (1:4).
Ambos suelos provenian de la region de Loja que se encuentra dentro del centro de origen de

S. pimpinellifolium. La segunda variable fue el tratamiento para cada suelo: Una parte de
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ambos suelos fue esterilizada mediante un autoclave para que la mitad de las plantas fuera
cultivada en un suelo esteril, que sirvié como un control negativo para la presencia de
microoganismos en la rizosfera. Todas las pantas fueron regadas con 5ml de solucién Hoagland
cada 3 dias por las primeras 3 semanas, y en las siguientes 3 semanas fueron regadas con 5ml

de agua.

Al cabo de 6 semanas, las plantulas fueron transportadas a los invernaderos de la
Estacion Experimental Santa Catalina del INIAP para la infeccion con una pareja de individuos
adultos de Bactericera cockerelli por planta. Los psilido fueron donados por el Centro
internacional de la Papa (CIP). Estos fueron sexados mediante una clasificacion de su
morfologia, donde se observd la estructura abdominal al igual que las alas en un
estereomicroscopio. Cada pareja fue colocada en directo contacto con la tercera hoja a partir
del meristema apical, y fueron confinadas dentro de un bolsa de malla para evitar su
propagacion. La infeccion fue medida a los 7 y 20 dias. Se cuantifico el nimero de oviposturas

(Anexo 2) al igual que el numero de ninfas (Anexo 3) en la parte foliar de las plantas.
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RESULTADOS

Con el objetivo de describir las diferencias y cambios en la composicidn taxonémica
del microbioma del tomate entre especies de tomate endémicas y domesticadas presentes en
las Islas Galapagos, se ejecuto el analisis bioinformatico de la secuencias de las comunidades
bacterianas, el cual se enfocO en determinar cuales eran las diferencias principales en la
rizosfera de las cuatro especies de tomate. Para esto se analizaron diferentes formas de
diversidad. El anélisis de diversidad alfa determinado mediante los indices de Shannon y
Simpson, los cuales analizan la igualdad de las comunidades en cada muestra, no representaban
diferencias significativas entre la diversidad encontrada ente las cuatro especies del género
Solanum (Anexo 4). No obstante, hay que recalcar que si hubo diferencias significativas en el
indice Chaol. Este indice es especialmente relevante para los estudios de diversidad
microbiana. Dado que, a diferencia de los otros dos indices mencionados, el indice Chaol toma
en cuenta a las asignaciones taxondémicas mas escasas. Esto proporciona informacion mas
relevante porque permite determinar cuales especies tienen una mayor riqueza de géneros

bacterianos en su suelo.

Tomando esto en cuenta, se puede ver que la Figura 1 indica que tanto S. cheesmaniae
como S. galapagense tienen una mayor riqueza que S. lycopersicum. También hay que destacar
que el mayor valor del indice Chaol lo tiene S. pimpinellifolium. Esto quiere decir que las tres
especies que crecen de manera silvestre en las Islas Galapagos tienen una mayor riqueza en
comunidades bacterianas en contraste con su contraparte domesticada que crece en suelos con

manejo agricola.

Los valores de la Tabla 1 nos permiten determinar que las diferencias observadas entre

S. lycopersicum y sus contrapartes silvestres son en realidad relevantes y sobre todo
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estadisticamente significativas. De esta manera, se evidencia que la alfa diversidad de las
comunidades bacterianas del tomate domesticado S. lycopersicum es significativamente
diferente al de las especies endémicas S. cheesmaniae y S. galapagense, al igual que al de S.
pimpinellifolium. Esto indica que existe una distancia muy marcada entre la riqueza del

microbioma de la especie domesticada y las especies endémicas y silvestres.

Al analizar la riqueza de las comunidades, es muy importante complementar esta
evaluacién con una comparacion de la composicion de las comunidades bacterianas entre cada
especie de tomate. Para esto, en la Figura 2 se usa un Non-Metric Multidimensional Scaling
(NMDS) basadao en la disimilaridad Bray-Curtis de las comunidades bacterianas de la
rizosfera. El cual indica que las dos especies endémicas: S. cheesmaniae y S. galapagense,
estdn muy estrechamente relacionadas entre si, mientras que se alejan de S. lycopersicum, y S.
pimpinellifolium siendo un intermediario entre estas. EI hecho de que los clusteres sefialados
definan las diferencias entre especies también debe considerado junto a que todos estos
clisteres sobrelapan entre si, indicando que si existen ciertas similitudes comunes entre la

rizosfera de todas las especies.

Mas all& de las diferencias que pueden ser visualmente identificadas en el grafico de
NMDS, es necesario verificar si estas en realidad son relevantes. La Tabla 2 muestra que
existen diferencias estadisticamente significativas para todas las comparaciones, no obstante,
hay que destacar que las diferencias mas grandes se encuentran entre las especies endémicas
S. cheesmaniae y S. galapagense y las especies introducidas S. pimpinellifolium y S.
lycopersicum. Esto por supuesto puede ocurrir gracias al grado de adaptacion el ambiente, no
obstante, es necesario comprobar esto al analizar la composicién de las comunidades

bacterianas.
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Para analizar la composicion bacteriana de forma mas detallada es necesario realizar
una asignacion taxonoémica. Utilizando el gen 16S el maximo grado de resolucion taxonémica
al que se puede llegar es al de género, por lo tanto, se analizaron los 5 géneros mas abundantes
en cada muestra, como se puede ver en la Figura 3. De estos, se destaca la presencia de 4
géneros pertenecientes a la familia Rhizobiaceae, también llamados rizobios, pero también se
encuentran los géneros Bacillus, Nocardioides, Streptomyces y Mycobacterium.

El bioensayo realizado sirvié para caracterizar la funcionalidad del microbioma de
forma mas especifica con respecto a una cierta forma de estrés ambiental: el estrés biotico.
Como se puede apreciar en la Figura 4, S. lycopersicum fue mucho mas vulnerable a la
infeccion de B. cockerelli, mientras que los individuos de S. pimpinellifolium casi no
evidenciaron infeccion alguna, en oviposturas y tampoco en numero de ninfas, lo que puede
darse a su mayor grado de adaptacion a un entorno con diferentes formas de estrés biético. Si
embargo, también hay que recalcar que los individuos de S, lycopersicum fueron mucho mas

vulnerables a las oviposturas de B. cockerelli cuando estos fueron cultivados en un suelo vivo.
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DISCUSION

La caracterizacidn de la composicion microbiana presente en la rizésfera de individuos
de las 4 especies de tomate encontradas en las Islas Galapagos permitié determinar cuales eran
los factores clave para distinguir especies mas y menos acomodadas al ambiente. Este grado
de adaptacion depende de varios factores. Para empezar, esta claro que S. cheesmaniae y S.
galapagense al ser endémicas del archipiélago, han desarrollado varias adaptaciones durante
su proceso evolutivo. Es evidente que muchas de estas, son genes que confieren caracteristicas
fenotipicas beneficiosas, no obstante, hay que considerar que la capacidad de ajuste esta dictada
en un grado considerable por su microbioma. A través de las generaciones, los individuos de
las especies endémicas de tomate han estado expuestas a diversas presiones caracteristicas del
ambiente de las Galapagos, lo que les ha hecho adaptarse a estos entornos, asi como depender
del reclutamiento de grupos microbianos especificos para poder realizar varias funciones clave
como, por ejemplo, la captura de nutrientes. Dentro de los géneros mas abundantes de las
comunidades bacterianas que comparten los tomates introducidos y endémicos, se encuentran
los rizobios, estos son una familia de bacterias que se caracteriza por jugar un papel clave en
el proceso de absorcion de nitrdgeno en las plantas, lo cual es una caracteristica esencial para
un microbioma estable que resiste cambios en el ambiente sin perturbar su funcionalidad
(Mendes, et al., 2015). Ademéas de los rizobios, también se identificaron otros géneros
bacterianos de relevancia. Las bacterias del género Bacillus son reconocidas por su capacidad
para promover el crecimiento vegetal y controlar fitopatdégenos. (Villarreal-Delgado et al.,
2018). Asimismo, esta el género Streptomyces el cual se destaca por su papel en la
descomposicidn de materia orgénica, pero también por generar metabolitos como antibidticos
(Wanner & Kirk, 2015). Por otro lado, en el contexto de la ecologia del suelo, el género

Nocardioides se ha destacado por su habilidad para degradar compuestos organicos complejos
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y contaminantes (Ma et al., 2023). Por ultimo, las especies de Mycobacterium pueden participar
en la degradacion y mineralizacion de materia organica ayudando al flujo de nutrientes en el
suelo (Karmakar, et al., 2021). La presencia de todos estos géneros en la rizésfera contribuye
a un microbioma robusto y funcional.

En la microbiota bacteriana de las especies endémicas S. cheesmaniae y S. galapagense,
al igual que en S. pimpinellifolium se puede observar que al haberse desarrollado casi
exclusivamente en un entorno silvestre con diferentes formas de estrés, estas especies han
tenido que recurrir a reclutar una mayor cantidad de asociaciones benéficas con consorcios
microbianos (Raaijmakers & Kiers, 2022). En el caso de estas tres especies, esta dependencia
en las asociaciones microbianas se expresa como una mayor riqueza, tal como se evidencio al
analizar la alfa diversidad con el indice Chaol. Esto indicaria que potencialmente puede existir
una correlacion entre el grado de adaptacion al ambiente y el nimero de especies bacterianas
en la rizésfera.

Mas alla del indice de riqueza de cada comunidad bacteriana, es necesario determinar
qué tan diferentes son estas comunidades entre si, es decir la variacion entre muestras. Para
esto se pueden ver los resultados de la matriz de distancia Bray-Curtis. Al tener diferencias
significativas entre todas las especies se puede establecer que cada una de ellas recluta una
comunidad bacteriana especifica para sus necesidades, lo que puede deberse a que dentro del
proceso evolutivo de cada especie se desarrollan necesidades y afinidades que dictaminan la
composicion del microbioma. No obstante, el estadistico NMDS muestra que todos los clusters
se sobrelapan entre si, recalcando que si existen similitudes entre las diferentes composiciones
rizosféricas. Esto puede ser ocasionado por el ecosistema donde se dio el muestreo, dado que,
al ser relativamente joven, el archipiélago no ha tenido el tiempo suficiente para desarrollar
una capa de suelo comparable a la de otras regiones, evitando que existan diferencias mas

marcadas en el suelo de distintas areas (Pailles, et al., 2017).
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Este ecosistema es precisamente uno de los factores que contribuyen en mayor medida
a la composicién microbiana. Dado que al presentar tantas presiones ambientales; como la
sequia, las altas temperaturas, la alta salinidad o la falta de materia organica; inclina a las
especies del género Solanum a depender mas de su microbioma. Las comunidades de
microoganismos pueden responder de forma mucho mas rapida a los cambios en su entorno
que las plantas, lo que hace que estas sean la primera linea de defensa hacia estas formas de
estrés. Esto se evidencia en la Fig. 3, dado que todos los principales géneros bacterianos
presentes tienen alguna funcion benéfica hacia sus hospedadores vegetales, y han sido
caracterizados como componentes de un suelo saludable y resiliente a cambios en el ambiente
(Pandey, et al., 2018).

Con respecto al bioensayo, este permite elucidar como la funcionalidad del microbioma
impacta la resistencia del género Solanum hacia plagas. Al comparar diferentes tipos de suelo
junto a diferentes tratamientos se pudo determinar como las dos especies analizadas, S.
lycopersicum y S. pimpinellifolium, reaccionaban al estrés bidtico bajo diferentes condiciones
de suelo. Los resultados indicaron que S. lycopersicum tuvo una propension a la infeccion
considerablemente mayor, dado que en sus hojas se observo un nimero de huevos (oviposturas)
y de psilidos inmaduros (ninfas) mucho mas elevado que en su contraparte silvestre S.
pimpinellifolium. La mayor susceptibilidad a la infeccién por B. cockerelli de parte de S.
lycopersicum puede ser atribuida a su proceso de domesticacion, debido a que gracias a este S.
lycopersicum se ha desarrollado en un entorno agricola donde no ha sido expuesto a tantas
presiones ambientales, con el objetivo de maximizar su rendimiento. Esto también puede hacer
ocasionado que este pierda microoganismos que establecen asociaciones benéficas, lo que
explicaria la menor resistencia y también corroboraria su menor indice de alfa diversidad (Liu,

etal., 2020).
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Asimismo, esta pérdida de riqueza también daria razon a que S. lycopersicum fuera mas
susceptible a la infeccidn en un suelo vivo, es decir con una microbiota de suelo proveniente
del centro de origen de S. pimpinellifolium (Cordovez, et al., 2021). Dado que al no tener la
capacidad de establecer relaciones benéficas con microoganismos que podrian prevenir
infecciones de parte de patdgenos, S. lycopersicum se vuelve mucho mas vulnerable a que su
rizésfera sea invadida por microbios que aumenten los niveles de estrés bidtico en el tomate,
haciéndola méas vulnerable a una infeccion, a pesar de que esta ocurra en una seccién diferente
de la planta. Todas estas observaciones sobre la funcionalidad del microbioma en el tomate, y
mas concretamente sobre la composicion de sus comunidades bacterianas, permiten elucidar
sobre como los individuos del género Solanum se relacionan con su ambiente por medio de
microoganismos, lo que puede permitir caracterizar cuales interacciones y propiedades pueden
ser aprovechadas para mejorar el nivel de adaptacion al ambiente de los individuos de la especie

menos adaptada de este género, S. lycopersicum.
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CONCLUSIONES

Tomando en cuenta toda la informacion presentada anteriormente se puede determinar
que el proceso de domesticacion del tomate ha reducido significativamente la riqueza y
diversidad taxondémica del microbioma en S. lycopersicum, en comparacién con sus parientes
silvestres y endémicos. Esto se manifiesta en una menor capacidad para establecer relaciones
benéficas con microorganismos clave, como los rizobios, limitando su habilidad para adaptarse
a entornos hostiles y resistir factores de estrés. En contraste, las especies silvestres y endémicas
presentan microbiomas mas ricos y especializados, lo que les confiere mayor resiliencia en
ambientes hostiles. Asimismo, se puede establecer que la composicion del microbioma varia
entre especies, siendo mas similar entre especies mas cercanas evolutivamente, 1o que es un
reflejo de su adaptacion a las condiciones ambientales en las Galapagos. No obstante, todas las
especies comparten ciertos generos bacterianos fundamentales, posiblemente debido al
ecosistema joven y homogéneo del archipiélago. En términos de funcionalidad, el bioensayo
demostré que S. pimpinellifolium mostr6 mayor resistencia a Bactericera cockerelli en
comparacion con S. lycopersicum. Ademas, la presencia de un microbioma vivo en el suelo
afect6 negativamente a S. lycopersicum, sugiriendo una posible interaccion desfavorable con
microorganismos, lo que indica que el microbioma puede llegar a jugar un papel clave en la

resistencia a estrés biético.

Para concluir, la informacion presentada en este estudio puede servir para caracterizar
como la funcionalidad del microbioma ayuda a las especies silvestres y endémicas del género
Solanum, y como estas adaptaciones pueden potencialmente transmitirse a S. lycopersicum.
Para caracterizar estas relaciones de mejor manera, futuras investigaciones deberian enfocarse
en la descripcion funcional del microbioma mediante metagendmica para identificar los roles

especificos de los microorganismos clave.
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TABLAS

Tabla 1. Comparacion pairwise para diferencias de Alfa Diversidad entre especies

Diferencias en Alfa Diversidad (Chao1)

S. galapagense 1
p ajustado
1.00
0.75
S. lycopersicum
0.50
0.25
S. pimpinellifolium 0.69 0.7
o & &
’b(\\’b &(\% L_}\d\)
& 3 &
o R §
& & \\;GQ
[ S =N

Descripcién: Se muestra una comparacion pairwise entre las cuatro especies de tomate. Dentro
de cada celda se encuentra el valor p ajustado, el cual junto a la escala de colores sirve para

determinar la significancia de cada una de las comparaciones del valor del indice Chaol.

Tabla 2. Comparacion pairwise para diferencias de Beta Diversidad entre especies

Diferencias en Beta Diversidad (Bray-Curtis)

S. galapagense 0.03

p ajustado
0.04

003

S. Iycopersicum

0.042

S. pimpinellifolium

Descripcién: La tabla evidencia las diferencias entre especies mediante la distancia Bray-
Curtis. Cada una de las celdas muestra el valor de p ajustado para la significancia de
cada comparacion. Este valor, junto a la escala de color permite determinar cuales

diferencias son estadisticamente significativas.
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FIGURAS
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Figura 1. Alfa Diversidad de la rizosfera de cuatro especies del género Solanum.
Descripcién: Se evidencia el indice de alfa diversidad promedio para las comunidades
bacterianas presentes en el suelo de las cuatro especies de tomate analizadas. El indice utilizado

fue Chaol. Se presenta el promedio de todas las muestras para cada una de las especies.
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Figura 2. Matriz de distancia Bray-Curtis para beta diversidad.

Descripcion: Se muestra la beta diversidad mediante el estadistico NMDS para determinar la
diferencia relativa entre la composicién bacteriana de las diferentes muestras. Los puntos de
diferentes colores representan las especies de tomate de este estudio. Cada uno de los clusters

evidencia las muestras de rizdsfera de cada una de las diferentes especies.
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Figura 3. Abundancia relativa de los 5 géneros mas abundantes en la rizosfera
Descripcién: Top 5 géneros mas abundantes para las 4 especies de tomate analizadas, ademas
de una categoria extra para los otros géneros restantes. Las muestras estan clasificadas tanto

por isla como por especie de Solanum spp. a la que corresponden.
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Oviposturas en Dia 20 Ninfas en Dia 20

=1

Tratamiento

. Esteril

Vivo

Tratamiento

. Esteril

Vivo

Promedio de Ninfas

o

Promedio de oviposuturas

0 —

S. lycopersicum S. pimpinellifolium S. lycopersicum S. pimpinellifolium
Especies Especies

Figura 4. Cuantificacion de infeccion por B. cockerelli al cabo de 20 dias

Descripcion: Numero promedio de oviposturas y ninfas al cabo de 20 dias como medida de
infeccion por B. cockerelli en hojas de la especie silvestre S. pimpinellifolium y variedad de
tomate comercial S. lycopersicum. Los resultados denotan el efecto de la plaga en cada especie

y en los tratamientos de suelo.
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ANEXOS

ANEXO 1: PUNTOS DE MUESTREO EN LAS ISLAS GALAPAGOS
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ANEXO 2: OVIPOSTURAS DE BACTERICERA COCKERELLI




ANEXO 3: NINFAS DE BACTERICERA COCKERELLI

ANEXO 4: COMPARACION DE INDICES DE ALFA DIVERSIDAD

33

Observed Chao1 ACE Shannon Simpson InvSimpson Fisher
1.001 $ .._ ¢ [
10001 * 10001 . 1000 ] l : ? 400 2001 : L]
o 57 0.95 .
5
: . -
2L so0- 800 800 0.901 3001 1504
=
% 5
2 . . 2004
& 6007 500 600 0.851 .
H _
s 100
<
2
= i 0.80 100+
4001 400 400 41
- * * *
- 501
. . . . 0.751 . o .
< ] 2
Ry z‘\&;}dﬁg\‘)& @QQ‘?@G)- O\Q& R e“iﬁ)&ﬁ& & eo‘i@i\\« R ec‘%}?‘\()\\ & eo'i@ 0\\6\ & Q«\‘%}’ 0\\6\
é@&‘;@sé\g\ é“?&q’@‘& é&@Q’Q@‘Q\‘K Qqe«e{\ éc?@‘?oqexe\{\ é&&QQ?ge\\K é@&q@‘\{\
@@§é¢ &F @ & &@§Q¢ & & & & N &@§é¢ & T &
BOP ST NS A X SRS ST S AR RS SIS A S S
"93 :'93 "99 =] "99 "99 "93

tomato.specie





