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RESUMEN 

 

El cultivo de banano ocupa 463,326 hectáreas en Brasil, y la mitad de esta superficie está 

plantada con la ‘banana-prata’, susceptible a Fusarium oxysporum f. sp. cubense. La 

incidencia del Mal de Panamá limita la productividad. La correlación entre el microbiota de 

suelos propicios o supresores, en la relación al Mal de Panamá, se realizó mediante análisis 

multivariado de los resultados metagenómicos de quince muestras de suelo de áreas 

productoras de banano en Brasil. Se recolectaron siete muestras de parcelas con plantas 

sintomáticas del Mal de Panamá (propicias) y ocho muestras de parcelas sin plantas 

sintomáticas (supresoras). La agrupación de datos (UPGMA) destacó los grupos de Áreas 

conductoras y supresas. 

Palabras clave: microorganismos antagonistas, control biológico, Mal de Panamá, 

Fitosanidad. 

 

ABSTRACT  
 

Banana cultivation occupies 463,326 hectares in Brazil, half of this area planted with the 

‘banana-prata’, susceptible to Fusarium oxysporum f. sp. cubense (Foc). The incidence of 

Panama disease limits productivity. The correlation between the microbiota of conducive or 

suppressive soils, in relation to Panama disease, was carried out by multivariate analysis of 

the metagenomic results of fifteen soil samples from banana producing areas in Brazil. Seven 

samples were collected from plots with plants symptomatic of Panama disease (conducive) 

and eight samples from plots with no symptomatic plants (suppressive). The data grouping 

(UPGMA) highlighted the groups of conductive and suppressive areas. 

 

Keywords: antagonistic microorganisms, biological control, Panama disease, suppressive 

soil, phytosanity. 
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INTRODUCCIÓN 

El cultivo de banano ocupa una superficie de 463.326 hectáreas en Brasil, con 

una producción de 7.065.752 toneladas (IBGE, 2023), la mayor parte está plantada con 

‘banana-prata’. La ‘banana-prata’ es afectada por el Mal de Panamá, causado por 

Fusarium oxysporum f. sp. cubense, lo que reduce la longevidad de las plantaciones de 

banano y torna inviables propiedades e incluso importantes regiones para el cultivo de 

variedades del grupo ‘banana-prata’ (Costa et al. 2014). La idoneidad de los suelos para 

el cultivo de ‘banana-prata’ parece estar relacionada con su capacidad supresiva para 

F. oxysporum f. sp. cubense (Dita y Haddad, 2018) y los suelos más arenosos son más 

propensos a enfermedades (Heck, 1990). Con el avance de los recursos 

biotecnológicos, el análisis metagenómico permite evaluar la composición de la 

microbiota del suelo, identificando microorganismos benéficos, así como 

fitopatógenos (Effend et al. 2019). Así, el objetivo de este estudio fue evaluar la 

microbiota de los suelos utilizados para el crecimiento de cultivares de 'banano-prata' 

con la aparición y ausencia de plantas con síntomas del Mal de Panamá mediante 

análisis metagenómicos. 

 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Se seleccionaron siete propiedades en cuatro importantes centros productores de 

banano: Bom Jesus da Lapa – BA (ESTQ3, ESTP2Q3 y ESTP3Q2), Jaíba – MG (Atlas 

1, Atlas 2, Atlas 3 y BS2P3), Sete Lagoas – MG (Olhos Verdes) y Delfinópolis – MG 

(Sugoi3, Sugoi4, Sugoi5, Sugoi8, Sugoi9 y Sugoi10). En cada propiedad, las parcelas 

con plantas que presentaban síntomas del Mal de Panamá se consideraron suelos 

propicios para el patógeno, mientras que las parcelas con ausencia de plantas 

sintomáticas se consideraron suelos supresores, conformando siete parcelas propicias 

y ocho supresoras. 

 

Se recolectaron muestras de suelo, que consistieron en 5 submuestras, de cada 

parcela a una profundidad de 0 a 20 cm. Las muestras de suelo se extrajeron utilizando 

el kit ByMyCell. Las muestras de DNA se sometieron a la amplificación del gen 

completo del ARNr 16S (fragmento de ~1,6 kb) para la identificación de bacterias, y 

del gen ITS, regiones ITS1-ITS2 (fragmento de 650-950 pb), para la identificación de 

hongos y levaduras. Los amplicones se visualizaron en gel de agarosa y se 

cuantificaron. Los fragmentos resultantes se usaron para construir bibliotecas de 

secuenciación y se secuenciaron en una plataforma MinION (Oxford Nanopore) 

usando Flongles Flow Cell (FLO-FLG114). Después de la secuenciación, las lecturas 
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resultantes se llamaron mediante la versión de GPU Guppy Basecaller (v 6.0.7). Las 

lecturas producidas se filtraron para control de calidad en Q10 usando NanoFilt (v2.3.0) 

y se de multiplexaron usando Porechop (v0.2.4). Las lecturas se mapearon con una base 

de datos de referencia ITS y ARNr 16S utilizando la herramienta KMA (v1.4.3). Los 

análisis de datos se generaron utilizando Python 3.7. Los resultados obtenidos por los 

análisis metagenómicos fueron sometidos a análisis multivariado utilizando el 

programa PASTE. 

 

 

 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

Se realizaron análisis de conglomerados y análisis de componentes principales, 

siendo considerados para discusión los componentes con r>0,70. La agrupación de los 

datos con algoritmo UPGMA y distancias euclidianas generó dos grupos, con 

coeficiente de correlación cofenética (CCC) r=0,87. Uno de los grupos estuvo formado 

por propiedades con suelos supresores, mientras que el otro grupo estuvo formado por 

propiedades con suelos propicios para F. oxysporum f. sp. cubense (Figura 1).  

 

Figura 1. Dendrograma resultante del análisis de 15 parcelas de áreas de producción de banano: Atlas 1, 

Atlas 2, Atlas 3, ESTQ 3, ESTP3Q 1, ESTP3Q 2, Sugoi 3, Sugoi 4, Sugoi 5, Sugoi 8, Sugoi 9, Sugoi 10, 

Olhos V, Rana y BS2P3, obtenidos por el método UPGMA utilizando la distancia euclidiana (r=0,87). Nota: 

las áreas verdes representan la ausencia del mal de Panamá y las áreas rojas representan la presencia de la 

enfermedad. 
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Según la matriz de valores propios, el componente principal 1 explicó el 81,22% 

de la variación de los datos y el componente principal 2 explicó el 8,43%. La matriz de 

correlación de las variables indicó que Bacillus sp. fue la variable que más afectó al 

componente 1 (r=0,82) y se correlacionó negativamente con Fusarium sp. (r= -0,54) 

(Tabla 1). 

Cuadro 1. Matriz de correlaciones entre las variables de los componentes principales y los microorganismos 

presentes en las zonas de cultivo de banano. 

Organismos 
Componente Principal 

PC1 PC2 PC3 PC4 PC5 PC6 PC7 PC8 

Bacillus 0.8162

5 

-

0.2563

1 

-

0.1617

7 

0.2389

4 

0.1087

7 

0.0783

6 

0.4067

4 

0.0371

8 

Trichoderma 0.1634

5 

0.7102

5 

-

0.0405

8 

-

0.1641

9 

-

0.2665

2 

0.5673

1 

0.1738 -

0.1309

5 

Metarhizium -

0.0812

6 

0.1815

3 

0.6857

5 

0.6528

5 

0.21119 0.1026 0.0914

7 

-

0.0133

5 

Purpureocillium 0.0924

6 

0.0426

1 

0.5442

1 

-

0.6332

4 

0.1377

6 

-

0.2722

6 

0.4369

5 

0.0919

3 

Bradyrhizobium 0.1041

2 

0.6215

8 

-

0.3000

7 

0.1462

9 

0.3299

6 

-

0.6126

3 

-

0.0004

9 

0.0919

3 

Paenibacillus 0.1265

6 

-

0.0036

5 

0.0015

6 

-

0.2470

1 

0.7905

8 

0.3784

9 

-

0.3911

3 

0.0846

4 

Burkholderia 0.0052

2 

0.0533

8 

0.0033

7 

0.0100

4 

-

0.0634

8 

0.1571

2 

-

0.0843

1 

-

0.0410

6 

Fusarium -

0.5147

7 

-

0.0765

1 

-

0.3401

7 

0.0789

0 

0.3396 0.2100

2 

0.6670

6 

0.0529

6 
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Fan et al. (2021), obtuvieron la reducción poblacional de F. oxysporum f. sp. 

cubense, Raza Tropical 4 (TR4), utilizando un aislado de Bacillus amyloliquefaciens y 

uno de B. subtillis. Según Singh et al. (2021), B. amyloliquefaciens (cepa S185) tuvo 

un papel clave en la prevención del patógeno, produciendo el compuesto antifúngico 

iturina A5 y tiene potencial como biocontrol económico y sostenible para el mal de 

Panamá en el futuro. 

El género Bacillus comprende una amplia gama de especies reconocidas por 

promover el crecimiento de las plantas. Según Radhachrishnan et al. (2017), Bacillus 

spp., utilizados como biofertilizantes, pueden tener los siguientes efectos en las plantas 

cultivadas: a) promoción del crecimiento (B. subtilis y B. methylotrophicus); aumento 

del rendimiento de frutos y cereales (B. subtilis y B. megaterium), aumento de la 

solubilización de fósforo y fijación de nitrógeno en el suelo (B. pumilus y B. 

megaterium); promover la síntesis de fitohormonas para el crecimiento de las plantas 

(B. subtilis y B. methylotrophicus) y reducir la senescencia de las plantas (B. subtilis y 

B. mojavensis). 

Dentro del conjunto de variables estudiadas en este trabajo, la abundancia de 

organismos estuvo más relacionada con la supresión o acción propicia a Fusarium sp. 

que a la diversidad de microorganismos. Se puede observar en el gráfico porcentual a 

continuación (Figura 2) que, en las parcelas supresoras, la abundancia de organismos 

benéficos es mucho mayor que la abundancia de Fusarium sp. 

 

Figura 2. Abundancia (%) de organismos benéficos versus abundancia (%) de Fusarium. 
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Lo mismo ocurre en el estudio de la abundancia del número promedio de organismos 

(Figura 3), siendo el género Bacillus sp. el más abundante. La zona Olhos Verdes, que nunca 

ha tenido registro de plantas con síntomas de mal de Panamá en 12 años de cultivo de ‘banana-

anã’, mostró una alta abundancia de Trichoderma sp., además de Bacillus sp. 

Respecto al conjunto de variables estudiadas en este trabajo, la abundancia relativa de 

organismos está relacionada con la supresividad o conductividad hacia Fusarium sp. Según 

Lobo Júnior et al. (2022), la supresividad de un suelo puede estar relacionada con componentes 

muy específicos y complejos, sin embargo, la diversidad microbiológica contribuye a la 

estabilidad de las funciones y el papel antagónico que desempeñan los microorganismos en el 

ecosistema del suelo. Micheleff et al. (2005), utiliza el concepto de densidad de inóculo y 

afirma que en varios patosistemas, la incidencia de enfermedades puede ser proporcional a la 

densidad de inóculo. 

 

Figura 3. Comparación de la abundancia de organismos entre el promedio de las parcelas propicias 

(A), las parcelas supresoras (B) y la parcela Olhos Verdes (C). 
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CONCLUSIONES  

Suelos considerados supresores de F. oxysporum f. sp. cubense mostraron mayor 

abundancia relativa de Bacillus sp., seguido de Trichoderma sp., en comparación con 

los suelos considerados conductores. 

A partir de los prometedores resultados presentados, se llevarán a cabo nuevas 

investigaciones con el objetivo de evaluar el efecto de los microorganismos 

antagonistas mencionados en este trabajo en suelos conductores, mediante una 

aplicación inundativa de programas de microorganismos y análisis de microbiota. 
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