
Av. Santa Fe 1145 4 Piso – C1059ABF – Ciudad Autónoma de Buenos Aires- Argentina-Tel./Fax: (54) 11 4814-5942 – aqa@aqa.org.ar 

REVISTA DE LA ASOCIACION QUIMICA ARGENTINA 

IINNDDUUSSTTRRIIAA  &&  QQUUÍÍMMIICCAA  
            IISSSSNN  00336688--00881199                                                                                                                                                                          SSeeppttiieemmbbrree  22002200  ––  NNºº  337700  

BICENTENARIO DEL FALLECIMENTO DEL GRAL. MANUEL BELGRANO. CIENCIA 

Y TECNOLOGÍA APLICADA A LOS COLORES ORIGINALES DE LA BANDERA 

ARGENTINA 



 



 

1 

 

 

Nº 370   ACTIVIDADES EN LA AQA 

 

   2020 

El presente número llega a los miembros de la Asociación Química en un 

período complejo para nuestro país a consecuencia de la pandemia que 

nos afecta directa e indirectamente. 

Vivimos un mundo globalizado cultural y económicamente, donde una 

enfermedad desatada en una región alejada de nuestro país, se esparció a 

escala global, a una velocidad increíble, 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, llegó para 

instalarse y generar nuevas complicaciones. Las economías sufrieron un 

golpe muy fuerte, tanto en los países 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 

búsqueda de una vacuna que pudiera atenuar los efectos de un virus cuyos 

efectos en la salud humana se están descubriendo diariamente. Hay 

evidencias de resultados esperanzadores, pero falta un largo camino que 

recorrer en los próximos meses. 

En nuestro país, desde el CONICET, Universidades y los organismos de 

salud se concentraron en la búsqueda de respuestas, tanto para la 

detección como para la protección de nuestros habitantes. 

El sistema de salud tanto en hospitales (médicos, enfermeros, 

laboratoristas, administrativos) como en laboratorios privados de 

bioquímicos y químicos clínicos, estuvo al frente de este desafío. Otros 

servidores públicos acompañaron la aplicación de las normas adoptadas 

para que los habitantes reduzcan al mínimo la propagación del virus.  

Los sectores que mueven la economía sufrieron en todos los niveles 

(industrias, Pymes, construcción, 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 

manifestándose. 
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El Fitobioma y sus Interacciones con 

los Componentes del Sistema Inmune 

de las Plantas 

 

 

 

 

 

INTRODUCCIÓN 

Las diversas estructuras u 

órganos que conforman los 

organismos se encuentran aso-

ciados a comunidades bacte-

rianas que resultan ser 

específicas. El número y las 

bacterias que conforman estas 

comunidades contribuyen con 

una dotación genética que 

aumenta la potencialidad de los 

organismos y sus capacidades, 

porque su aporte genético es 

mayor que el del propio 

organismo hospedante. Estas 

comunidades microbianas se 

conocen como microbiomas y en 

el caso de las plantas como 

fitotobioma [1]. Esta comunidad 

está formada por todos los 

organismos que interactúan con 

la planta y que están contenidos 

en la superficie de los diversos 

órganos, dentro de los órganos 

y/o tejidos y dentro de las células 

[2]. 

Estas comunidades conviven con 

el complejo sistema inmune de 

las plantas (Figura 1) en donde es 

posible identificar procesos 

vinculados a la detección del 

patógeno, la transducción de 

señales que genera ese 

reconocimiento y las respuestas 

que se disparan en respuesta a la 

presencia del patógeno y del 

resto de los organismos que 

conforman el fitobioma.  

Sintéticamente, en lo que hace al 

reconocimiento, las plantas detec-

tan patrones conservados de los 

patógenos y/o los daños que 

estos producen en las plantas, así 

como las proteínes efectoras de 

los patógenos a través de los 

genes de resistencia [3]. Este 

reconocimiento activa múltiples  

Silvina M.Y López
1,2

, Rocío Medina
1,3

, Juan.  M. Reparaz
1,2 

, P. A. Balatti
1,2*

 

 
RESUMEN 

 

Las plantas contienen comunidades microbianas que en conjunto constituyen su  fitobioma, conformado por todos los 

organismos que interactúan en distintos niveles con la planta y que incluye a los microorganismos endófitos y saprofíticos. 

Estos microorganismos interactúan con el complejo sistema inmune de las plantas, que se define en tres etapas principales: 

la detección del patógeno, la transducción de la señal y los mecanismos de defensa de la planta. Este sistema está 

influenciado por metabolitos secundarios que son producidos por los microorganismos como los hongos patógenos, cuyo 

ejemplo es Stemphylium lycopersici, pero también con los metabolitos secundarios que liberan las bacterias endófitas que 

muchas veces actúan 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. 
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caminos de regulación positiva y 

negativa, lo que además es 

acompañada por la regulación 

sistémica que realizan las 

hormonas vegetales que además 

dependen de si los patógenos 

son biotróficos y necrotróficos [3]. 

A esto se le suma la acción de 

factores de transcripción que se 

unen a promotores de genes, 

activando procesos de fos-

forilación [5]. El resultado es la 

síntesis de especies reactivas de 

oxígeno y la reacción de hiper-

sensibilidad, estos dos procesos 

resultan en el endurecimiento de 

las paredes de las células de las 

plantas y en la síntesis de 

antimicrobianos como enzimas, 

defensinas y fitoalexinas [6]. 

Estos compuestos reducen la 

multiplicación e invasión del 

patógeno o dificultan el avance de 

la infección e invasión del 

patógeno [7]. Además las mo-

léculas que se liberan como 

resultado de la degradación de 

estructuras del patógeno actúan 

como elicitores (disparadores) de 

los mecanismos de defensa de la 

planta, que se comporta mejor 

frente al patógeno [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 

patógenos o benéficos o sa-

prófitos, epifíticos, intercelulares o 

intracelulares [9]. 

Por este motivo en nuestro 

laboratorio estudiamos a los 

organismos que conforman el 

fitobioma de las plantas, que 

incluye organismos patógenos y 

benéficos y los metabolitos 

secundarios que sintetizan y 

liberan estas bacterias endófitas y 

Figura 1. Sistema inmune de las plantas y sus etapas de detección de patógenos, transducción de señales y las 
respuestas de defensa que se disparan en las plantas. 

1-Centro de Investigaciones de 

Fitopatología (CIDEFI CIC-UNLP); 

Facultad de Ciencias Agrarias y 

Forestales Universidad Nacional de 

La Plata 

2-Comisión de Investigaciones de la 

Provincia de Buenos Aires, Calle 60 

y 119, La Plata, 1900, Argentina 

 3-Consejo Nacional de 

Investigaciones Científicas y 

Técnica (CONICET) 
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los patógenos fúngicos que 

interactúan con las plantas. 

UN PATOGENO DEL TOMATE 

Stemphylium lycopersici 

Stemphylium spp. (Pleosporales) 

es un género monofilético que 

incluye más de 150 especies 

diferentes [10-12], algunas de las 

cuales son patógenas de plantas 

leguminosas, espárragos, cebolla, 

ajo, perejil, pera, remolacha 

azucarera y tomate en varias 

familias de plantas [13-20]. 

Stemphylium lycopersici es el 

agente causal de la enfermedad 

              “       h       

      h             ”       

Argentina [20]. Esta enfermedad 

se destaca por su incidencia y 

severidad, que además es el 

resultado de la ineficiencia de los 

tratamientos de control, lo que 

genera crecientes pérdidas eco-

nómicas porque se reduce el 

rendimiento del cultivo.  

Durante el inicio de la infección el 

hongo excretofitotoxinas que ac-

túan como factores de virulencia 

y/o de patogenicidad, que alteran 

las células huésped y/o inducen 

la liberación de nutrientes [21-23], 

pero algunas de ellas también 

activan los mecanismos de 

defensa de la planta [24,25]. Los 

hongos necrótrofos del género 

Stemphylium sintetizan meta-

bolitos secundarios, como las 

toxinas huésped-específicas 

(HSTs) y las toxinas huésped-no 

específicas (non-HSTs), mientras 

las primeras son factores de 

patogenicidad, las segundas son 

factores de virulencia [26]. Los 

genes responsables de la síntesis 

de metabolitos secundarios se 

presentan en arreglos o clusters 

que se distribuyen en el genoma 

[27]. Stemphylium produce tam-

bién proteínas efectoras, ricas en 

residuos de cisteína, que son 

secretadas al espacio apoplástico 

durante la interacción con la 

planta hospedadora [28]. Estas 

proteínas se caracterizan por la 

presencia de un peptido señal y la 

ausencia de un dominio 

transmembranal [29]. Estas 

características estructurales 

permitieron el desarrollo de 

softwares y bases de datos 

experimentales, que junto con la 

disponibilidad de datos 

genómicos direccionaron el 

estudio del secretoma hacia 

metodologías predictivas, además 

de las experimentales. 

A partir de la secuencia genómica 

borrador de S. lycopersici, se 

anotaron 8.997 genes que 

codifican proteínas [30] (Gen-

BankBioSample 

no.SAMN03332054; GenBankAc-

cession no. LGLR00000000). En 

busca de conocer el metabolismo 

secundario de este hongo, Franco 

y colaboradores [31] analizaron el 

genoma borrador buscando los 

clústeres de genes que codifican 

metabolitos secundarios, con 

herramientas bioinformáticas on-

line, Secondary Metabolite Un-

known Region Finder (SMURF) 

[32] and Antibiotics and 

Secondary Metabolite Analysis 

Shell (antiSMASH) [33] a través 

del algoritmo Cluster Finder [34].  

Así, se identificaron 36 clústeres 

de genes potencialmente implica-

dos en la virulencia del patógeno, 

que incluyen genes de la 

biosíntesis de terpenos, policé-

tidos, péptidos no ribosomales, 

híbridos terpeno: péptidos no 

ribosomales, e híbridos policé-

tidos: péptidos. S. lycopersicitiene 

tiene el potencial genético de 

sintetizar sinochromos A, B y C, 

que son compuestos estruc-

turalmente relacionados con 

toxinas huésped no específicas 

como altertoxina I, cercosporina, 

hypericina, hypocrellina 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 proteínas de la 

biosíntesis de toxinas hospedante 

no específicas como fujikurina, 

cuya estructura está relacionada 

con la del ácido alternárico 

[45,46]; así como con alternariol, 

neosartoricina aspertecina, trypa-

cidina, emericellina, ácido 

pesteico y viricatumtoxina [47-50] 

compuestos con anillos aro-

máticos y policétidos no re-

ducidos. Stemphylium también 

contiene genes para la síntesis de 

toxinas como betaenona A, B y C, 

compuestos antraquinónicos 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 y 

roridin E, que son tricotecenos 

macrocíclicos, sesquiterpenoides 

tóxicos [54,55] como así 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], (-) 

- mulleína [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-

teínas de secreción, de las cuales 

12 se caracterizan por ser ricas 

en cisteína [28], así es que 

probablemente están relacio-

nadas con la virulencia del 

patógeno. Los estudios descritos 

no hacen más que establecer la 

importancia de realizar estudios 

del interactoma, de la expresión 

génica y un estudio proteómico 

de la interacción patógeno-planta 

para identificar los factores de 

virulencia y patogenicidad que 

permitan evaluar la respuesta de 

las plantas a la exposición de 

metabolitos secundarios y fac-

tores de virulencia y pato-

genicidad. 

Con el objetivo de poder vincular 

la metabolómica predictiva a 

través del análisis de clústeres 

con la síntesis de metabolitos 

secundarios, en nuestro labo-

ratorio se obtuvo el perfil de 

metabolitos de S. lycopersici, que 

fueron identificados con marca-

dores moleculares así como por 

secuenciación de su genoma 

(Tabla 1, [20,27]). 

Se encontró 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 y 

brassicadiol.  

Particularmente, deoxyuvidina B, 

albrassitriol, phomapyrona A son 

toxinas hospedante no espe-

cíficas descritas en Alternaria 

brassicae y Phoma. Sin embargo, 

no se detectó en el aislado 

estudiado stemphyloxinaI ni 

macrosporina, dos toxinas hués-

ped no especificas reportadas en 

S. lycopersici [79, 80]. 

Por último, es importante 

mencionar que los compuestos 

orgánicos volátiles (COVs) 

sintetizados y liberados por el 

hongo pueden jugar un rol clave 

en interacciones biológicas a 

“               ” [81]        

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 encontró que 

estesintetiza al menos 11 COVs 

que incluyen alcoholes primarios, 

cetonas y aldehídos que, si bien 

no son vitales para el crecimiento 

del patógeno, podrían otorgar 

ventajas adaptativas. Además, los 

autores detectaron furfuril alcohol, 

probablemente asociado al 

desarrollo de la sintomatología y 

otros COVs involucrados en el 

quorum sensing, proceso clave 

durante la colonización del hongo 

en el inicio del proceso de 

infección. En síntesis, 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 biológico 

de estos compuestos. 

LAS COMUNIDADES DE 

MICROORGANISMOS 

ENDÓFITOS DE TOMATE y la 

PRODUCCIÓN DE 

METABOLITOS SECUNDARIOS 

Estudios metagenómicos 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 característica, lo que 

no es llamativo, considerando que 

las simientes representan una 

fase clave de las plantas 

espermatófitas. Los organismos 

pueden persistir durante años en 

las semillas en dormición y 

cuando se presentan condiciones 
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predisponentes para la germi-

nación, originan una planta que 

lleva a los organismos que 

sobrevivieron durante este  

 

período. Estos organismos en-

dófitos se trasmiten de 

generación en generación lo que 

sugiere que evolutivamente se 

vuelven indispensables para que  

 

la planta complete su ciclo.  Esta 

trasmisión vertical selecciona en 

contra de los organismos 

patógenos, pero a favor de los 

benéficos. Por esto es que es 

Metabolito Actividad Reportes Previos Referencias 

Stemphylina Actividad fitotóxica y 

antibiocida  

Stemphylium botryosum, S. 

globuliforme, Alternaria spp. 

64-68. 

Altersolanol B Actividad fitotóxica Alternaria spp. 67 

Stemphypyrona Sin reporte previo S. botryosum, S. globuliforme 64-67 

Deoxyuvidina Sin reporte previo Alternaria brassicae 69 

Phomapyrona D Actividad Fitotóxica Phoma and Alternaria spp. 55, 70, 71. 

Deoxyuvidina B Actividad Fitotóxica (HST) A. brassicae 71, 72 

Infectopyrona Potencial mycotoxina Alternaria spp., Ulocladium 

consortiale, S. eturmiunum, S. 

sarciniforme and S. vesicarium 

70, 73, 74.  

Phomapyrona C Actividad fitotóxica Phoma and Alternaria spp. 70; 71; 75. 

Albrassitriol Actividad fitotóxica (HST)  A. brassicae 71, 72. 

Phomapyrona G Actividad fitotóxica Phoma and Alternaria spp. 70; 71; 75. 

Phomapyrona A Actividad fitotóxica (HST) Phoma and Alternaria spp. 70; 71; 75. 

Stemphol Actividad antibiótica y 

fitotóxica  

S. botryosum, S. majusculum, S. cf, 

lycopersici; Stemphylium sp. 

65; 74, 76, 77-78. 

7-Oxo-brefeldin Actividad fitotóxica Penicillium 78. 

Brassicadiol Actividad no-fitotóxica A. brassicae 71, 72. 

 

 

 

Tabla 1: Metabolitos secundarios identificados en cultivos de Stemphylium lycopersici CIDEFI 216. 
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crítico conocer cuáles son las 

comunidades bacterianas aso-

ciadas a las plantas. 

En estudios realizados sobre 

semillas de tomate de dos 

cultivares Elpida y Silverio, se 

encontró que las bacterias 

endófitas 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 % y 

también un porcentaje pequeño 

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-

moción del crecimiento y en la 

sanidad de las plantas de tomate. 

Estas bacterias liberan com-

puestos solubles que inhiben el 

crecimiento y desarrollo de 

patógenos fúngicos, pero también 

liberan compuestos orgánicos 

volátiles (COV). 

En estudios posteriores se realizó 

un estudio metagenómico de las 

poblaciones bacterianas que se 

encuentran en los diversos 

órganos (raíz, tallo, hojas, frutos) 

de plantas sanas y enfermas de 

tomate. 

En estos estudios se encontraron 

unas 218 unidades taxonómicas 

operativas (OTU) de bacterias 

que se distribuyeron con un 97% 

de identidad. Ciento diez y seis se  

 

agruparon a nivel de género y 

108 de estos géneros se 

encontraron en plantas sanas y 

enfermas El análisis estadístico 

indicó que la metodología 

aplicada permitió detectar a todos 

los microorganismos que se  

 

encontraban interactuando con la 

planta y que estos representan a 

las comunidades originales. 

Se procedió a calcular la 

diversidad de los endófitos de 

tomate (Hill 1973), 
0
H (riqueza), 

1
H (diversidad) and 

2
H (nivel de 

Cultivar de origen 

Semillas 

Especie 

Elpida Micrococcus sp. 

Elpida Bacillus sp. 

Elpida Paenibacillus polymyxa 

Silverio Bacillus sp. 

Silverio Sphingomonas sp. 

Silverio Brevundimonas sp. 

Silverio Paenibacillus sp. 

Silverio 

Plántulas 

Jeotgalibacillus sp. 

 

Elpida Acinetobacter sp. 

Elpida Microbacterium sp. 

Elpida Paenibacillus sp. 

Elpida Bacillus sp. 

Elpida Psychrobacillus sp. 

Silverio Bacillus subtilis  

 

Tabla 2. Especies bacterianas presentes en semillas y plántulas de 

tomate. Las especies se identificaron en base a sus características 

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

demostraron tener actividad inhibitoria sobre tres patógenos fúngicos
 [79]

. 
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igualdad). Las raíces y los tallos 

de las plantas enfermas de 

tomate presentaron una comu-

nidad microbiana más rica y 

diversa que las de plantas sanas 

(Tabla 2). En contraposición, la 

comunidad endofítica de las hojas 

de plantas sanas es más 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 

última las más abundantes. 

Las comunidades bacterianas 

endofíticas de las raíces, 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 más 

abundante fue Actinobacteria (6.1 

% y 25.21 %, respectivamente) y 

en las raíces Firmicutes (18.73 

%).  En la Tabla 3 se presentan 

las especies que se encontraron 

en base a los estudios meta-

genómicos en las raíces y en las 

hojas de plantas de tomate de 

campo. En principio de aprecia 

que mientras que algunas 

especies se encuentran en las 

raíces pero también en las hojas, 

otras parecen ser típicas de la 

raíz y otras de las hojas.   

En la Tabla 4 se presentan los 

Compuestos Orgánicos Volátiles 

(COVs) más importantes que 

liberaron 9 especies bacterianas 

que inhibieron en al menos un 

30% el crecimiento de tres 

patógenos fúngicos A. alternata, 

C. cassicola y S. lycopersici. 

El metil butanol es un compuesto 

que se ha demostrado actúa 

como biocontrolador de hongos 

como Sclerotinia sclerotiorum, 

Colletotrichum gloeosporioides y 

Colletotrichum acutatum. Este 

compuesto también es producido 

por Trichoderma, hongo de suelo 

que biocontrola patógenos. Otro 

compuesto como el Butanediol se 

ha encontrado actúa sobre la 

virulencia de los patógenos. El 

Fenil etil alcohol se da 

demostrado tiene un efecto 

bactericida. Es decir que gran 

parte de los compuestos volátiles 

que sintetizan y liberan los 

endófitos del tomate afectan a las 

bacterias, hongos o plagas de las 

plantas. Con lo cual se puede 

concluir que probablemente 

cumplen un rol más importante 

del que se les ha dado hasta el 

momento. 

En estos momentos, continuamos 

estudiando endófitos 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 colección de 4500 aislados 

aproximadamente que serán 

caracterizados molecularmente y 

metabólicamente. Además, 

estamos estudiando la manera en 

que ingresan los  endófitos a las 

plantas de manera de conocer de 

que manera adicionar complejos 

microbianos tendientes a pro-

mover el crecimiento o la sanidad 

de las plantas. Por otro lado, 

estamos estudiando cómo in-

teractúan estos compuestos que 

tanto patógenos como orga-

nismos benéficos liberan, y de 

qué manera interaccionan. 
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Especies Bacterianas Raíces 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  Β    p              

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  

Tabla 3: Especies Bacterianas presentes en Raíces y Hojas de plantas de Tomate 
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Especie Alcoholes Cetonas Esteres, HC saturados y no 

saturados y ácidos 

Microbacterium sp. Octanol 

Decanol 

Nonanol 

Metil butanol 

Undecanona 

Tridecanona 

Heptanona 

C no saturados C14:1-PM196 

Bacillus sp. Metil butanol 

butanediol 

Acetoína 

Thiofenona 

Metil butanoico 

Isobutanoico 

Bacillus subtilis Metil butanol 

butanediol 

Acetoína 

Metil 

heptanona 

Nonanona 

Metil butanoico 

Arthrobacter sp. 

MH915621.1 

Metil butanol 

Fenil etil alcohol 

Heptanona 

Butanona 

Nonano 

Arthrobacter sp. 

MH915638.1 

Metil butanol 

Fenil etil alcohol 

Heptanol 

Heptanona 

Nonanona 

Acetato de ipentilo 

Metil butanotionato 

Stenotrophomonas sp. 

MH915950.1 

Metil Butanol 

Fenil Etil Alcohol 

Heptanol 

Heptanona 

Undecanona 

Tridecanona 

Metil butanotionato 

Metil butanoico 

Acinetobacter sp. 

MH915653.1 

Metil butanol 

Fenil etil alcohol 

Undecanol 

Nonanol 

Undecanona 

Metil heptona 

Metil 

tridecanona 

Metil butanoico 

Pantoea sp. 

MH915629.1 

Metil butanol 

Butanediol 

Fenil etil alcohol 

nonanol 

Acetoína 

Nonanona 

Ac. Octanoico 

Ac. decanoico 

Pseudomonas sp. MH 

915632.1 

Metil butanol Nonanona 

Heptanona 

Acetato de isopentilo 

Metil butanothionato 

Tabla 4: Compuestos orgánicos volátiles que producen las cepas que provocan la inhibición del crecimien-

to de los hongos fitopatógenos. 
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1860-2020 

PRIMER CONGRESO INTERNACIONAL DE QUÍMICA EN 

KARLSRUHE 

ORGANIZADORES AUGUST KEKULÉ, CHARLES WURTZ 

OBJETIVOS: DISCUTIR  

 NOMENCLATURA QUÍMICA,  

 NOTACIÓN DE FÓRMULAS Y, 

MASAS ATÓMICAS 

   

 

 

 CONSENSOS: Adopción de nuevos pesos atómicos (ahora masas atómicas) para elementos como el hidrógeno (1), carbono 
(12), oxígeno (16), etc.; 

 Mejora en la representación de los compuestos químicos propuesta por Kekulé, poniéndose así los químicos de acuerdo 
en cuanto a las fórmulas de los compuestos más importantes 

 Reconocimiento de que ciertos elementos como el hidrógeno, oxígeno, nitrógeno o cloro son sustancias formadas por 
moléculas diatómicas y no átomos individuales 

 

 Cannizzaro estableció una clara 

distinción entre átomos y moléculas.  

 Aplicó la hipótesis de Avogadro a la 

determinación de los pesos de las 

moléculas, diferenciando entre el peso 

de la molécula de hidrógeno (2) y el 

peso del átomo (1).  

 Dalton había rechazado este resul-

tado al proponer su teoría atómica. 

 Aceptó que en un mol de gas en 

condiciones normales, existe el 

mismo número de partículas.  

 Enunció la “ley de los átomos”, que 

interpretaba de modo riguroso los 

hechos sin recurrir a otras hipótesis 

sobre la constitución de la materia. 

Stanislao Cannizaro 
 (Italia, 1826-1910)   

Edward Frankland (1825-1899) 
presentó el Concepto de valencia de 
los elementos (1852): “los átomos 
de cada elemento individual tenían 
una capacidad específica propia 
para combinarse con los átomos de 
otros elementos, determinando las 
proporciones en las que se unían 
para formar compuestos”. 

 


