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Editorial

El presente nimero llega a los miembros de la Asociacion Quimica en un
periodo complejo para nuestro pais a consecuencia de la pandemia que
nos afecta directa e indirectamente.

Vivimos un mundo globalizado cultural y econémicamente, donde una
enfermedad desatada en una regién alejada de nuestro pais, se esparcio a
escala global, a una velocidad increible, apoyada en los distintos medios de

transporte, por aire, agua y tierra.

Las sociedades debieron adoptar medidas sanitarias urgentes para
contenerla, con mayor o menor éxito. Pero todo indica, que el coronavirus
que causa la enfermedad COVID-19, al igual que otros, llegd para
instalarse y generar nuevas complicaciones. Las economias sufrieron un
golpe muy fuerte, tanto en los paises con mayores niveles de desarrollo
como en aquellos donde los niveles de pobreza son elevados.

Para combatir la pandemia, se iniciaron esfuerzos internacionales
significativos entre distintos laboratorios estatales y privados en la
blUsqueda de una vacuna que pudiera atenuar los efectos de un virus cuyos
efectos en la salud humana se estan descubriendo diariamente. Hay
evidencias de resultados esperanzadores, pero falta un largo camino que

recorrer en los proximos meses.

En nuestro pais, desde el CONICET, Universidades y los organismos de
salud se concentraron en la blsqueda de respuestas, tanto para la

deteccién como para la proteccion de nuestros habitantes.

El sistema de salud tanto en hospitales (médicos, enfermeros,
laboratoristas, administrativos) como en laboratorios privados de
bioquimicos y quimicos clinicos, estuvo al frente de este desafio. Otros
servidores publicos acompafaron la aplicacion de las normas adoptadas

para que los habitantes reduzcan al minimo la propagacion del virus.

Los sectores que mueven la economia sufrieron en todos los niveles
(industrias, Pymes, construccién, comercios, etc.) y experimentaron un
impacto muy fuerte desde el principio de las medidas de aislamiento hasta
el denominado distanciamiento social, que a esta fecha sigue

manifestandose.
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El Fitobioma y sus Interacciones con
los Componentes del Sistema Inmune

de las Plantas

Silvina M.Y Lépez*?, Rocio Medina'®, Juan. M. Reparaz*?, P. A. Balatti*"

RESUMEN

Las plantas contienen comunidades microbianas que en conjunto constituyen su fitobioma, conformado por todos los
organismos que interactian en distintos niveles con la planta y que incluye a los microorganismos endofitos y saprofiticos.
Estos microorganismos interactdan con el complejo sistema inmune de las plantas, que se define en tres etapas principales:
la deteccién del patégeno, la transduccion de la sefial y los mecanismos de defensa de la planta. Este sistema esta
influenciado por metabolitos secundarios que son producidos por los microorganismos como los hongos patégenos, cuyo
ejemplo es Stemphylium lycopersici, pero también con los metabolitos secundarios que liberan las bacterias endoéfitas que
muchas veces actian como promotoras del crecimiento. En cualquier caso, el contenido genético de las comunidades

microbianas es un aporte superior a la genética de las plantas y determinan el estado de crecimiento y sanidad de las

mismas.
p comunidades microbianas se atébgeno, la transduccion de
INTRODUCCION patog
conocen como microbiomas y en sefiales que genera ese
Las diversas estructuras u el caso de las plantas como reconocimiento y las respuestas

fitotobioma [1]. Esta comunidad que se disparan en respuesta a la

o6rganos que conforman los

esta formada por todos los presencia del patégeno y del

organismos se encuentran aso-

organismos que interactian con resto de los organismos que

ciados a comunidades bacte- _ o
i la planta y que estan contenidos conforman el fitobioma.
rianas que resultan ser N _
. ; en la superficie de los diversos o
especificas. El numero y las Sintéticamente, en lo que hace al
i o6rganos, dentro de los érganos -
bacterias que conforman estas reconocimiento, las plantas detec-

y/o tejidos y dentro de las células

(2].

comunidades contribuyen con tan patrones conservados de los

una dotacion genética que patégenos y/o los dafios que

aumenta la potencialidad de los
organismos y sus capacidades,
porque su aporte genético es
mayor que el del propio

organismo hospedante. Estas

59

Estas comunidades conviven con
el complejo sistema inmune de
las plantas (Figura 1) en donde es
posible identificar procesos

vinculados a la detecciéon del

estos producen en las plantas, asi
como las proteines efectoras de
los patdégenos a través de los
genes de resistencia [3]. Este

reconocimiento activa multiples
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PRRS and WAKs = deteccién del patégeno o sus dafios

Dominio de deteccién externa y quinasas de sefiales internas
NLRs receptores que reconocen efectores y reproducen blancos
patégenos con dominio TirN terminal o CC, dominio central
NB-ARC y C terminal RR

DETECCION DEL
PATOGENO

Mecanismos de sefializacion multiple regulan las respuestas de resistencia
Hormonsas regulan las respuestas de resistencia segun sea patégeno necrotrofico

TRASNDUCCION  , biotréfico AS,AJET y otros
DE SENALES Epigenética y PDR aumento heredable de la resistencia y degradacién de sustancias.
Metilacion de una histona , DNA y RNAde interferencia

SISTEMA INMUNE
DE LA PLANTA

HR y ROS Se inhibe la reproduccién del pstégeno con inhibidores microbianos y endurecimiento de pared
celular. Sintesis de peréxido de hidrdgenoNADPH, Oxidasas glicoproteinas de reaccién cruzada
Enzimas Degrada e inhibie efectores enzimaticos del patégeno Quitinasas, Glucanasas, proteasas, inhibidores y
RESPUESTAS ribonucleasas
DE DEFENSA Defi y i ti an la p bilidad de membrana del patoégeno; inhibidores de proteasas
bloguea sefializacion Thioninas y permetinas
Fitoalexinas inhibicién bicldgica y quimica de patégenos (antimicrobianos y antiherviboros) Respeustas de
resistencia reguladas para proteger al patégeno. Amplia variedad de moléculas organicas y espedies

Figura 1. Sistema inmune de las plantas y sus etapas de deteccion de patdégenos, transduccion de sefiales y las
respuestas de defensa que se disparan en las plantas.

caminos de regulacion positiva y
negativa, lo que ademéas es
acompafiada por la regulacion
sisttmica que realizan las
hormonas vegetales que ademas
dependen de si los patdgenos
son biotréficos y necrotréficos [3].

A esto se le suma la accién de

1-Centro de Investigaciones de
Fitopatologia (CIDEFI CIC-UNLP);
Facultad de Ciencias Agrarias y
Forestales Universidad Nacional de
La Plata

2-Comision de Investigaciones de la
Provincia de Buenos Aires, Calle 60
y 119, La Plata, 1900, Argentina

3-Consejo Nacional de
Investigaciones Cientificas y
Técnica (CONICET)

factores de transcripcién que se
unen a promotores de genes,
activando procesos de fos-
forilacion [5]. El resultado es la
sintesis de especies reactivas de
oxigeno y la reaccion de hiper-
sensibilidad, estos dos procesos
resultan en el endurecimiento de
las paredes de las células de las
plantas y en la sintesis de
antimicrobianos como enzimas,
defensinas y fitoalexinas [6].
Estos compuestos reducen la
multiplicacion e invasion del
patégeno o dificultan el avance de
la infeccibn e invasion del
patégeno [7]. Ademas las mo-
léculas que se liberan como
resultado de la degradacion de
estructuras del patégeno acttan

como elicitores (disparadores) de

los mecanismos de defensa de la
planta, que se comporta mejor
frente al patégeno [8]. La
epigenética afecta a todos estos
mecanismos, y tiene como facto-
res prevalentes al conjunto de
moléculas que liberan los orga-
nismos del fitobioma, sean estos
patogenos o benéficos o sa-
profitos, epifiticos, intercelulares o

intracelulares [9].

Por este motivo en nuestro
laboratorio estudiamos a los
organismos que conforman el
fitobioma de las plantas, que
incluye organismos patégenos y
benéficos y los metabolitos
secundarios que sintetizan vy

liberan estas bacterias enddfitas y
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los patégenos flngicos que
interactlan con las plantas.

UN PATOGENO DEL TOMATE

Stemphylium lycopersici

Stemphylium spp. (Pleosporales)
es un género monofilético que
incluye mas de 150 especies
diferentes [10-12], algunas de las
cuales son patégenas de plantas
leguminosas, esparragos, cebolla,
ajo, perejil, pera, remolacha
azucarera y tomate en varias
familias de plantas [13-20].
Stemphylium lycopersici es el
agente causal de la enfermedad
conocida como “la mancha gris
de la hoja de tomate” en la
Argentina [20]. Esta enfermedad
se destaca por su incidencia y
severidad, que ademas es el
resultado de la ineficiencia de los
tratamientos de control, lo que
genera crecientes pérdidas eco-
némicas porque se reduce el

rendimiento del cultivo.

Durante el inicio de la infeccion el
hongo excretofitotoxinas que ac-
tian como factores de virulencia
y/o de patogenicidad, que alteran
las células huésped y/o inducen
la liberacién de nutrientes [21-23],
pero algunas de ellas también
activan los mecanismos de
defensa de la planta [24,25]. Los
hongos necrotrofos del género
Stemphylium  sintetizan meta-
bolitos secundarios, como las
toxinas huésped-especificas
(HSTs) y las toxinas huésped-no
especificas (non-HSTS), mientras
las primeras son factores de
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patogenicidad, las segundas son
factores de virulencia [26]. Los
genes responsables de la sintesis
de metabolitos secundarios se
presentan en arreglos o clusters
que se distribuyen en el genoma
[27]. Stemphylium produce tam-
bién proteinas efectoras, ricas en
residuos de cisteina, que son
secretadas al espacio apoplastico
durante la interaccién con la
planta hospedadora [28]. Estas
proteinas se caracterizan por la
presencia de un peptido sefial y la
ausencia  de un dominio
transmembranal [29]. Estas
caracteristicas estructurales
permitieron el desarrollo de
softwares y bases de datos
experimentales, que junto con la
disponibilidad de datos
gendmicos  direccionaron el
estudio del secretoma hacia
metodologias predictivas, ademas

de las experimentales.

A partir de la secuencia gendmica
borrador de S. lycopersici, se
anotaron 8.997 genes que
codifican proteinas [30] (Gen-
BankBioSample

no.SAMNO03332054; GenBankAc-
cession no. LGLR00000000). En
busca de conocer el metabolismo
secundario de este hongo, Franco
y colaboradores [31] analizaron el
genoma borrador buscando los
clusteres de genes que codifican
metabolitos  secundarios, con
herramientas bioinforméticas on-
line, Secondary Metabolite Un-
known Region Finder (SMURF)
[32] and

Secondary Metabolite Analysis

Antibiotics and

Shell (antiSMASH) [33] a través
del algoritmo Cluster Finder [34].

Asi, se identificaron 36 clisteres
de genes potencialmente implica-
dos en la virulencia del patdégeno,
que incluyen genes de la
biosintesis de terpenos, policé-
tidos, péptidos no ribosomales,
hibridos terpeno: péptidos no
ribosomales, e hibridos policé-
tidos: péptidos. S. lycopersicitiene
tiene el potencial genético de
sintetizar sinochromos A, By C,
gque son compuestos estruc-
turalmente  relacionados  con
toxinas huésped no especificas
como altertoxina |, cercosporina,
hypericina, hypocrelina A 'y
phleichromo [35,36].

S. lycopersici también, tiene la
capacidad genética para sintetizar
micotoxinas como aristolocheno
[37,38] y giberellina [39-44]. El
hongo contiene genes que
codifican  proteinas de la
biosintesis de toxinas hospedante
no especificas como fujikurina,
cuya estructura esta relacionada
con la del acido alternarico
[45,46]; asi como con alternariol,
neosartoricina aspertecina, trypa-
cidina, emericellina, acido
pesteico y viricatumtoxina [47-50]
compuestos con anillos aro-
maticos y policétidos no re-
ducidos. Stemphylium también
contiene genes para la sintesis de
toxinas como betaenona A, By C,
compuestos antraquinonicos rela-
cionados con la stemphyloxina
[51]; sirodesmina [52] y trico-

tecenos que son toxinas terpe-
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noides [53]. S. lycopersici tiene la
capacidad genética para sintetizar
deoxysambucinol, sambucinol vy
roridin E, que son tricotecenos
macrociclicos, sesquiterpenoides
toxicos [54,55] como asi también
harzianum B que es una mico-
toxina derivada de tricotecenos
[56]. La presencia de las se-
cuencias génicas sugiere que el
hongo tiene la capacidad de
sintetizar tricodermina [57-58], (-)
- mulleina [59]; T-toxina [60],
fusarina [61], phomopsina [62] y
destruxina B [63]. De modo
complementario, un estudio re-
ciente empleando el genoma
borrador de S. lycopersici predijo
al menos 511 potenciales pro-
teinas de secrecion, de las cuales
12 se caracterizan por ser ricas
en cisteina [28], asi es que
probablemente estan relacio-
nadas con la virulencia del
patégeno. Los estudios descritos
no hacen mas que establecer la
importancia de realizar estudios
del interactoma, de la expresion
génica y un estudio protedmico
de la interacciéon patégeno-planta
para identificar los factores de
virulencia y patogenicidad que
permitan evaluar la respuesta de
las plantas a la exposicién de
metabolitos secundarios y fac-
tores de virulencia y pato-

genicidad.

Con el objetivo de poder vincular
la metabolémica predictiva a
través del analisis de clusteres
con la sintesis de metabolitos
secundarios, en nuestro labo-
ratorio se obtuvo el perfil de
metabolitos de S. lycopersici, que

fueron identificados con marca-

dores moleculares asi como por
secuenciacion de su genoma
(Tabla 1, [20,27]).

Se encontr6 que S. lycopersici
sintetiza stemphylina, altersolanol
B, stemphypyrone, deoxyuvidina,
phomapyrona D, deoxyuvidina B,
infectopyrona, phomapyrona C,
albrassitriol, phomapyrona G,
phomapyrona A, stemphol,
brefeldina A, 7-oxo-brefeldina vy

brassicadiol.

Particularmente, deoxyuvidina B,
albrassitriol, phomapyrona A son
toxinas hospedante no espe-
cificas descritas en Alternaria
brassicae y Phoma. Sin embargo,
no se detectdé en el aislado
estudiado  stemphyloxinal  ni
macrosporina, dos toxinas hués-
ped no especificas reportadas en

S. lycopersici [79, 80].

Por  dltimo, es importante
mencionar que los compuestos
(COvs)

sintetizados y liberados por el

organicos volétiles
hongo pueden jugar un rol clave
en interacciones biolégicas a
“larga distancia” [81]. Estos
pueden desencadenar y/o alterar
las respuestas de defensa,
directas o indirectas en las
plantas huésped [82, 83]. Medina
et al. [84] estudiaron el perfil de
COVs  producidos por S.
lycopersici y se encontrdo que
estesintetiza al menos 11 COVs
que incluyen alcoholes primarios,
cetonas y aldehidos que, si bien
no son vitales para el crecimiento
del patégeno, podrian otorgar
ventajas adaptativas. Ademas, los
autores detectaron furfuril alcohol,

probablemente asociado al

desarrollo de la sintomatologia y
otros COVs involucrados en el
guorum sensing, proceso clave
durante la colonizacion del hongo
en el inicio del proceso de
infeccion. En sintesis, el hongo
sintetiza una amplia gama de
metabolitos  secundarios que
pueden interaccionan con los
organismos que se encuentran en
la planta y con los mecanismos
de defensa que componen el
sistema inmune de las plantas de
tomate. En estos momentos
continuamos los estudios que
permiten conocer el rol biol6gico

de estos compuestos.

LAS COMUNIDADES DE
MICROORGANISMOS
ENDOFITOS DE TOMATE y la
PRODUCCION DE
METABOLITOS SECUNDARIOS

Estudios metagenémicos y ais-
lamientos bacterianos a partir de
semillas y plantas de tomate
enfermas y sanas condujeron a
identificar los grupos de
organismos que forman parte del
fitobioma del tomate, cuya
presencia y cantidad modifican la

sanidad de la planta.

Las semillas de cada cultivar de
tomate contiene una comunidad
bacteriana caracteristica, lo que
no es llamativo, considerando que
las simientes representan una
fase clave de las plantas
espermatodfitas. Los organismos
pueden persistir durante afios en
las semillas en dormicion y

cuando se presentan condiciones

62



Tabla 1: Metabolitos secundarios identificados en cultivos de Stemphylium lycopersici CIDEFI 216.

Metabolito Actividad Reportes Previos Referencias
Stemphylina Actividad fitotdxica y Stemphylium botryosum, S. 64-68.
antibiocida globuliforme, Alternaria spp.
Altersolanol B Actividad fitotéxica Alternaria spp. 67
Stemphypyrona Sin reporte previo S. botryosum, S. globuliforme 64-67
Deoxyuvidina Sin reporte previo Alternaria brassicae 69
Phomapyrona D Actividad Fitotéxica Phoma and Alternaria spp. 55, 70, 71.
Deoxyuvidina B Actividad Fitotoxica (HST) A. brassicae 71,72
Infectopyrona Potencial mycotoxina Alternaria spp., Ulocladium 70, 73, 74.

consortiale, S. eturmiunum, S.

sarciniforme and S. vesicarium

Phomapyrona C Actividad fitotoxica Phoma and Alternaria spp. 70; 71; 75.
Albrassitriol Actividad fitotdxica (HST) A. brassicae 71, 72.
Phomapyrona G Actividad fitotéxica Phoma and Alternaria spp. 70; 71; 75.
Phomapyrona A Actividad fitotdxica (HST) Phoma and Alternaria spp. 70; 71; 75.
Stemphol Actividad antibiodtica y S. botryosum, S. majusculum, S. cf, 65; 74, 76, 77-78.
fitotoxica lycopersici; Stemphylium sp.
7-Oxo-brefeldin Actividad fitotoxica Penicillium 78.
Brassicadiol Actividad no-fitotéxica A. brassicae 71, 72.
. . periodo. Estos organismos en- la planta complete su ciclo. Esta
predisponentes para la germi-
. . dofitos se trasmiten de trasmision vertical selecciona en
nacion, originan una planta que
. generacién en generacion lo que contra de los organismos
lleva a los organismos que
- sugiere que evolutivamente se patégenos, pero a favor de los
sobrevivieron durante este
vuelven indispensables para que benéficos. Por esto es que es
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critico conocer cudles son las
comunidades bacterianas aso-

ciadas a las plantas.

En estudios realizados sobre
semillas de tomate de dos
cultivares Elpida y Silverio, se
encontr6 que las bacterias
enddfitas presentes en las
semillas de cultivares de tomate
representan cuatro linajes. Los
Firmicutes que componen aproxi-
madamente el 50 % de la
comunidad, Proteobacterias en
aproximadamente un 28 %,
Actinobacterias en un 20 % vy
también un porcentaje pequefio
de Bacteroidetes (2 %). Estos y
otros resultados sugieren que las
semillas de tomate contienen un
set de bacterias que proba-
blemente ingresa durante el
desarrollo reproductivo y luego
juegan un rol clave en la pro-
mocién del crecimiento y en la
sanidad de las plantas de tomate.
Estas bacterias liberan com-
puestos solubles que inhiben el
crecimiento y desarrollo de
patégenos flngicos, pero también
liberan compuestos

volatiles (COV).

organicos

En estudios posteriores se realizd
un estudio metagenomico de las
poblaciones bacterianas que se
encuentran en los diversos
organos (raiz, tallo, hojas, frutos)
de plantas sanas y enfermas de

tomate.

En estos estudios se encontraron
unas 218 unidades taxonomicas
operativas (OTU) de bacterias
que se distribuyeron con un 97%

de identidad. Ciento diez y seis se

Tabla 2. Especies bacterianas presentes en semillas y plantulas de

tomate. Las especies se identificaron en base a sus caracteristicas

culturales y a la secuencia del 16SrDNA. Las especies en negrita

demostraron tener actividad inhibitoria sobre tres patdgenos flingicos

Cultivar de origen

Semillas

Elpida

Elpida

Elpida

Silverio

Silverio

Silverio

Silverio

Silverio

Plantulas

Elpida

Elpida

Elpida

Elpida

Elpida

Silverio

agruparon a nivel de género y
108 de estos géneros se
encontraron en plantas sanas y
enfermas El analisis estadistico
indic6 que la metodologia
aplicada permitié detectar a todos

los microorganismos que se

[79]

Especie

Micrococcus sp.
Bacillus sp.
Paenibacillus polymyxa
Bacillus sp.
Sphingomonas sp.
Brevundimonas sp.
Paenibacillus sp.

Jeotgalibacillus sp.

Acinetobacter sp.
Microbacterium sp.
Paenibacillus sp.
Bacillus sp.
Psychrobacillus sp.

Bacillus subtilis

encontraban interactuando con la
planta y que estos representan a

las comunidades originales.

Se procedi6 a calcular la
diversidad de los enddfitos de
tomate (Hill 1973), °H (riqueza),

'H (diversidad) and H (nivel de
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igualdad). Las raices y los tallos
de las plantas enfermas de
tomate presentaron una comu-
nidad microbiana mas rica y
diversa que las de plantas sanas
(Tabla 2). En contraposicion, la
comunidad endofitica de las hojas
de plantas sanas es mas rica y
diversa que las de las plantas

enfermas.

Los organismos identificados en
las muestras analizadas
pertenecen fundamentalmente a
cuatro linajes Actinobacteria, Bac-
teroidetes, Firmicutes y Pro-
teobacteria, siendo la primera y la

Gltima las mas abundantes.

Las comunidades bacterianas
endofiticas de las raices, tallos y
frutos de las plantas enfermas
fueron Proteobacteria (31.71 %,
50.76 % y 62.53 %, respec-
tivamente). En los tallos y los
frutos, el segundo filum mas
abundante fue Actinobacteria (6.1
% y 25.21 %, respectivamente) y
en las raices Firmicutes (18.73
%). En la Tabla 3 se presentan
las especies que se encontraron
en base a los estudios meta-
gendmicos en las raices y en las
hojas de plantas de tomate de
campo. En principio de aprecia
gue mientras que algunas
especies se encuentran en las
raices pero también en las hojas,
otras parecen ser tipicas de la

raiz y otras de las hojas.

En la Tabla 4 se presentan los
Compuestos Organicos Volatiles
(COVs) méas importantes que

liberaron 9 especies bacterianas
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que inhibieron en al menos un
30% el crecimiento de tres
patdégenos flngicos A. alternata,
C. cassicolay S. lycopersici.

El metil butanol es un compuesto
que se ha demostrado actlia
como biocontrolador de hongos
como Sclerotinia sclerotiorum,
Colletotrichum gloeosporioides y
Colletotrichum acutatum. Este
compuesto también es producido
por Trichoderma, hongo de suelo
que biocontrola patdégenos. Otro
compuesto como el Butanediol se
ha encontrado actia sobre la
virulencia de los patégenos. El
Fenil et alcohol se da
demostrado tiene un efecto
bactericida. Es decir que gran
parte de los compuestos volatiles
que sintetizan y liberan los
enddfitos del tomate afectan a las
bacterias, hongos o plagas de las
plantas. Con lo cual se puede
concluir ~ que  probablemente
cumplen un rol mas importante
del que se les ha dado hasta el

momento.

En estos momentos, continuamos
estudiando endofitos de plantas
de trigo cultivadas a campo con el
fin de conocer a las comunidades
que contribuyen al crecimiento y
desarrollo de estas plantas. En
estos momentos disponemos de
una coleccion de 4500 aislados
aproximadamente que seran
caracterizados molecularmente y
metabdlicamente. Ademas,
estamos estudiando la manera en
que ingresan los enddfitos a las

plantas de manera de conocer de

gue manera adicionar complejos
microbianos tendientes a pro-
mover el crecimiento o la sanidad
de las plantas. Por otro lado,
estamos estudiando como in-
teractlan estos compuestos que
tanto patégenos como orga-
nismos benéficos liberan, y de

gué manera interaccionan.
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Tabla 3: Especies Bacterianas presentes en Raices y Hojas de plantas de Tomate

Especies Bacterianas Raices Hojas Filum
Arthrobacter XXX Actinobacteria
Clavibacter XXX Actinobacteria
Corynebacterium XXX XXX Actinobacteria
Curtobacterium XXX XXX Actinobacteria
Micrococcus XXX XXX Actinobacteria
Propionibacterium XXX XXX Actinobacteria
Enterococcus XXX XXX Firmicutes
Streptococcus XXX XXX Firmicutes
Bacillus XXX Firmicutes
Staphylococcus XXX XXX Firmicutes
Ralstonia XXX Beta proteobacteria
Acinetobacter XXX XXX Gamma

Proteobacteria
Enhydrobacter XXX Gamma

Proteobacteria

Pseudomonas XXX XXX Gama proteobacteria
Pantoea XXX XXX Gama proteobacteria
Pectobacterium XXX XXX Gama proteobacteria
Rhizobium XXX Alfa proteobacteria
Shinella XXX Alfa proteobacteria
Sphingobacterium XXX Bacteroidetes
Chryseobacterium XXX Bacteroidetes
Sphingobium XXX Bacteroidetes
Acidovorax XXX Beta proteobacteria

Others XXX XXX
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Tabla 4: Compuestos organicos volatiles que producen las cepas que provocan la inhibicion del crecimien-

to de los hongos fitopatégenos.

Especie

Microbacterium sp.

Bacillus sp.

Bacillus subtilis

Arthrobacter sp.
MH915621.1

Arthrobacter sp.
MH915638.1

Stenotrophomonas sp.

MH915950.1

Acinetobacter sp.
MH915653.1

Pantoea sp.
MH915629.1

Pseudomonas sp. MH
915632.1

Alcoholes

Octanol
Decanol
Nonanol

Metil butanol
Metil butanol
butanediol
Metil butanol

butanediol

Metil butanol
Fenil etil alcohol
Metil butanol
Fenil etil alcohol
Heptanol
Metil Butanol
Fenil Etil Alcohol
Heptanol
Metil butanol
Fenil etil alcohol
Undecanol
Nonanol
Metil butanol
Butanediol
Fenil etil alcohol
nonanol

Metil butanol

Cetonas

Undecanona
Tridecanona

Heptanona

Acetoina
Thiofenona
Acetoina

Metil
heptanona

Nonanona
Heptanona
Butanona
Heptanona

Nonanona

Heptanona
Undecanona
Tridecanona
Undecanona
Metil heptona

Metil
tridecanona
Acetoina

Nonanona

Nonanona

Heptanona

Esteres, HC saturados y no

saturados y acidos

C no saturados C14:1-PM196

Metil butanoico
Isobutanoico

Metil butanoico

Nonano

Acetato de ipentilo

Metil butanotionato

Metil butanotionato

Metil butanoico

Metil butanoico

Ac. Octanoico

Ac. decanoico

Acetato de isopentilo

Metil butanothionato
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PRIMER CONGRESO INTERNACIONAL DE QUIMICA EN

e CONSENSOS: Adopcidn de nuevos pesos atdmicos (ahora masas atdmicas) para elementos como el hidrégeno (1), carbono
(12), oxigeno (16), etc.;
e Mejora en la representacién de los compuestos quimicos propuesta por Kekulé, poniéndose asi los quimicos de acuerdo

KARLSRUHE

OBIJETIVOS: DISCUTIR

ORGANIZADORES AUGUST KEKULE, CHARLES WURTZ

e NOMENCLATURA QUIMICA,

e NOTACION DE FORMULAS Y,

MASAS ATOMICAS

en cuanto a las férmulas de los compuestos mas importantes
e Reconocimiento de que ciertos elementos como el hidrégeno, oxigeno, nitrégeno o cloro son sustancias formadas por
moléculas diatémicas y no dtomos individuales

Stanislao Cannizaro
(Italia, 1826-1910)

Cannizzaro estableci6 una clara
distincion entre atomos y moléculas.
Aplico la hipdtesis de Avogadro a la
determinacion de los pesos de las
moléculas, diferenciando entre el peso
de la molécula de hidrégeno (2) vy el
peso del atomo (1).

Dalton habia rechazado este resul-
tado al proponer su teoria atomica.
Aceptd que en un mol de gas en
condiciones normales, existe el
mismo numero de particulas.
Enunci6 la “ley de los atomos”, que
interpretaba de modo riguroso los
hechos sin recurrir a otras hipotesis
sobre la constitucion de la materia.

Edward Frankland (1825-1899)
presentd el Concepto de valencia de
los elementos (1852): “los atomos
de cada elemento individual tenian
una capacidad especifica propia
para combinarse con los dtomos de
otros elementos, determinando las
proporciones en las que se unian
para formar compuestos”.




