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El uso de agroquímicos ha permitido obtener incrementos
substanciales en la producción; no obstante, sus efectos adversos
impactan significativamente la sostenibilidad de la agricultura. En los
últimos años, sin embargo, se ha buscado el establecimiento de
alternativas biológicas de manejo de plagas y enfermedades. Una

Introducción
Los productos de PCR fueron purificados y cuantificados para su secuenciación por lo que una vez obtenidas las
secuencias, éstas fueron comparadas con las bases de datos del NCBI (3) por medio del desarrollo de una
plataforma biocomputacional que valida y analiza de forma automática cada una de las secuencias extraídas del
ADN, así posteriormente es producido un conjunto de productos documentales que corroboran la identificación de
los microorganismos que son antagonistas al patógeno Fusarium verticillioides. Adicionalmente los
microorganismos que no producen un efecto de biocontrol son identificados y reportados En la Figura 3 se
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etapa muy importante en este proceso es el desarrollo de
metodologías que nos permitan la identificación de una manera rápida
y segura de agentes de biocontrol. Por lo tanto, en este trabajo se
plantea la utilización y desarrollo de una plataforma biocomputacional
automática que soporte la búsqueda e identificación de
microorganismos en un banco de germoplasma de 10,000
microorganismos aislados de rizosfera de maíz. Así, esta tecnología
bioinformática tiene el objetivo de soportar la identificación de agentes
de biocontrol contra el fitopatógeno Fusarium verticillioides causante
de la enfermedad de la pudrición del tallo en maíz. En el año 2005,
Bueno-Ibarra et al. propusieron y desarrollaron una plataforma
biocomputacional que solucionaba la problemática de adquisición,
procesamiento e identificación de partículas biogénicas por medio de

microorganismos que no producen un efecto de biocontrol son identificados y reportados. En la Figura 3 se
muestra el diagrama de procesos de la plataforma bioinformática desarrollada.

procesamiento e identificación de partículas biogénicas por medio de
técnicas óptico-matemáticas y computacionales (1), actualmente se
extienden estas técnicas para desarrollar sistemas automáticos de
procesamiento en el área de biología molecular y de bioinformática
para soportar multidisciplinariamente las actividades de investigación
que ayuden a los agricultores del Estado de Sinaloa a producir
cosechas de maíz libres de patógenos.

Figura 3.Diagrama principal del proceso de análisis y procesamiento de secuencias genéticas
para la identificación de microorganismos para biocontrol.
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El análisis de las secuencias reportadas indica que el
grupo de microorganismos más diverso y más
representado en el banco de germoplasma analizado
mediante la utilización de la plataforma desarrollada
fue el del género Bacillus. El análisis automático
realizado por medio de técnicas biocomputacionales,
bioinformáticas y protocolos moleculares ha permitido
acelerar la identificación de esta colección masiva de
microorganismos lo cual sin duda contribuirá a la
formulación de alternativas biológicas de control de
manera más rápida y eficiente.

Conclusiones y perspectivas

Se desarrolló el protocolo molecular para la obtención
de los datos de las secuencias en placas con un
formato de 96 pozos procediendo al análisis
automatizado mediante la plataforma bioinformática
desarrollada. Se corrieron cada una de las placas
generadas y se obtuvo la identificación de los 10,000
microorganismos aislados del banco de germoplasma.
El banco fue construido favoreciendo grupos de
microorganismos pertenecientes a los géneros
Bacillus y Pseudomonas los cuales fueron
identificados como miembros principales de esta
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Figura 1. Infección causada en la producción de maíz por el
fitopatógeno Fusarium verticilloides.
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colección, ejemplo de la información generada se
muestra en la Figura 4.

ADN genómico de 10,000 microorganismos de un banco de
germoplasma formado por microorganismos asociados a la
rizosfera de maíz fue obtenido con el kit DNeasy® Blood &
Tissue Kit empleando la plataforma robótica QIACUBE, Figura
2. El ADN extraído se utilizó como templado para la
amplificación de la región 16S del rADN por medio de la técnica
de PCR con los primers F2C y C (2).
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Figura 2. Equipo de extracción automático de DNA
"QIAcube" para analizar los posibles antagonistas a
Fusarium verticilloides.

Figura 4. Generación automática de reportes en Excel
con la identificación del organismo a partir del análisis
obtenido de la base de datos de Genbank.


