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Resumen: El uso de microorganismos benéficos en la agricultura ha cobrado gran importancia
como una opcion sostenible al uso de fertilizantes y plaguicidas sintéticos, fomentando practicas
agricolas mas amigables con el ambiente. No obstante, su efectividad en campo puede verse in-
fluenciada por factores como el clima, el tipo de suelo y la presencia de microorganismos autocto-
nos, lo que resalta la necesidad de investigacion y pruebas previas. Las ciencias 6micas, como la
gendmica, transcriptomica, protedmica y metaboldmica, ofrecen herramientas avanzadas para un
estudio integral de estos microorganismos. La genomica permite identificar y predecir las funcio-
nes microbianas, facilitando la seleccion de cepas con aplicaciones agrobiotecnoldgicas, mientras
tanto, la metagenomica analiza comunidades microbianas completas en su entorno natural. Por otro
lado, la transcriptomica examina la expresion génica para comprender las interacciones entre plan-
tas y microorganismos, en determinadas condiciones. La protedmica estudia las proteinas produci-
das, revelando mecanismos clave para el crecimiento vegetal y el control bioldgico, y la metabo-
lomica se centra en los metabolitos implicados en estas interacciones. Estas disciplinas, combina-
das, contribuyen a optimizar el uso de microorganismos benéficos, impulsando practicas agricolas
mas efectivas y sostenibles. En esta revision, se abordaran estos temas, discutiendo las aplicaciones
de las ciencias 6micas en la investigacion de microorganismos promotores de crecimiento vegetal
(MPCV) y ejemplos de éxito en agricultura sostenible.

Palabras clave: gendmica, transcriptomica, protedmica, metabolémica, MPCV.

Abstract: The use of beneficial microorganisms in agriculture has gained great importance as a
sustainable option to the use of synthetic fertilizers and pesticides, promoting more environmen-
tally friendly agricultural practices. However, its effectiveness in the field can be influenced by
factors such as climate, soil type, and the presence of native microorganisms, which highlights the
need for research and prior testing. Omic sciences, such as genomics, transcriptomics, proteomics,
and metabolomics, offer advanced tools for a comprehensive study of these microorganisms. Ge-
nomics allows the identification and prediction of microbial functions, facilitating the selection of
strains with agrobiotechnological applications, meanwhile, metagenomics analyzes complete mi-
crobial communities in their natural environment. On the other hand, transcriptomics examines
gene expressions to understand the interactions between plants and microorganisms, under certain
conditions. Proteomics studies the proteins produced, revealing key mechanisms for plant growth
and biological control, and metabolomics focuses on the metabolites involved in these interactions.
These disciplines, combined, contribute to optimize the use of beneficial microorganisms, promot-
ing more effective and sustainable agricultural practices. In this review, these topics will be ad-
dressed, discussing the applications of omics sciences in the research of plant growth-promoting
microorganisms (PGPM) and examples of success in sustainable agriculture.

Keywords: genomics, transcriptomics, proteomics, metabolomics, PGPM.

Bioc Scientia 2025

Acceso libre



Montoya-Martinez et al., 2025

2 de 13

INTRODUCCION

Hoy en dia, el uso de microorganismos benéficos para la agricultura se ha in-
crementado a nivel mundial, ya que esta es una alternativa sostenible al uso de fer-
tilizantes y plaguicidas sintéticos. Los microorganismos benéficos tienen la capa-
cidad de promover el crecimiento de las plantas a través de mecanismos como la
produccion de fitohormonas, sideroforos y la solubilizacion de compuestos mine-
rales del suelo; ademas, éstos pueden competir con otros microorganismos y asi
proteger a las plantas del ataque de patogenos (de los Santos-Villalobos et al.,
2021).

Sin embargo, el éxito de la aplicacion de estos microorganismos en campo, se
puede ver afectada negativamente debido a diferentes factores como el clima, el
tipo de suelo, la humedad y los microorganismos nativos que se encuentran en la
zona de aplicacion. Es por esto que el estudio y la investigacion previa de estos
microorganismos es de vital importancia, para poder comprender a profundidad las
interacciones y los efectos que se puedan observar una vez en campo.

En este sentido, el uso de las ciencias 6micas ha brindado poderosas herra-
mientas para el estudio de los microorganismos benéficos, sus interacciones, res-
puestas al medio ambiente y efectos en el agroecosistema. Las ciencias 6micas son
un conjunto de disciplinas que estudian los diferentes tipos de moléculas que com-
ponen a los organismos, como lo son el ADN y ARN, las proteinas y los metaboli-
tos, asi como las redes de interacciones de las mismas, de una manera integral y
masiva (Campos-Avelar et al., 2023). El término “6mica” proviene del inglés
“omic” y se utiliza para referirse al estudio de la totalidad o del conjunto de algo.

Asi, el objetivo de esta revision es describir las ciencias dmicas mas utilizadas
y como se pueden aplicar en el campo de la agrobiotecnologia para la obtencion,
produccion y aplicacion de microorganismos benéficos para la agricultura sosteni-
ble.

CIENCIAS OMICAS

Como se menciond anteriormente, las ciencias 6micas estudian las moléculas
que componen a los organismos de forma holistica. Estas ciencias se dividen segun
la molécula en la cual enfocan su estudio, ya sean las proteinas, los 4cidos nuclei-
cos, los metabolitos, entre otras (Figura 1).

Genomica

La genomica, es la primera que fue reconocida como ciencia émica y se trata
sobre el estudio de los genomas. Esto significa que el trabajo de la gendémica es
estudiar todo el material genético de un organismo, utilizando tecnologias como la
secuenciacion (lecturas del genoma nucledtido por nucleotido), la bioinformética
(andlisis de informacion bioldgica por medio de informatica y computacion) y sus
diversas herramientas basadas en algoritmos que permiten analizar caracteristicas
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o genes de interés especificos (Morales-Sandoval et al., 2021). La genémica tiene
gran utilidad en la busqueda o bioprospeccion de microorganismos benéficos para
la agricultura, ya que a través de ella es posible identificar taxondmicamente (iden-
tificar el género y especie) a los microorganismos de interés y a su vez predecir sus
potenciales funciones y capacidades. Por ejemplo, los estudios gendémicos han fa-
cilitado la seleccion de microorganismos benéficos con capacidades de control bio-
logico y promocion de crecimiento vegetal, a través de la anotacion del genoma y
la mineria gendomica (Campos-Avelar et al., 2023; Sekurova et al., 2019). Gracias
a estas herramientas es posible determinar si una cepa bacteriana tiene el potencial
de controlar a otros microorganismos a través de mecanismos como la produccion
de metabolitos antimicrobianos (Valenzuela-Ruiz et al., 2022; Villa-Rodriguez et
al., 2021) o de promover el crecimiento vegetal a través de mecanismos como la
solubilizacion de nutrientes (Morales-Sandoval et al., 2024) (Cuadro 1).

Potencial genético, genes de interés, Ciencias omicas: herramienta para la bioprospeccion de
prediccion de funciones, estudio de microorganismos benéficos para una agricultura sostenible
) comunidades microbianas | —— e —
Mecanismos de interaccion
¥ Expresion génica bajo condiciones Dinamicas moleculares ,©
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Figura 1. Resumen de las ciencias 6micas, sus objetos de estudio y aplicaciones en la agricultura.
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Cuadro 1. Ejemplos de genes involucrados en mecanismos de promocion de crecimiento y biocontrol en la agricultura sos-

tenible.
Genes Microorganismo Funcion Referencia
phod, phoD, phoX Pseudomonas, Ochrobactrum, Produccion de fosfatasas al-  Pan y Cai, 2023
Acinetobacter calinas, promocion de la so-

ipdC

srfA-A-D

ppsA-D

dhbA, dhbB, dhbC,
dhbE, y dhbF

paeG, paed, paeC,
paeE, paeB, paeF

Azospirillum brasilense, Pseu-
domonas agglomerans

Bacillus spp.

lubilizacién del fosforo inor-
géanico y organico.
Produccién de indolpiruvato
decarboxilasa, parte de la
ruta de biosintesis de acido
indolacetico.

Biosintesis del lipopéptido
surfactina.

Patten et al., 2013

Ongena y Jacques,
2008

Bacillus spp. Biosintesis del lipopéptido Ongena y Jacques,
plipastatina. 2008

Bacillus spp. Biosintesis del sideroforo May et al., 2001
bacilibactina.

Paenibacillus polimyxa Biosintesis del sider6foro Wen et al., 2011
paenibactina.

Esta herramienta ha sido utilizada en diversas cepas de especies del género
Bacillus. En un estudio de 2023, Montoya-Martinez et al. analizaron el genoma de
la bacteria B. cabrialesii subsp. tritici TSO2" para encontrar los mecanismos de
accion involucrados en el control biologico de Fusarium causante de marchitez en
chile. A través de mineria gendmica, se encontré que TSO2T posee clusteres de
genes biosintéticos para la produccion de los lipopéptidos fengicina y surfactina,
reportados con actividad antimicrobiana (Ongena y Jacques, 2008), ademas de
otros grupos de genes que codifican para el sider6foro bacilibactina, la proteasa
subtilisina A, entre otros potenciales metabolitos (Montoya-Martinez et al., 2023).
La bioactividad de estos potenciales metabolitos fue probada en un ensayo in vitro
contra el patdogeno de chile Fusarium languescens, donde se us6 el sobrenadante
libre de células de TSO2" para biocontrolar al hongo. Los resultados demostraron
que éste fue capaz de reducir la biomasa fiingica en hasta un 30% (Montoya-
Martinez et al., 2023). De manera similar al ejemplo anterior, la genomica ha sido
utilizada para elucidar mecanismos de accion en especies del género Pseudomonas,
por ejemplo, en un estudio de 2020, Chlebek et al. analizaron la actividad de bio-
control de Pseudomonas fluorescens BRZ63 aislado de Brassica napus (canola),
contra Rhizoctonia solani, Colletotrichum dematium, Sclerotinia sclerotiorum y
Fusarium avenaceum; en pruebas in vitro, P. fluorescence BRZ63 mostr6 una im-
portante inhibicion del crecimiento de estos hongos y mejoré la germinacion y cre-
cimiento de plantulas de canola. Al realizar una mineria de su genoma, se encontré
que éste contiene genes cruciales para la biosintesis de fenanzina y genes implica-
dos en la sintesis de acetoina y butanodiol, que actlian como factores promotores
del crecimiento y aumentan la resistencia de las plantas contra patogenos. Ademas,
el analisis del genoma de la cepa BRZ63 también reveld la presencia de varios
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genes involucrados en la produccion y el transporte de siderdforos, junto con genes
que codifican bacterioferritina, enterobactina y pioverdina. Este estudio dilucidé
los potenciales mecanismos de accion involucrados en la promocion de crecimiento
y biocontrol observados en las pruebas in vitro (Chlebek et al., 2020).

Una variante de la genomica es la metagendmica, la cual analiza el conjunto
de genomas presentes en una muestra ambiental. Esto significa que permite analizar
una comunidad completa de microorganismos. Aplicada a la agricultura, la meta-
gendmica permite estudiar el microbioma de las plantas identificando qué micro-
organismos estan presentes y qué funciones estan desempefiando, lo que puede pro-
porcionar informacién valiosa para mejorar las practicas agricolas, como el uso de
biofertilizantes o el control biologico (Lutz et al., 2020). Los estudios metagendmi-
cos han permitido elucidar el papel que juega el microbioma en la respuesta de las
plantas a los estreses bidticos y abidticos, ya que éstos pueden generar alteraciones
en los exudados de raices y hojas y, a su vez, modifican la comunidad microbiana
asociada a la planta. Evidencias emergentes demuestran que estos cambios, espe-
cialmente el aumento en la abundancia de microbios comensales tras situaciones
de estrés, pueden ser benéficos para la supervivencia de la planta. En este sentido,
Dindhoria et al. (2024) analizaron el potencial de tolerancia a la sal y promocion
del crecimiento vegetal en dos ecosistemas hipersalinos con concentraciones ma-
yores a 32,900 ppm iones de Na', reconstruyendo un total de 67 genomas ensam-
blados metagenémicamente. Se identificaron géneros como Salinarchaeum, Natro-
nomonas, Halorubrum, Spiribacter 'y Longimonas, entre otros, los cuales presenta-
ron en sus genomas varias caracteristicas promotoras del crecimiento vegetal, como
la solubilizacion de fosfatos y la produccidon de acido indol-3-acético (AIA). Por
otro lado, caracteristicas como la adquisicion de hierro y la solubilizacion de pota-
sio se observaron en una mayoria sustancial. Este estudio sugiere que el micro-
bioma hipersalino puede ser utilizado como agentes biofertilizantes en practicas
agricolas en areas salinizadas, aliviando los estreses prevalentes (Dindhoria et al.,
2024).

La gendémica ha demostrado ser de gran utilidad para la identificacion taxono-
mica de microorganismos benéficos para la agricultura y la elucidacion de sus po-
tenciales mecanismos de accion con el fin de aprovecharlos de una manera efi-
ciente; sin embargo, por si sola, esta tecnologia no permite ver el panorama com-
pleto de las interacciones planta-microorganismo, por lo que suele ser complemen-
tada con otras ciencias omicas, de las cuales se hablara a continuacion.

Transcriptomica

La transcriptomica es una disciplina que se enfoca en el estudio del acido ri-
bonucleico (ARN), particularmente del ARN mensajero (ARNm), que contiene la
informacion necesaria para la sintesis proteica. Este campo se fundamenta en el
principio de que el ADN se transcribe en ARNm, el cual regula la traduccion de
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proteinas esenciales para las funciones celulares. Mediante el analisis transcripto-
mico, es posible investigar el ARNm para identificar los mecanismos moleculares
subyacentes a la produccion de proteinas y las condiciones especificas que modu-
lan estos procesos.

Los estudios transcriptomicos, como el andlisis de expresion diferencial de
genes, permiten la comparacion y caracterizacion de las condiciones que regulan
funciones bioldgicas especificas en un organismo. Bajo el enfoque de la biopros-
peccion de microorganismos benéficos, herramientas como la transcriptomica son
esenciales para comprender las interacciones planta-microorganismo. Esta disci-
plina permite analizar los genes expresados en las plantas durante su interaccion
con microorganismos, sean benéficos o patdgenos, revelando sefiales moleculares
clave y sus impactos en la fisiologia y los mecanismos de defensa de la planta
hospedera (Plett y Martin, 2018; Tao et al., 2023). Por ejemplo, un estudio reali-
zado por Caradonia et al. (2022) en hojas de plantulas de tomate (Solanum lyco-
persicum) injertadas, tras la inoculacion de raices con Paraburkholderia graminis
y Azospirillum baldaniorum, reveld que las interacciones planta-microorganismo
son especificas de cada especie. Cada microorganismo activo diferentes vias y me-
canismos en la planta, sin embargo, ambos tratamientos estimularon rutas relacio-
nadas con la absorcion de agua y nutrientes, respuestas de defensa al estrés bidtico
y abidtico, y la regulacion hormonal de la maduracion del fruto. El tratamiento con
A. baldaniorum indujo principalmente genes asociados con factores de transcrip-
cion MYB, asociados a respuestas al estrés, mientras que P. graminis regulo posi-
tivamente genes relacionados con proteinas de resistencia al tizon tardio. Estos ha-
llazgos destacan la importancia de comprender los mecanismos moleculares de las
interacciones planta-microbio para optimizar el uso de microorganismos benéficos
en la agricultura. Otro ejemplo es el estudio realizado por Chaparro-Encinas et al.
(2022), donde se analiz6 el transcriptoma de plantulas de trigo inoculadas con Ba-
cillus paralicheniformis. Los resultados mostraron que esta interaccion regula el
crecimiento celular multidimensional, suprime los mecanismos de defensa, induce
receptores de estimulos centrales, y promueve el metabolismo de carbohidratos y
el transporte relacionado con fitohormonas. Esto sugiere que B. paralicheniformis
es un bioinoculante prometedor para mejorar el crecimiento y desarrollo del trigo
al reprogramar simultdneamente las respuestas resistencia sistémica inducida
(ISR) y resistencia sistémica adquirida (ASR), suprimiendo la defensa e indu-
ciendo respuestas a estimulos centrales.

Asimismo, la transcriptdmica permite caracterizar las interacciones entre mi-
croorganismos benéficos y patdogenos, analizando la expresion de genes involucra-
dos en la sintesis de metabolitos antimicrobianos que contribuyen a la defensa del
hospedero o a la competencia microbiana permitiendo evaluar su potencial meta-
bolico bajo condiciones definidas (Shaw et al., 2021). Por ejemplo, el estudio de
transcriptomas ha revelado genes que codifican enzimas liticas en hongos como
Trichoderma, conocidos por su capacidad para degradar materia organica y bio-
controlar enfermedades en plantas (Atanasova et al., 2013). Otro ejemplo de esto
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es el estudio realizado por Tian et al. (2021) donde se sefala que la bioactividad
antifungica de Bacillus amyloliquefaciens contra la marchitez causada por Fusa-
rium oxysporum esta relacionada con grupos de genes asociados con la produccion
de dificidina, bacilibactina y bacilisina, los cuales se encontraron significativa-
mente regulados de manera positiva. Esta informacion es crucial porque permite
un entendimiento profundo de los mecanismos moleculares que subyacen al bio-
control, lo que es fundamental para disefar estrategias mas precisas, sostenibles y
efectivas en la gestion de enfermedades agricolas. Por otro lado nos permite anali-
zar interacciones especificas en relacion a escenarios futuros, por ejemplo, en un
estudio realizado por Chaparro-Encinas et al. (2021) se analiz6 la regulacion trans-
cripcional de procesos metabolicos y celulares en trigo duro (7riticum turgidum
subsp. durum) bajo estrés térmico, identificando los principales mecanismos de
aclimatacion molecular. Estos incluyen la regulacion de la fotosintesis mediante la
acumulacion de ATPasas, la biosintesis de lipidos para reforzar la pared celular y
ajustar la fluidez de la membrana, y la actividad de peroxidasa a través de la ex-
presion de citocromo P450. Estos procesos facilitan la adaptacion y tolerancia de
las plantas al aumento de temperatura. Asimismo, se observo un mayor transporte
de biomasa hacia las raices como estrategia de proteccion.

La transcriptoémica emerge como una herramienta fundamental para compren-
der y optimizar las interacciones entre organismos en diversos contextos biologi-
cos y ambientales. Su capacidad para revelar los mecanismos moleculares subya-
centes a procesos clave, como la defensa vegetal, la promocion del crecimiento o
la adaptacion al estrés, permite no solo un entendimiento mas profundo de estos
fenomenos, sino también el disefio de estrategias innovadoras y sostenibles en
campos como la agricultura y la biotecnologia. Al integrar este conocimiento con
tecnologias avanzadas como RNA-seq, es posible abordar desafios actuales y fu-
turos relacionados con la produccion agricola, el biocontrol y la adaptacion al cam-

bio climatico, contribuyendo al desarrollo de soluciones mas eficientes y sosteni-
bles.

Proteomica

La protedmica, como su nombre sugiere, se dedica al estudio del conjunto de
proteinas que son producidas por un organismo. Estos estudios incluyen la estruc-
tura, funcion, localizacion, expresion y modificaciones de las proteinas, y tiene
como objetivo tener una vision global de los procesos celulares y biologicos. La
proteémica puede tener un papel crucial en la bioprospeccion de microorganismos
benéficos, especialmente en el contexto de la agricultura sostenible y la biotecno-
logia. Esta permite identificar y caracterizar proteinas que estan asociadas con fun-
ciones de interés agricola como la produccion de enzimas degradadoras, la promo-
cion del crecimiento vegetal, o el control de fitopatdogenos (Wang et al., 2021). De
la misma forma explora como un organismo interactia con su entorno, incluyendo
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su capacidad para sobrevivir en condiciones extremas, lo que es vital para seleccio-
nar microorganismos que puedan ser efectivos en ambientes agricolas adversos.
Ademas, a través de la protedmica es posible analizar las respuestas de los cultivos
a diferentes condiciones y comprender las interacciones que suceden durante la co-
lonizacién por microorganismos promotores del crecimiento vegetal. (Rodriguez-
Vazquez y Mesa-Marin, 2023).

En este sentido, cambios protedémicos asociados con la mejora del crecimiento
vegetal después de la inoculacion de microorganismos benéficos se han observado
en maiz, arroz, chicharo, tabaco, lechuga, tomate, entre otras plantas modelo
(Rodriguez-Vazquez y Mesa-Marin, 2023). Por ejemplo, cuando se inocul6 Pries-
tia megaterium 'y Enterobacter sp. C7 en plantas de tomate se observd un aumento
en el crecimiento de las plantas y un cambio en el perfil protedmico, modificando
los niveles de proteinas relacionadas con estrés, contenido de antioxidantes y capa-
cidad de adquisicion de fosforo; con la inoculacion de P. megaterium se observo
que 21 proteinas fueron inducidas y 18 fueron reprimidas, y con Enterobacter sp.
C7, 11 proteinas fueron inducidas y 18 fueron reprimidas en comparacion con los
controles; estos cambios afectaron significativamente la ruta de detoxificacion me-
diada por glutionato (Ibort et al., 2018).

La proteémica también permite elucidar los mecanismos de las interacciones
planta-patogeno, con un enfoque en las proteinas asociadas con defensa. Diversos
estudios protedmicos se han realizado en maiz tratando de explicar estas interac-
ciones. Estos han encontrado grupos de proteinas que comunmente responden
cuando el maiz esta en interaccion con patogenos como Aspergillus flavus, Fusa-
rium verticillioides, F. graminearum, Curvularia lunata, el virus del enanismo de
estrias negras del arroz (RBSVD) o el virus del mosaico de la cafa de azicar
(SCMV) (Pechanova y Pechan, 2015). En la revision de estudios protedmicos rea-
lizada por Pechanova y Pechan (2015) se encontr6 que la respuesta del maiz a estos
patogenos tenia en comun: i) proteinas relacionadas a patdgenos como quitinasas y
glucanasas (Chen et al., 2006); ii) enzimas detoxificantes como la superoxido des-
mutasa (SOD), catalasa y antioxidante peroxirredoxina (PER) (Pechanova et al.,
2011); iii) proteinas relacionadas con metabolismo secundario como la fenilalanina
amoniaco-liasa (PAL), cafeoil-CoA-3-O-metiltransferasa y calcona-flavonona iso-
merasa (Wu et al., 2013); iv) proteinas relacionadas con las rutas de produccion de
energia como la GAPDH y ADP-glucosa pirofosforilasa (Mohammadi et al., 2011);
v) proteinas relacionadas con sintesis, plegamiento y estabilizacion de proteinas
como chaperoninas (Huang et al., 2009; Pechanova y Pechan, 2015).

El estudio del proteoma puede ser una tecnologia util para elucidar los meca-
nismos clave en las respuestas de las plantas a la inoculacion con microorganismos
promotores de crecimiento vegetal. Sin embargo, el analisis proteémico en las in-
teracciones planta-microorganismo es un campo en el que ain queda mucho por
hacer para llegar a conclusiones solidas.



Montoya-Martinez et al., 2025

9 de 13

Metabolomica

Finalmente, la metaboldmica, estudia integralmente los metabolitos produci-
dos por las células, su dindmica y composicion. Esta permite elucidar los mecanis-
mos de accion involucrados en las interacciones entre organismos, como aquellas
entre microorganismos benéficos y patogenos, descifrando con precision aquellos
metabolitos y compuestos involucrados en la inhibicion y competencia (Villa-
Rodriguez et al., 2021). La metabolémica, como ciencia 6mica multidisciplinaria,
se centra en la deteccion cualitativa y cuantitativa de los metabolitos producidos
dentro de un sistema bioldgico, asi como en el estudio integral de su composicion
y dindmica (Yan et al., 2022). Las técnicas empleadas para el estudio de dichos
metabolitos incluyen principalmente la espectroscopia de resonancia magnética nu-
clear (RMN), las cromatografias liquida y de gases con espectrometria de masas
(LC-MS y GC-MS, respectivamente) y la electroforesis capilar (CE-MS), las cuales
se basan en la separacion de los distintos metabolitos en funcion de sus propiedades
fisicoquimicas (Alawiye y Babalola, 2021). El conjunto de metabolitos (aminoaci-
dos, aminas, lipidos, carbohidratos, vitaminas, hormonas, etc.) primarios y secun-
darios resultantes de los distintos procesos bioldgicos se conoce como metaboloma;
¢éste se interpreta como el lenguaje quimico del metabolismo y constituye el mejor
acercamiento 0mico de la caracterizacion fenotipica (Nephali et al., 2020). A su
vez, el metaboloma es afectado por factores genéticos y ambientales, siendo alta-
mente sensible a cambios en el flujo metabdlico y la actividad enzimatica dentro
del sistema. Por ende, los cambios en el metaboloma juegan un papel fundamental
durante los procesos de adaptacion y resistencia al estrés (Choudhury et al., 2021).

Como mencionado previamente, la gendmica, transcriptomica y protedmica
aplicadas a la produccion agricola permiten estudiar como los factores bidticos y
abioticos alteran la expresion génica de la planta (Tyagi et al., 2022). Sin embargo,
no todos los genes son expresados y no todos los incrementos en mRNA resultan
en el aumento de una proteina, asi como no todas las proteinas traducidas son acti-
vas enzimaticamente. Por lo anterior, el complemento que aporta la metaboloémica
es crucial, ya que refleja el estatus bioquimico de la planta ante la influencia de
factores que regulan su metabolismo, asi como la subsecuente reprogramacion mo-
lecular necesaria para mantener el equilibrio celular (Nephali et al., 2020). Asi pues,
un enfoque que involucre de forma integral al conjunto de ciencias 6micas permite
un mejor entendimiento y aprovechamiento de los procesos bioquimicos tripartitas
(organismo benéfico-planta-agente de estrés) que definen el bienestar de los culti-
vos (Adeniji et al., 2020). En un estudio realizado por Villa-Rodriguez et al. (2021),
en el cual combinaron gendmica y metabolomica, se encontrd que el efecto anti-
fungico de Bacillus cabrialesii TE3" contra Bipolaris sorokiniana, patdogeno cau-
sante de la mancha borrosa en trigo, era producido por un complejo lipopéptidos de
surfactina y un homoélogo de la fengicina, ambos compuestos antifungicos (Villa-
Rodriguez et al., 2021).

Una gran diversidad de metabolitos est4 involucrada en las interacciones entre
la planta hospedera y los microorganismos asociados a ésta, las cuales pueden ser
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tanto benéficas como perjudiciales. Mediante estudios metabolomicos, se pueden
descifrar los mecanismos de inmunidad y defensa de las plantas contra patogenos
y condiciones ambientales adversas (Carrera et al., 2021). Por ejemplo, en un estu-
dio metaboldémico no dirigido, Zeiss et al. (2019) demostraron que durante la infec-
cion de plantas de tomate por la bacteria fitopatdgena Ralstonia solanacearum, ésta
produce la poliamina putrescina, la cual acelera el proceso infeccioso. Por su parte,
la planta contra ataca produciendo acidos quimicos y flavonoides con capacidad
antimicrobiana (Zeiss et al., 2019). Por otro lado, la metabolomica permite identi-
ficar biomarcadores que generen efectos bioestimulantes para el cultivo, entre los
que destacan la mejora en su aprovechamiento de recursos, crecimiento, rendi-
miento y/o calidad, asi como el incremento de su resistencia a diversas fuentes de
estrés (Nephali et al., 2020). Un ejemplo de esto fue un estudio realizado por Gun-
daraniya et al. (2020) en plantas de cacahuate (Arachis hypogaea), en donde se
encontr6 que diversos metabolitos fueron producidos por la planta bajo condiciones
de estrés hidrico, principalmente alcoholes y azlcares tales como: pentitol, fitol,
acido xilonico, p-xilopiranosa, acido estedrico y p-ribosa. Ademas de dos poliami-
nas: agmatina y cadaverina, las cuales fueron asociadas a la resistencia al estrés
hidrico de una variedad de cacahuate tolerante a las sequias (Gundaraniya et al.,
2020). Asi pues, la informacion proporcionada por los perfiles metabolémicos de
diversos cultivos puede ser empleada durante los procesos de seleccion de varieda-
des mejoradas y mas resistentes (Al-Khayri et al., 2023). Tal fue el caso de un es-
tudio realizado por Shi et al. (2020) en el que analizaron la relacion entre los niveles
de distintos metabolitos y los rasgos agrondmicos deseables en plantas de trigo. En
dicho estudio, se encontr6 que un gen modulador de la produccion de auxina podia
tener un impacto en el numero de granos por espiga. De igual forma, se descubrid
una fuerte relacion entre la cantidad de betaina y la altura de la planta, lo que posi-
ciona esta molécula como un bioindicador eficaz para predecir este rasgo biomé-
trico en las plantas de trigo seleccionadas (Shi et al., 2020).

Los estudios metabolomicos enfrentan distintos retos, siendo los principales la
identificacion de compuestos desconocidos y la distincion entre los metabolitos
producidos por cada uno de los integrantes de un sistema bioldgico en interaccion
(Castro-Moretti et al., 2020). Por esta razon, actualmente se estudian diversos pun-
tos de mejora, desde una correcta planeacion del disefio del estudio hasta la inter-
pretacion bioldgica de los resultados. Los puntos criticos incluyen principalmente
1) los métodos de extraccion y analisis de los metabolitos (mediante marcado iso-
topico, por ejemplo), asi como ii) la seleccion de datos apropiados entre la gran
cantidad de datos obtenidos, y por ultimo, la interpretacion e integracion de los
resultados complementados por otras ciencias émicas (Nephali et al., 2020). Por
consiguiente, la optimizacion de los analisis metabolomicos y su combinacion con
el resto de ciencias 6micas facilitard un mejor entendimiento de las interacciones
entre la planta y su entorno y contribuira a la formulacion de estrategias innovado-
ras para mejorar la calidad y rendimiento de los cultivos de forma sostenible
(Adeniji et al., 2020).
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CONCLUSIONES

Las ciencias 6micas ofrecen herramientas poderosas para explorar y compren-
der profundamente las dindmicas moleculares de los microorganismos benéficos.
Al integrar disciplinas como la gendmica, transcriptomica, protedmica y metabo-
lémica, es posible no solo identificar y caracterizar microorganismos prometedores,
sino también optimizar su uso en la agricultura sostenible. Estas disciplinas permi-
ten un enfoque integral y masivo, elucidando las complejas interacciones entre mi-
croorganismos, plantas y su entorno, facilitando asi el desarrollo de soluciones bio-
tecnologicas mas eficientes y adaptadas a las necesidades especificas de cada
agroecosistema.
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