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Resumen

La domesticación y mejoramiento de las plantas han modificado sustancialmente los 
rasgos genéticos y fenotípicos de las especies cultivadas. Sin embargo, el impacto de 
la domesticación sobre la diversidad taxonómica y funcional de los microorganismos 
asociados a los tejidos vegetales sigue siendo en gran medida desconocido. El trabajo 
presentado en esta tesis se centra en el tomate y en cómo su domesticación ha moldeado 
la diversidad, estructura y potencial funcional del microbioma asociado a sus raíces. Al 
examinar las complejas relaciones entre el genotipo del tomate, el ambiente del suelo 
y la composición de la comunidad microbiana, buscamos descubrir los mecanismos 
ecológicos y genéticos que regulan las interacciones entre plantas y microorganismos a 
lo largo de la trayectoria de la domesticación.

La exploración de campo en el hábitat nativo del tomate silvestre Solanum pimpinel-
lifolium en el sur de Ecuador reveló un ensamblaje determinístico del microbioma de 
la rizosfera, dominado por Enterobacteriaceae y Rhizobium, así como por los hongos 
Fusarium y Aspergillus. El análisis metagenómico reveló que estos taxones bacterianos 
poseen características como motilidad, quimiotaxis, producción de sideróforos y resis-
tencia al estrés, que podrían contribuir a su exitoso establecimiento en la rizosfera del 
tomate silvestre bajo las difíciles condiciones ambientales de su hábitat nativo. A partir 
de estos resultados, experimentos controlados con genotipos silvestres y domesticados 
de tomate cultivados en suelos nativos y agrícolas de Ecuador, el centro de origen, así 
como en suelo de invernadero procedente del centro de producción de tomate, de-
mostraron que tanto el genotipo de la planta como el tipo de suelo determinaron la 
composición del microbioma de la rizosfera del tomate. Mientras que los genotipos 
silvestres conservaron similitudes en la composición del microbioma asociadas a las 
condiciones de sus suelos nativos, la composición del microbioma de la rizosfera del 
tomate domesticado se alineó con condiciones de suelos agrícolas. Estos cambios en la 
composición del microbioma sugieren que la domesticación puede haber provocado, 
de forma no intencionada, la pérdida de microorganismos y de funciones microbianas 
benéficas, como la motilidad, quimiotaxis y la respuesta al estrés.

Un análisis más profundo reveló consecuencias funcionales específicas de estos cam-
bios. Los resultados mostraron que, en presencia de su microbioma nativo del suelo, 
el tomate silvestre está mejor protegido contra la herbivoría por el insecto endémico 
Prodiplosis longifila. Las plantas de tomate cultivadas en suelos nativos y agrícolas 
esterilizados mostraron mayor daño foliar, el cual se correlacionó con una menor abun-
dancia relativa de Actinobacteriota, en particular de miembros del género Actinoplanes. 
El análisis funcional de este género reveló características potencialmente implicadas en 
el crecimiento vegetal y la tolerancia al estrés, en especial la producción de metabolitos 
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secundarios y transporte de nutrientes. Estos hallazgos respaldan la hipótesis de que el 
tomate silvestre, a diferencia de su contraparte domesticada, depende de socios micro-
bianos en su hábitat nativo para defenderse de los herbívoros. Para descubrir el papel de 
la planta en el establecimiento de estas relaciones microbianas, se investigaron las bases 
genéticas del ensamblaje del microbioma usando una población de líneas endogámicas 
recombinantes (RIL) derivadas del cruce entre el tomate silvestre Solanum pimpinellifo-
lium y el tomate domesticado S. lycopersicum var. Moneymaker. Mediante la integración 
de “microbiómica” con genética cuantitativa vegetal, se identificó regiones genómicas 
asociadas al reclutamiento diferencial de Cellvibrio y Streptomyces por parte del tomate 
silvestre y domesticado, respectivamente. Estas asociaciones se relacionaron recípro-
camente con rasgos vegetales vinculados a la absorción de nutrientes, la tolerancia al 
estrés y funciones metabólicas, mientras que los rasgos microbianos correspondientes 
incluyeron la utilización de carbono, la síntesis de vitaminas y la adquisición de hierro.

En conjunto, los resultados de esta tesis demuestran que la domesticación ha trans-
formado no solo los rasgos de las plantas, sino también el microbioma de la rizosfera, 
alterando su diversidad y características funcionales asociadas a la resiliencia frente al 
estrés de las plantas. Estos hallazgos destacan la importancia de integrar la investigación 
sobre microbiomas en las estrategias de mejoramiento vegetal, con el fin de reincorporar 
miembros benéficos de las comunidades microbianas nativas y avanzar hacia ecosiste-
mas agrícolas más resilientes y sostenibles.




