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RESUMEN 

 

La marchitez bacteriana en cultivos de tomate (Solanum lycopersicum), 

ocasionada por Ralstonia solanacearum, causante de grandes pérdidas en los 

cultivos. Las plantas poseen un elaborado sistema inmune, no obstante, los 

fitopatógenos buscan estrategias para evadir sus mecanismos de defensa y 

lograr invadirlas, causando que los agricultores realicen una alta inversión 

económica para su control.  

El objetivo de este trabajo es la búsqueda de regiones homólogas a péptidos 

antimicrobianos en el genoma de Solanum lycopersicum, que presenten un 

potencial efecto contra Ralstonia solanacearum. Por medio de bases de datos 

de Péptidos antimicrobianos (AMP) se eligieron tres péptidos tipo Defensinas 

encontrados en Spinacia oleracea (D1, D2, D5), luego se realizó un alineamiento 

de la secuencia de estos con 256 genes de Solanum lycopersicum, de los cuales 

tres presentaron homología con D1, se compararon los alineamientos para hallar 

las posiciones que presentaran cambios de aminoácidos. Por medio de I-

TASSER  se generó el modelo de la estructura 3D de D1 y se graficaron siete 

zonas con variaciones; las funciones de las posiciones afectadas fueron 

estudiadas, considerando las propiedades de los aminoácidos y se analizó la 
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secuencia de los péptidos homólogos en APD3, los resultados revelaron que los 

péptidos corresponden a AMP tipo Defensinas, coincidiendo con D1, además, 

los aminoácidos modificados compartieron características, por ende, se concluyó 

que estas variaciones no afectarían la acción antimicrobiana de los péptidos 

homólogos y presentarían un alto potencial para brindar una nueva estrategia de 

control contra la marchitez bacteriana. 

Palabras claves: Péptidos antimicrobianos, Defensinas,  marchitez bacteriana, 

homología, bioinformática. 
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Búsqueda de regiones homologas a péptidos antimicrobianos en el 

genoma de Solanum lycopersicum con acción frente a Ralstonia 

solanacearum 

 

Search of regions homologous to antimicrobial peptides with action 

against Ralstonia solanacearum in the genome of Solanum lycopersicum 

 

ABSTRACT 

This project proposes a control strategy on bacterial wilt in tomato crops 

(Solanum lycopersicum), caused by Ralstonia solanacearum, and generates 

large losses in crops. Plants have an elaborate immune system, however, 

phytopathogens seek strategies to evade their defense mechanisms and achieve 

invasion; causing farmers to make a high economic investment for their control. 

The aim of this work is to search for regions homologous to antimicrobial peptides 

in the genome of Solanum lycopersicum, which have a potential effect against 

Ralstonia solanacearum. By means of AMP databases, three Defensin type 

peptides found in Spinacia oleracea (D1, D2, D5) were chosen, followed by an 

alignment of the sequence of these with 256 genes of S. lycopersicum, of which 

three (ADK36631, CAB42006.1, NP_001297247.1) presented homology with D1, 

the alignments were compared to find the positions presenting amino acid 

changes. Using I-TASSER, the model of the 3D structure of D1 was generated 

and seven zones with variations were plotted; the functions of the affected 

positions were studied, considering the properties of the amino acids and the 

sequence of the homologous peptides was analyzed in APD3, the results 

revealed that the peptides correspond to Defensins type AMP, coinciding with 

D1, in addition, the modified amino acids shared characteristics , therefore, it was 

concluded that these variations would not affect the antimicrobial action of 

ADK36631, CAB42006.1, NP_001297247.1 and would present a high potential 

to provide a new control strategy against bacterial wilt.  

Key words: antimicrobial peptides, Defensin, bacterial wilt, homology, 

bioinformatics 
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1. INTRODUCCIÓN 

 

Uno de los desafíos actuales que se tienen en el campo de la agricultura es la 

obtención de cultivos resistentes a diversas enfermedades de importancia 

fitopatológica (1), por tal motivo, el presente proyecto está enfocado en una 

estrategia alternativa para el control de la marchitez bacteriana centrada en la 

búsqueda de regiones codificantes que presenten homología a péptidos 

antimicrobianos con acción frente a Ralstonia solanacearum en el genoma de 

Solanum lycopersicum.  

Solanum lycopersicum es uno de los cultivos de hortalizas con gran relevancia 

en el país, puesto que, según el Boletín técnico nacional agropecuario arrojado 

por el DANE para el año 2016, Colombia presentó una producción de 382.609t 

de tomate en 26 departamentos del país. La producción para el primer y segundo 

semestre del año fue de 211,234t y 171,375t respectivamente (2) 

Los datos anteriores demuestran que el cultivo de tomate es de gran importancia 

en el país, además, los datos históricos presentan al tomate como la segunda 

hortaliza más consumida en Colombia. Teniendo en cuenta dicha información, el 

desarrollo de una infección en el cultivo de tomate representa una pérdida 

económica entre diez y doce millones de pesos considerando los costos de 

producción por hectárea de este cultivo(2)(3). 

Recientemente se han presentado casos de marchitez bacteriana en el tomate, 

patología causada por Ralstonia solanacearum. Esta bacteria es 

extremadamente destructiva y se ha reportado en más de 30 países, en casi 

todos los continentes, causando pudrición parda (o marchitez bacteriana) de la 

papa, marchitez bacteriana del geranio, y marchitez bacteriana del tomate y otros 

hospederos(4). 

En Colombia se han reportado hallazgos de esta bacteria principalmente en los 

municipios de Cereté, Montería, San Bernardo y Sutamerchán en el 

departamento de Córdoba. Sin embargo, las mayores pérdidas se producen en 

los cultivos de plátano y banano donde las pérdidas han llegado a ser del 100%(5). 
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Considerando que el tomate es un hospedero susceptible, algunos estudios 

planteaban mantener un buen control en los cultivos para evitar el desarrollo de 

esta enfermedad(6). No obstante, en los llanos del país ha ocurrido un brote de 

marchitez bacteriana, lo cual puede generar grandes pérdidas económicas, 

teniendo en cuenta los datos de otros cultivos afectados por esta bacteria y el 

mecanismo de acción de la misma. 

La severidad de la enfermedad depende del tipo, temperatura y humedad del 

suelo (lo cual influye en la humedad y en el desarrollo del microorganismo), los 

hospederos susceptibles y la virulencia de las cepas. Las altas temperaturas (30-

35°C) y humedad son los principales factores asociados con la alta incidencia y 

severidad de la marchitez bacteriana.(7) 

A la fecha no se conocen péptidos que posea el tomate contra Ralstonia, los 

cuales le proveerían un mayor nivel de inmunidad y así mismo se evitarían 

pérdidas económicas por este fitopatógeno. Por lo tanto, la búsqueda de estos 

péptidos, podría aportar un avance en la agricultura puesto que realizar la 

síntesis de un péptido antimicrobiano proveniente del tomate, que desarrolle un 

control sobre Ralstonia solanacearum, genera la posibilidad de incrementar la 

respuesta inmunológica de estos cultivos, además contribuye a la reducción del 

uso de agroquímicos generando un alimento más saludable y disminuyendo la 

contaminación ambiental. 

Se emplearon diversas bases de datos y herramientas bioinformáticas para la 

realización de este estudio, dando como resultado la lineación de tres secuencias 

homologas a péptidos antimicrobianos tipo Defensinas, que presentan un alto 

potencial para generar nueva estrategia de control frente a Ralstonia 

solanacearum, que sustituiría los agroquímicos convencionales. 
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2. OBJETIVOS. 

2.1. General 

● Buscar regiones homólogas a péptidos antimicrobianos en el genoma de 

Solanum lycopersicum que sean potenciales generadores de una 

respuesta inmunológica eficaz ante Ralstonia solanacearum. 

2.2. Específicos 

● Buscar péptidos antimicrobianos que sean efectores de una respuesta 

inmunológica ante Ralstonia solanacearum en las bases de datos 

biológicos y bibliográficos. 

● Analizar regiones codificantes de Solanum lycopersicum de potenciales 

péptidos antimicrobianos con acción ante Ralstonia solanacearum. 
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3. ANTECEDENTES 

 

Las plantas a lo largo de su vida tienen que enfrentarse a complejas situaciones 

en las que intervienen diversas características ambientales. La exposición a 

factores bióticos y abióticos tiene un gran impacto en su metabolismo y para 

minimizar los daños causados por los mismos, las plantas han desarrollado 

sofisticados mecanismos de resistencia que les permiten adaptarse y sobrevivir 

a dichas condiciones adversas(8).  

Los términos empleados en la defensa de las plantas han sufrido cambios 

significativos, pues antes de 2002 no se hablaba propiamente con términos 

inmunológicos porque no se conocían los mecanismos de defensa utilizados por 

estos organismos vivos. Castro y García(9) mencionaban que a través de la 

interacción planta-patógeno, la evolución ha permitido que algunos cultivares 

desarrollaran proteínas de resistencia que se activan al reconocimiento del 

patógeno y de esta manera desencadenen una serie de reacciones moleculares 

que permiten generar una respuesta inmune favorable.  

Es por ello que se han realizado diversos estudios que permiten mejorar la 

resistencia de diversas especies de plantas, principalmente aquellas que puedan 

representar pérdidas económicas, y algunas de las metodologías propuestas se 

basan en la obtención de péptidos antimicrobianos.  

Entre los avances que se han presentado, Rojas(10) realizó un estudio donde 

utilizó un cultivo de tomate (Solanum lycopersicum var. cerasiforme) proveniente 

de Ecuador y Perú, en el cual se aislaron e identificaron genes que codificaban 

péptidos con un uso potencial en el control biológico de Phytophthora infestans.  

Maróti et al(11), realizaron un estudio donde se dio a conocer los diversos roles 

de los Péptidos antimicrobianos (AMP). Actualmente, se sabe que son 

sintetizados por el ribosoma y son antibióticos naturales, se encuentran en todas 

las formas de vida y su rol principal está en la respuesta inmune innata ya que 

son muy buenos efectores.  

Estudios recientes plantean el uso terapéutico de los péptidos antimicrobianos, 

ya que, a diferencia de los antibióticos que se utilizan actualmente, estos no 

tienen solo una zona específica para actuar. No obstante, como plantea Maróti 
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et al(11), es necesario evaluar si el hecho de que se genere una resistencia contra 

AMP sintéticos puede afectar a los naturales. 

Posteriormente, Holaskova(12) et al presentaron algunas metodologías para la 

expresión de péptidos antimicrobianos, entre ellas generar plantas 

transplastómicas que presenten una mayor expresión funcional de los péptidos 

antimicrobianos. Otra estrategia para la expresión de AMP es la acumulación de 

éstos en las semillas de granos, lo cual podría convertirlos en biofármacos 

comestibles. 

Lipsky et al(13) presentaron una metodología eficaz para la observación de los 

efectos de los péptidos antimicrobianos implementados en modelos vegetales; 

en su estudio lograron demostrar que la introducción del péptido Tachyplesin a 

las especies Ornithogalum dubium y O. thyrsoides ocasionaba una reducción en 

la proliferación bacteriana, su colonización y los síntomas que produce la 

enfermedad de la pudrición blanda. 
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4. MARCO REFERENCIAL. 

 

4.1. Inmunología de las plantas.  

Las plantas están constantemente expuestas a múltiples fitopatógenos en los 

que se incluyen virus, bacterias, hongos y oomicetos (Figura 1), los cuales son 

de preocupación en la industria agrícola; además, las enfermedades causadas 

en las plantas por estos microorganismos representan una amenaza importante 

y persistente para las reservas de alimentos a nivel mundial(14).  

 

Figura 1: Morfología y división de grupos de fitopatógenos ((15): p. 8) 

La inmunidad es una característica desarrollada principalmente por organismos 

multicelulares, la cual busca combatir infecciones que comprometan la calidad 

de vida del individuo afectado por medio de diversos mecanismos que varían de 

acuerdo a la especie; en las plantas la repuesta ante una infección se 

desencadena cuando los receptores celulares reconocen las proteínas 

microbianas (efectores)(16)(17). 

Las plantas han desarrollado diferentes mecanismos de defensa; entre ellos, las 

barreras físicas como la formación de capas de corcho que se caracterizan por 

inhibir el avance y las sustancias que libera el patógeno e igualmente el paso de 
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nutrientes a la zona afectada, por lo tanto, esta capa de células ocasiona lesiones 

necróticas que posteriormente se desprenden(14)(15). 

Las capas de abscisión son una estructura histológica de defensa que se forma 

sobre las hojas más jóvenes, esta capa genera una abertura entre dos capas de 

células foliares, lo cual separa la zona afectada por el patógeno de la parte sana 

de la hoja, luego la lámina central ubicada entre las capas de células foliares se 

disuelve y ocasiona que la zona central se separe del resto de la hoja, llevándose 

de esta manera el patógeno.(15).  

La formación de tílides se presenta en los vasos xilemáticos, Agrios explica que 

son un crecimiento excesivo del protoplasto de las células parenquimatosas 

adyacentes, por lo cual se genera una obstrucción en la zona, evitando el paso 

del patógeno, por otro lado, los depósitos de sustancias gomosas son producidos 

en las áreas lesionadas de las plantas infectadas, dando lugar a una barrera 

impenetrable para el patógeno, el cual queda aislado y privado de nutrientes(15). 

Igualmente, las plantas poseen defensas bioquímicas que pueden ser 

preexistentes, estas se pueden equiparar a la primera línea de defensa de los 

humanos, es decir, las barreras físicas como piel y mucosas; en el caso de las 

plantas, estas barreras físicas están determinadas por la cera que se encuentra 

sobre sus hojas, el grosor de la cutícula, la forma de sus estomas y la estructura 

de su pared celular(15) 

Dentro de las defensas bioquímicas que son inducidas por patógenos se 

encuentra la síntesis de metabolitos secundarios como lo son fenoles, derivados 

sustituidos con oxígeno, terpenoides, quininas, taninos, y péptidos 

antimicrobianos(1). 

Las plantas solo poseen inmunidad innata y se han caracterizado dos ramas 

claves en su sistema inmune; la primera, conformada por la inmunidad disparada 

por el reconocimiento de los patrones moleculares asociados a patógenos 

(PAMP, del inglés Pathogen-Associated Molecular Pattern) y susceptibilidad 

desencadena por efectores (ETS, del inglés Effector Triggered Susceptibility), y 

la segunda, inmunidad desencadenada por efectores (ETI, del inglés Effector 

Triggered Immunity)(14).  
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La inmunidad desencadena por PAMP (PTI, del inglés Pattern-Triggered 

Immunity) se caracteriza por presentar una interacción con los receptores de 

reconocimiento de patrones (PRR); además, es considerado el responsable de 

la resistencia no específica del huésped. Cuando los patógenos logran suprimir 

esta primera barrera la planta activa lo que se conoce como ETS, que en pocas 

palabras se puede considerar una respuesta de hipersensibilidad por parte de la 

planta(8).  

4.1.1. Receptores y respuesta inmunológica. 

A través de la interacción planta-patógeno, la evolución ha permitido que algunos 

cultivares desarrollaran proteínas de resistencia que se activan al recono-

cimiento del patógeno y, de esta manera, desencadenan una serie de reacciones 

moleculares que permiten generar una respuesta inmune favorable(9)(18).  

Las interacciones planta-patógeno involucran dos procesos de comunicación,  

las plantas pueden reconocer e inducir estrategias de defensas contra 

patógenos, mientras estos pueden amenazar las funciones fisiológicas y 

contraatacar los mecanismos de defensa de las plantas(14). 

Es importante resaltar que la respuesta inmune de las plantas involucra 

reacciones específicas dependiendo de las características del patógeno, (i) los 

virus se introducen directamente por daño mecánico o inducidos por un vector 

en el citosol de la célula donde liberan su genoma, proteínas estructurales y 

lípidos (en el caso de ser virus envueltos); (ii) las biomoléculas de las bacterias 

relacionadas a su virulencia son expulsadas por los sistemas de secreción tipo 

II,III,IV para interactuar con las células de la planta hospedera; (iii) patógenos 

filamentosos (Eumycota hongos verdaderos y Oomycetes crecimiento similar al 

de los hongos, también conocidos como water molds) liberan una serie de 

biomoléculas en el apoplasto de la planta y su citosol. En oposición a la primera 

barrera de las plantas, los patógenos filamentosos secretan enzimas que 

degradan la pared celular (CWDE), y las plantas en respuesta al daño en su 

pared celular, fortalecen/reprograman la pared celular secretando inhibidores de 

CDWE(14).  

La invasión de la mayoría de fitopatógenos es percibida por proteínas 

transmembranales llamadas PRR, las cuales detectan moléculas derivadas de 
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los microorganismos conocidas como patrones moleculares asociados a 

patógenos (PAMP), la PTI no solo se activa por el reconocimiento de PAMP, 

también se desencadena por señales endógenas de la planta que se liberan 

durante la invasión de los patógenos, lo cual se denomina patrones moleculares 

asociados al daño (DAMP, del inglés Damage Associated Molecular 

Patterns)(14)(19). 

Recientemente, se han descrito cerca de 235 receptores con dominios de 

proteína cinasa y RRL (repetidos ricos en Leucina), los cuales junto con otros 

componentes, permiten a la planta iniciar una cadena de señalización activada 

por los PAMP(9). 

La primera línea de defensa de las plantas se desencadena a través del 

reconocimiento de los PAMP por medio de los PRR. Algunos patógenos liberan 

una plétora de efectores (Moléculas secretadas por los patógenos que modulan 

los mecanismos celulares del hospedero y su fisiología) que suprime PTI a través 

de proteínas de susceptibilidad (S) (efectores diana), permitiendo la invasión de 

las células del hospedero y activando la inmunidad desencadenada por efectores 

(ETI)(14). 

En respuesta a los efectores las plantas desarrollan una segunda línea de 

receptores, codificados por genes de resistencia (R), que son activados por la 

vía específica de reconocimiento del efector afín o las proteínas de avirulencia 

del patógeno (Avr) activando ETI; PTI involucra PAMP que están evolutivamente 

conservados en los microorganismos, ETI por el contrario es altamente 

específico a patógenos que secretan un único efector o un producto Avr. ETI 

ocasiona la programación de muerte celular localizada, esto es conocido como 

la respuesta de hipersensibilidad (HR) que restringe el paso del patógeno. Para 

detener la infección PTI y ETI inducen la expresión de un rango de péptidos 

antimicrobianos (AMP), proteínas relacionadas a la patogénesis (PR), proteínas 

que inhiben síntesis ribosomal (RIP) y metabolitos secundarios de defensa(14)(20). 
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4.2. Péptidos antimicrobianos. 

Estos compuestos están agrupados en familias dependiendo su composición 

estructural, además, pueden ser clasificados como proteínas promiscuas debido 

a su habilidad de interactuar con diferentes bacterias Gram positivas y Gram 

negativas, hongos, levaduras, virus y protozoos(1)(21).  

Los AMP poseen una actividad antimicrobiana que provee una fuente de estudio 

importante, ya que pueden ser utilizados como inmunomoduladores o 

neutralizando compuestos tóxicos como los lipopolisacáridos (LPS); por tanto, el 

uso de estos péptidos para aplicaciones clínicas y mejoras en la agricultura es 

un gran avance para la biotecnología(1)(22). 

La actividad de los AMP contra organismos patógenos es de amplio espectro, lo 

cual se atribuye a la presencia de extremos tanto hidrófobos como hidrófilos que 

facilitan su solubilidad en un ambiente acuoso y al mismo tiempo les permite 

interactuar con la bicapa lipídica de la membrana bacteriana(23)(24). 

La mayoría de AMP conocidos actúan por la formación de poros en la membrana 

su carga positiva les permite interactuar con la carga negativa de la membrana 

fosfolipídica de la célula microbiana, esto ocasiona una disrupción que termina 

en la muerte de la célula microbiana(23).   

Se proponen tres modelos principales que explican este fenómeno, el modelo de 

barrel-stave, el modelo wormhole (o toroidal) y el modelo carpet, en el 

mecanismo barrel-steave, el extremo hidrofílico de los amp queda en la 

superficie de la membrana celular y genera el poro. En el mecanismo de 

wormhole, a través de las interacciones electrostáticas entre los principales 

grupos de fosfolípidos y de los residuos hidrófilos de los AMP, la membrana es 

“doblada” y esto ocasiona el poro. En el mecanismo carpet, los péptidos actúan 

como detergentes, cubriendo la membrana, esta “alfombra” de moléculas causa 

un desplazamiento de los fosfolípidos, cambian las propiedades de la membrana 

y finalmente la rompen(25).   

Los péptidos antimicrobianos de las plantas son ubicuos en la naturaleza, 

presentan un amplio espectro y rápida acción frente a los microorganismos, baja 

citotoxicidad en los animales, igualmente su potencial antimicrobiano no afecta 

negativamente al medio ambiente(26).  
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La mayoría de los péptidos antimicrobianos presentan una estructura helicoidal 

(Figura 2), son pequeños de aproximadamente 10kDA, ricos en cisteína, 

catiónicos y parcialmente hidrofóbicos. Las principales familias que han sido 

estudiadas son las defensinas, tioninas, las proteínas de transferencia de lípidos 

(LTP), los ciclotidos, los péptidos parecidos a la Heveina (Hevein-like peptides), 

las proteínas anudadas (Knotting-like peptides), los Snakins, los Shepherdins, 

péptidos 2S parecidos a la albumina (2S albumin-like peptides), Ib-AMP1 y 

pequeños inhibidores de proteinasa (Figura 3) (26) (24) 

Figura 2: Estructura tridimensional de diferentes familias de péptidos antimicrobianos. Se observa 

la estructura helicoidal característica de  alguna de la familia de péptido antimicrobiano como las 

defensinas, tioninas, las proteínas de transferencia de lípidos (LTP), los ciclotidos, los péptidos 

parecidos a la Heveina, entre otros ((25): p. 182) 

4.2.1. Tipos de Péptidos antimicrobianos. 

 

Tioninas: Es una familia de péptidos antimicrobianos de bajo peso molecular 

(5kDa), ricos en residuos de arginina, lisina y cisteína, tienen carga positiva y pH 

neutro. Actúan frente a bacterias, hongos y levaduras. Su mecanismo de acción 

frente a las bacterias aún se desconoce, pero se cree que realizan una lisis en 

la membrana; en cuanto a su actividad contra los hongos, realizan una relación 

entre las proteínas de la membrana que por medio de interacciones 

electrostáticas entre las tioninas con carga positiva y los fosfolípidos cargados 
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negativamente de la membrana de los hongos, esto genera poros en la superficie 

de la membrana ocasionando la lisis celular(25). 

 

Figura 3: Distribución de la diferentes familias de péptidos antimicrobianos, de acuerdo a las 

principales clases encontradas. ((23): p. 3) 

 

Defensinas: tienen un peso molecular de aproximadamente 5kDa, ricos en 

cisteína, con un rango de 45 a 54 aminoácidos, poseen carga positiva. Las 

actividades biológicas de las defensinas incluyen antifúngica, antibacteriana, 

proteinasa y son inhibidoras de la amilasa de los insectos. Se cree que las 

defensinas usan glucosilceramidas como receptores para interactuar con la 

membrana de los hongos e ingresar en ella, una vez esto ocurre se desestabiliza 

la membrana(25)(27)   

 

LPS: Las proteínas de transferencia de lípidos se han encontrado en una amplia 

variedad de plantas monocotiledoneas y dicotiledoneas, su peso molecular 

oscila entre 7 y 9 kDa, participan en la biogénesis de membrana, presentan 

actividad frente a fitopatógenos, ayudan a las plantas a adaptarse a las 

condiciones ambientales, entre otros, los LPS probablemente se insertan en la 

membrana ocasionando poros que la desestabilizan originando su lisis(25)(28)(29).  
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Snakins: estos péptidos han sido aislados de la papa, estos péptidos 

antimicrobianos constan de residuos 63 aminoácidos, todos tienen 12 residuos 

conservados de cisteína y seis puentes disulfuro, aunque se sabe que participan 

en las vías de señalización hormonal de las plantas, su rol es poco conocido e 

igualmente se desconoce su mecanismo de acción frente a los 

fitopatógenos(25)(30)(31).  

 

Ciclótidos: Son proteínas circulares encontradas en plantas, animales y 

bacterias, son antimicrobianos, insecticidas, antihelmínticos y molusquicidas, 

además se ha encontrado que un ciclótido aislado de Viola tricolor  posee efectos 

citotóxicos frente a células de linfoma y mieloma humano(25)(32). 

 

Péptidos parecidos a la Heveina: son péptidos antimicrobianos de un peso 

molecular de 4.7kDa, ricos en cisteína, este péptido inhibe el crecimiento de las 

hifas de los hongos porque es capaz de unirse a la quitina(25). 

Los péptidos parecidos a la Heveina están siendo estudiados para aplicaciones 

biotecnológicas incluida la agronomía y la veterinaria. Expresiones heterólogas 

de los péptidos parecidos a la Heveina incrementan la resistencia de plantas 

como el tomate, tabaco y arabidopsis a infecciones fúngicas. Las plantas pueden 

ser enriquecidas con los péptidos parecidos a la Heveina, pueden ser usados 

como pesticida natural o para producir semillas con genotipos resistentes a 

patógenos específicos(26). 

 

4.2.2. Rol de los péptidos antimicrobianos (AMP) en la respuesta 

inmunológica de las plantas. 

 

Los AMP pueden actuar contra hongos, bacterias y virus envueltos, inhiben 

hidrolasas de insectos, además actúan como antiviral, antitumoral, 

antiinflamatorio e inmunomodulador(26)(33)  

Los AMP son sintetizados por el ribosoma y son antibióticos naturales. Se 

encuentran en todas las formas de vida y su rol principal está en la respuesta 

inmune innata, ya que son muy buenos efectores. En algunos casos funcionan 
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en el mantenimiento de la homeostasis o la simbiosis entre los organismos con 

su microbiota, principalmente en la intestinal. Estudios recientes plantean el uso 

terapéutico de los péptidos antimicrobianos ya que estos a diferencia de los 

antibióticos que se utilizan actualmente no tienen solo una zona específica para 

actuar. No obstante es necesario evaluar si el hecho de que se genere una 

resistencia contra AMP sintéticos puede afectar a los naturales(11)(34).  

4.3.  Marchitez bacteriana. 

La marchitez bacteriana es una enfermedad causada por la bacteria Ralstonia 

solanacearum, representa una de las enfermedades tropicales que ocasionan 

mayores pérdidas en la agricultura debido a que tiene un amplio rango de 

variedades que afectan alrededor de 200 especies de plantas(35)(36). 

 

Los primeros síntomas que se presentan durante la infección de R. 

solanacearum, es la marchitez o pudrición de las hojas más jóvenes del cultivo; 

durante las horas del día con mayor temperatura, la infección se propaga 

rápidamente a otras estructuras de la planta generando lesiones cloróticas en 

las hojas; otro síntoma característico de esta patología es el retraso en el 

crecimiento de la planta afectada y algunos tallos o estolones pueden presentar 

rayas marrón oscuro, es decir, un oscurecimiento vascular a lo largo del tallo que 

puede ocasionar que esta estructura se quiebre. Los síntomas pueden ocurrir en 

cualquier estadio de crecimiento de la planta; a veces, en los cultivos de Solanum 

lycopersicum se presenta luego de que la planta ha dado frutos y luego colapsa 

rápidamente(35).  

 

Después de la entrada de R. solanacearum al cultivo susceptible, se desarrolla 

la infección en la planta; primero, la bacteria coloniza la corteza y, 

posteriormente, los vasos xilemáticos propagándose por toda la planta. Las 

masas bacterianas interrumpen el flujo de agua desde las raíces a las hojas, 

resultando en la marchitez de la planta. La severidad de la enfermedad depende 

del tipo, temperatura y humedad del suelo (lo cual influye en el desarrollo del 

microorganismo), los hospederos susceptibles y la virulencia de las cepas. Las 

altas temperaturas (30-35°C) y humedad son los principales factores asociados 

con la alta incidencia y severidad de la marchitez bacteriana(7). 
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4.3.1. Ralstonia solanacearum 

La marchitez bacteriana es de difícil control por las características que presenta 

R. solanacearum, bacilo Gram negativo que se encuentra distribuido en los cinco 

continentes geográficos; en el suelo puede durar cuatro años con capacidad de 

producir marchitez bacteriana, incluso si ha estado con escasez de nutrientes 

y/o a bajas temperaturas en ambientes acuáticos(37). 

 

La bacteria se puede diseminar por medio de semillas contaminadas, 

escorrentía, proximidad entre las raíces de las plantas susceptibles, insectos, 

herramientas contaminadas y suelo contaminado. R.solanacearum  se clasifica 

en cinco razas y cinco biovares, y los cultivos de Solanum lycopersicum se ven 

afectados por la raza 3 (38)(39). 

 

4.3.2. Péptidos antimicrobianos como potencial control de la 

marchitez bacteriana. 

En la agricultura se buscan estrategias adecuadas para realizar el control  de  

plagas y enfermedades con el fin de obtener alimentos que presenten los 

estándares de calidad del país, además, es importante que las técnicas 

empleadas para dicho control cumplan con las normas del cuidado ambiental (26)  

Debido al incremento de microorganismos resistentes a los mecanismos 

convencionales de control de fitopatógenos, se han realizado nuevas 

investigaciones enfocadas en áreas poco exploradas como lo son los péptidos 

antimicrobianos(26). 

El uso de AMP como agentes terapéuticos está siendo altamente estudiado 

debido a su amplio espectro, rápida actividad, baja citotoxicidad en células 

animales y la dificultad para los patógenos de generar resistencia contra éstos; 

dichas características abren una gran posibilidad para su uso en medicina y 

agricultura(12).   

La producción y aislamiento correcto de los péptidos antimicrobianos para su uso 

en avances científicos se dificulta debido a su pequeño tamaño; las herramientas 
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proteómicas han sido capaces de aislar efectivamente péptidos antimicrobianos 

de bajas concentraciones presentes en los tejidos de diversos organismos, otros 

avances en biotecnología proponen el uso de biorreactores vegetales, es decir, 

plantas como plataformas para la producción de péptidos, proteínas y 

fármacos(12).  

Las plantas transplastómicas presentan una mayor expresión funcional de los 

péptidos antimicrobianos. Otra estrategia para la expresión de AMP es la 

acumulación de éstos en las semillas de granos, lo cual podría convertirlos en 

biofármacos comestibles(12)(26).  
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5. DISEÑO METODOLÓGICO 

El presente trabajo es de tipo cuantitativo, exploratorio y correlacional. Tiene 

como propósito el uso de herramientas bioinformáticas, que permitan la 

búsqueda de regiones homologas a péptidos antimicrobianos en el genoma de 

Solanum lycopersicum con acción frente a Ralstonia solanacearum. 

  

Tabla 1: Universo, población, muestra y variable. 

Universo Población Muestra Variable 

Genoma de Solanum 

lycopersicum 

Genes de Solanum 

lycopersicum 

relacionados con 

resistencia  

Genes de Solanum 

lycopersicum 

homólogos a 

Defensinas 

Regiones homólogas 

a péptidos 

antimicrobianos con 

acción frente a 

Ralstonia 

solanacearum 

provenientes de 

Solanum 

lycopersicum 

 

5.1. Hipótesis:  

La búsqueda de regiones homólogas a péptidos antimicrobianos a través de 

herramientas bioinformáticas, permite el diseño de un péptido con potencial 

acción frente a Ralstonia solanacearum. 

5.2. Técnicas y procedimientos: 

Se emplearon diversas bases de datos y herramientas bioinformáticas para la 

realización de este estudio. 

5.2.1. Búsqueda de péptidos antimicrobianos con acción frente a 

Ralstonia solanacearum. 

Las bases de datos utilizadas fueron DAMPD, DBAASP, CAMPR3 y CAMP 

(https://labworm.com/category/protein-peptide/antimicrobial-peptide), las cuales 

cuentan con una amplia colección de péptidos antimicrobianos provenientes de 

diferentes organismos. Para esta investigación, se emplearon únicamente 

péptidos antimicrobianos procedentes de plantas y que estuvieran validados 

experimentalmente. 

5.2.2. Traducción de los péptidos antimicrobianos a nucleótidos. 

https://labworm.com/category/protein-peptide/antimicrobial-peptide
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Para la traducción inversa de los péptidos se utilizó la herramienta Reverse 

translate, encontrado en SMS (Sequence Manipulation Suite) 

(http://www.bioinformatics.org/sms2/rev_trans.html) este programa permite 

introducir la secuencia de un péptido o una proteína, luego utiliza una tabla de 

codones para generar la secuencia más probable de ADN que represente la 

región codificante no degenerada.  

5.2.3. Selección de genes de Solanum lycopersicum 

Se usaron 256 genes de Solanum lycopersicum registrados en la NCBI (National 

Center for Biotechnology Information) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) y en la 

CNGB (China National GeneBank) (https://www.cngb.org/home.html). 

5.2.4. Lectura de secuencias. 

El análisis de las secuencias nucleotidicas fue realizado utilizando la herramienta 

bioinformática de alineamientos Multiple Sequence Alignment (MUSCLE) 

(https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle/ ) además, se empleó Basic Local 

Alignment Search Tool (BLAST) (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) para el  

alineamiento de secuencias de péptidos, debido a que el programa es capaz de 

comparar una secuencia problema contra una gran cantidad de secuencias que 

se encuentren en una base de datos. 

5.2.5. Predicción de estructura de los péptidos. 

La estructura tridimensional del péptido D1 se realizó a través de I-TASSER 

(https://zhanglab.ccmb.med.umich.edu/ )  

5.2.6. Análisis de la secuencias homologas 

La base de datos The Antimicrobial Peptide Database (APD) 

(http://aps.unmc.edu/AP/main.php) por medio de su herramienta APD3 predice 

y calcula si una secuencia de aminoácidos corresponde a un péptido 

antimicrobiano 

  

http://www.bioinformatics.org/sms2/rev_trans.html
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.cngb.org/home.html
https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://zhanglab.ccmb.med.umich.edu/
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6. RESULTADOS 

Se hallaron tres AMP tipo Defensinas (D1, D2, D5) con acción frente a Ralstonia 

solanacearum de Spinacia oleracea (espinaca), los cuales tienen como 

característica común su acción frente a bacterias Gram negativas y Gram 

positivas; sin embargo, el objetivo cambia de acuerdo al péptido, además D2 

también posee acción antifúngica. (Tabla 2)  

Tabla 2: Péptidos antimicrobianos de Spinacia oleracea que presentan acción frente a Ralstonia 

solanacearum 

Titulo: Antimicrobial peptide D1 

Identificado

r GenInfo: 

26393026 

Fuente: Spinacia oleracea [Spinach] 

Taxonomia: Viridiplantae 

NCBI 

taxonomía: 

3562 

UniProt: P81572 

PubMed: 9762899 

Longitud: 22 

Actividad: Antibacterial 

Gram 

Nature: 

Gram+ve, Gram-ve 

Objetivo: Clavibacter michiganensis, Ralstonia solanacearum 

Validado: Experimentally Validated 

Pfam: PF00304 : ( Gamma-thionin family ) 

InterPro: IPR008176 : Gamma-thionin. 

IPR003614 : Scorpion_toxin-like. 

AMP 

Familia: 

Defensin 

Firma: --0-- 

Ontologia 

del Gen: 

GO ID Ontology Definition  

Evidence 
 

GO:0042742 
Biological 

Process 

Defense 

response to 

bacterium 

IEA 

GO:0050832 
Biological 

Process 

Defense 

response to 

fungus 

IEA 

GO:0031640 
Biological 

Process 

Killing of 

cells of 

other 

organism 

IEA 

 

Secuencia: XTCESPSHKFKGPCATNRNCES 

 

Titulo: Defensin D5 

Identificado

r GenInfo: 

----0---- 

Fuente: Spinacia oleracea [Spinach] 

Taxonomia: Viridiplantae 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/26393026
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?lvl=0&id=3562
http://www.uniprot.org/uniprot/P81572
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=9762899
http://pfam.sanger.ac.uk/family/PF00304
http://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/IPR008176
http://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/IPR003614
http://www.geneontology.org/GO.evidence.shtml
http://www.geneontology.org/GO.evidence.shtml
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0042742
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0050832
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0031640
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NCBI 

taxonomía: 

3562 

UniProt: P81568 

PubMed: 9762899 

Longitud: 24 

Actividad: Antibacterial, Antifungal 

Gram 

Nature: 

Gram+ve, Gram-ve 

Objetivo: Clavibacter michiganensis, Ralstonia solanacearum, Fusarium culmorum, 

Fusarium solani, Bipolaris maydis, Colletotrichum lagenarium 

Validado: Experimentally Validated 

Pfam: --0-- 

InterPro:  

AMP 

Familia: 

Defensin 

Firma: 

 

ID Type Pattern / HMM T. 

Length 

CAMPDefH24 HMM  
 

24 

Ontologia 

del Gen: 

GO ID Ontology Definition  

Evidence 
 

GO:0005618 
Cellular 

Component 

Cell wall IEA 

GO:0005576 
Cellular 

Component 

Extracellular region IEA 

GO:0042742 
Biological 

Process 

Defense response to 

bacterium 

IEA 

GO:0050832 
Biological 

Process 

Defense response to 

fungus 

IEA 

GO:0031640 
Biological 

Process 

Killing of cells of other 

organism 

IEA 

 

Secuencia: MFFSSKKCKTVSKTFRGPCVRNAN 

 

Titulo: Antimicrobial peptide D2 

Identificado

r GenInfo: 

26393023 

Fuente: Spinacia oleracea [Spinach] 

Taxonomia: Viridiplantae 

NCBI 

taxonomía: 

3562 

UniProt: P81571 

PubMed: 9762899 

Longitud: 52 

Actividad: Antibacterial, Antifungal 

Gram 

Nature: 

Gram+ve, Gram-ve 

Objetivo: Clavibacter michiganensis, Ralstonia solanacearum, F.culmorum 

Validado: Experimentally Validated 

Pfam: PF00304 : ( Gamma-thionin family ) 

InterPro: IPR008177 : G_Purothionin. 

IPR008176 : Gamma-thionin. 

IPR003614 : Scorpion_toxin-like. 

AMP 

Familia: 

Defensin 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?lvl=0&id=3562
http://www.uniprot.org/uniprot/P81568
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=9762899
http://www.geneontology.org/GO.evidence.shtml
http://www.geneontology.org/GO.evidence.shtml
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0005618
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0005576
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0042742
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0050832
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0031640
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/26393023
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?lvl=0&id=3562
http://www.uniprot.org/uniprot/P81571
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=9762899
http://pfam.sanger.ac.uk/family/PF00304
http://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/IPR008177
http://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/IPR008176
http://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/IPR003614
http://www.camp.bicnirrh.res.in/HMM_fam_len/Defensin_24-5.hmm
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Firma: 

 

ID Type Pattern / HMM T. 

Length 

CAMPDefH24 HMM  
 

24 

Ontologia 

del Gen: GO ID Ontology Definition 

 

Evidence 
 

GO:0005618 

Cellular 

Component 
Cell wall IEA 

GO:0005576 

Cellular 

Component 
Extracellular region IEA 

GO:0042742 Biological Process 
Defense response to 

bacterium 
IEA 

GO:0050832 Biological Process Defense response to fungus IEA 

GO:0031640 Biological Process 
Killing of cells of other 

organism 
IEA 

 

Secuencia: GIFSSRKCKTPSKTFKGICTRDSNCDTSCRYEGYPAGDCKGIRRRCMC

SKPC 

Fuente: CAMP (Collection of Anti-Microbial Peptides) 

Se realizó la traducción inversa de la secuencia de cada péptido brindada por la 

base de datos CAMP para hacer el posterior alineamiento con diversos genes 

del tomate. (Tabla 3). 

Tabla 3: Traducción inversa de los péptidos antimicrobianos seleccionados 

Péptido Secuencia nucleotídica  

Antimicrobial 

peptide D1 

acctgcgaaagcccgagccataaatttaaaggcccgtgcgcgaccaaccgcaactgcgaa 

agc 

Antimicrobial 

peptide D2 

ggcatttttagcagccgcaaatgcaaaaccccgagcaaaacctttaaaggcatttgcacc 

cgcgatagcaactgcgataccagctgccgctatgaaggctatccggcgggcgattgcaaa 

ggcattcgccgccgctgcatgtgcagcaaaccgtgc 

Defensin D5 atgttttttagcagcaaaaaatgcaaaaccgtgnnnaaaacctttcgcggcccgtgcgtg 

cgcaacgcgaac* 

*la letra n significa que al realizar la traducción no fue posible hallar la identidad de la base 

nitrogenada que corresponde a esa posición de la secuencia. 

 

Entre los doscientos cincuenta y seis genes de Solanum lycopersicum 

analizados (MUSCLE y BLAST) solo se hallaron tres que presentaban alta 

http://www.geneontology.org/GO.evidence.shtml
http://www.geneontology.org/GO.evidence.shtml
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0005618
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0005576
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0042742
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0050832
http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/term_details?term=GO:0031640
http://www.camp.bicnirrh.res.in/HMM_fam_len/Defensin_24-5.hmm
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homología (> 66%) con D1, uno de los péptidos encontrados en las bases de 

datos(Tabla 4); con respecto a los péptidos D2 y D5 no se encontraron regiones 

homologas en el genoma de Solanum lycopersicum. 

Tabla 4: Alineamientos de las regiones homologas a péptidos antimicrobianos con acción frente 

a Ralstonia solanacearum.  

Péptido Péptido 

homologo 

Alineación 

D1 ADK36631 

(defensin-like 

protein, partial) 

 

D1 CAB42006.1 

(gamma-thionin 

[Solanum 

lycopersicum] 

 

D1 NP_001234872.

2 (gamma-

thionin 

precursor) 

 

*Lo asteriscos indican las bases nitrogenadas que son idénticas entre D1 y los péptidos de 

Solanum lycopersicum. Los números corresponden a las posiciones de los nucleótidos de los 

péptidos homólogos donde inicia y termina la homología con D1.   
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A continuación se presentan los resultados de los alineamientos realizados en 

BLAST, Query representa al péptido D1 y sbjct corresponde a lo péptidos 

homólogos. 

Figura 4: Alineamiento péptido D1 con el péptido ADK36631 de Solanum lycopersicum 

 

Figura 5: Alineamiento péptido D1 con el péptido CAB42006.1 de Solanum lycopersicum 

 

Figura 6: A Alineamiento péptido D1 con el péptido NP_001297247.1  de Solanum 

lycopersicum  

 

Luego de obtener los alineamientos, se realizó un esquema de la transcripción y 

traducción del péptido D1 (Figura 7).  
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Figura 7: Esquema del proceso de transcripción y traducción del péptido D1. 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ilustración realizada por Alexandra Cortés 

 



38 
 

I-TASSER predijo cinco posibles estructuras, de estas fue elegido el primer 

modelo ya que presentaba un mejor C.score (Figura 8), además, el programa 

nos mostraba los posibles sitios de unión de ligando del péptido (Figura 9), 

posteriormente se analizaron las posiciones donde se presentan cambios de 

aminoácidos en el péptido D1 en comparación con ADK36631, CAB42006.1, 

NP_001297247.1 (Figura 10).  

Figura 8: Estructura tridimensional del péptido D1 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ilustración realizada por Alexandra Cortés 
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Figura 9: sitios de unión de ligando en el péptido D1. Ilustración realizada por 

Alexandra Cortés 
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Figura 10: Análisis de los cambios de aminoácidos en el péptido D1. 
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Ilustración realizada por Alexandra Cortés 

Se observaron siete cambios de aminoácidos en las posiciones seis, nueve, 

quince, dieciséis, diecisiete, dieciocho y veintiuno (figura 8).  

Tabla 5: Comparación de las propiedades de los aminoácidos presentes en el péptido D1 y los 

péptidos homólogos. 

Aminoácidos D1 Aminoácidos péptidos 

homólogos 

Propiedades 

Prolina (p) Glutamina (Q) Apolar Polar 

sin carga 

Alanina (A) Valina (V) Apolar Apolar 

Lisina (K) Arginina (R) Polar 

ionizable 

Polar 

ionizable 

Glutamina (E) Alanina (A) Polar  

Sin carga 

Apolar 

Treonina (T) Serina (s)  Polar 

sin carga 

Polar 

sin carga 

Asparagina (N) Glutamina (E) Polar 

sin carga 

Polar  

Sin carga 

Arginina (R) Lisina (K) Polar 

ionizable 

Polar 

ionizable 

En negrita se observan los aminoácidos que no poseen propiedades iguales. 
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7. DISCUSIÓN 
 

Por medio de bases de datos de péptidos antimicrobianos se eligieron tres 

péptidos tipo Defensinas encontrados en Spinacia oleracea que han sido 

validados experimentalmente; según el estudio de Segura et al, este grupo de 

Defensinas (D1, D2, D5) presentó acción antimicrobiana frente a bacterias Gram 

positivas y Gram negativas, entre ellas Ralstonia solanacearum, motivo por el 

cual se eligieron estos péptidos para el desarrollo del proyecto, si bien las bases 

de datos nos arrojaron otras proteínas a las que se les ha identificado acción 

contra esta bacteria, por ejemplo, RRs1 de Arabidopsis thaliana, no cumplían 

con las características de ser un péptido antimicrobiano.(40)(41) 

 

Posteriormente, se realizó la traducción inversa de los AMP a nucleótidos, para 

facilitar el alineamiento con los genes escogidos de Solanum lycopersicum; por 

medio del NCBI y el CNGB se escogieron doscientos cincuenta y seis genes 

relacionados a los procesos de defensa y resistencia del tomate, entre los cuales, 

noventa y seis están validados y ciento sesenta y cuatro son modelos en proceso 

de validación o que presentan homologías con algunos genes validados; 

finalmente, solo se encontró homología con el péptido D1 (67%) en tres 

secuencias pertenecientes a regiones que codifican para péptidos 

antimicrobianos (con número de acceso al GeneBank del NCBI ADK36631.1, 

CAB42006.1 y NP_001234872.2).  

 

En el estudio realizado por Liu G y colaboradores encontraron un péptido 

antimicrobiano proveniente del veneno de Mesobuthus martensii; por medio del 

análisis de regiones homólogas, descubrieron que el péptido marcin-18 

presentaba una alta similitud a los péptidos antimicrobianos meucin-18 y 

megicin-18, estos ya tenían descritas sus funciones antimicrobianas; 

posteriormente analizaron la actividad inhibitoria contra bacterias Gram positivas 

y Gram negativas de marcin-18 y notaron que realizaba una reducción del 

crecimiento de Staphylococcus aureus meticilino resistente. Esto sugiere que las 

regiones homológas encontradas en el genoma del tomate, podrían presentar un 

comportamiento similar al péptido D1 y por tanto, una acción inhibitoria contra 

Ralstonia solanacearum. (42) 
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Otros estudios, han demostrado la efectividad de los péptidos antimicrobianos 

en comparación a los medicamentos utilizados actualmente, Cavanagh et al,(43) 

realizaron un análisis de la acción de la vancomicina versus un péptido 

antimicrobiano sintético en el tratamiento contra Staphylococcus epidermidis, 

que mostró un efecto más rápido y una mayor reducción de la bacteria por parte 

del péptido en comparación con la vancomicina; por otro lado, Gao B et al, (44) 

realizaron un estudio del péptido meucin-25 como potencial antimalárico, al 

analizar la estructura del péptido se sugiere que podría eliminar 

intracelularmente al Plasmodium falciparum, es decir, no se ven afectadas las 

células, esto hace que su mecanismo de acción sea mejor que la que presentan 

los antimaláricos actuales.  

 

Las tres secuencias que alinearon correctamente con el péptido D1 (ADK36631, 

CAB42006.1, NP_001297247.1) fueron analizadas con la herramienta I-

TASSER que predijo cinco posibles estructuras, de estas fue elegido el primer 

modelo, ya que presentaba un mejor C.score. Se observaron siete cambios de 

aminoácidos en las posiciones seis, nueve, quince, dieciséis, diecisiete, 

dieciocho y veintiuno del péptido D1 en comparación con ADK36631, 

CAB42006.1, NP_001297247.1 (figuras 4, 5, 6).  

 

De acuerdo a la información encontrada en UniProt, el péptido D1 presenta 

homología con la súper familia scorpion toxin-like que pertenecen a un subgrupo 

de Defensinas, que se caracterizan por presentar péptidos knottin-like ricos en 

cisteína, aminoácido en el cual no se presentaron cambios. (45)(46)  

 

Se analizaron las funciones que presenta el péptido D1 y si los cambios en los 

aminoácidos podrían afectar su funcionalidad, teniendo en cuenta que la función 

de los péptidos antimicrobianos está ligada a su carga y solubilidad.(47) Se 

revisó si los aminoácidos de los péptidos homólogos presentaban propiedades 

diferentes a los encontrados en las posiciones seis, nueve, quince, dieciséis, 

diecisiete, dieciocho y veintiuno de D1; solo dos aminoácidos (posiciones seis y 

veintiuno), mostraron discordancia, sin embargo, al estudiar la secuencia de los 

péptidos homólogos en APD3, reveló que la estructura de ADK36631, 
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CAB42006.1 y NP_001297247.1 corresponde a un AMP tipo Defensinas, por 

tanto, concuerda con el origen del péptido D1. 

 

Khamis et al, estudiaron la estructura de catorce familias de péptidos 

antimicrobianos, mencionan que las Defensinas son ricas en cisteína y 

presentan una característica altamente conservada que es la presencia de un 

puente disulfuro; al realizar la predicción de la estructura en los péptidos 

homólogos encontrados, se observó que presentan este tipo puente, por tanto, 

coincide con el péptido D1 y los datos registrados en la literatura.(48)  

 

Varios estudios han demostrado la actividad antibacteriana de esta familia de 

AMP; el mecanismo de acción de las Defensinas se da por interacciones 

electrostáticas entre los aminoácidos cargados positivamente con los 

componentes negativos de la membrana bacteriana. Cuando se analizaron los 

aminoácidos de los péptidos ADK36631, CAB42006.1, NP_001297247.1, se 

observó que los cambios no son relevantes, ya que no se presentan 

modificaciones en la propiedades de los aminoácidos diferentes a la secuencia 

del péptido D1, por tanto, la interacción de los péptidos homólogos con la 

membrana bacteriana no debería verse afectada(49)(50)  

 

Kim y colaboradores realizaron análisis bioinformáticos para identificar nuevos 

péptidos antimicrobianos en Python bivittatus, luego de obtener las secuencias 

hicieron la predicción de la estructura molecular y realizaron una síntesis química 

del péptido para probar si efectivamente tenían acciones antimicrobianas como 

lo sugería el análisis bioinformático; los resultados manifestaron que las 

secuencias homólogas a péptidos antimicrobianos, tienen actividad biológica 

contra bacterias Gram negativas y en menor proporción contra bacterias Gram 

positivas; esto sugiere que los péptidos homólogos  analizados en este proyecto 

tienen altas probabilidades de presentar actividad antimicrobiana si se realizara 

el estudio in vitro, por lo tanto, serían candidatos en el desarrollo de alternativas 

para el control de la marchitez bacteriana de Solanum lycopersicum por 

Ralstonia solanacearum.(51)  
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8. CONCLUSIONES 

 

La búsqueda de péptidos antimicrobianos contra Ralstonia solanacearum en las 

bases de datos CAMP, DAMP arrojó tres péptidos antimicrobianos (D1, D2 y D5) 

de Spinacia oleracea. 

El genoma de Solanum lycopersicum presentó tres regiones homólogas al 

péptido antimicrobiano D1 de Spinacia oleracea (ADK36631.1, CAB42006.1 y 

NP_001234872.2). 

ADK36631.1, CAB42006.1 y NP_001234872.2 de Solanum lycopersicum tienen 

una estructura conservada que correspondió a AMP tipo Defensinas con un alto 

potencial para desarrollar una repuesta inmune ante Ralstonia solanacearum. 

El uso de herramientas bioinformáticas permite deducir el potencial 

comportamiento que presentarían estos péptidos en un experimento in vitro, por 

tanto, facilita el proceso de investigación.  

ADK36631.1, CAB42006.1 y NP_001234872.2 de Solanum lycopersicum son 

potenciales candidatos para futuros estudios que evalúen su acción 

antibacteriana in vitro. 
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Perspectivas 

Se sugiere que las regiones homólogas a péptidos antimicrobianos en Solanum 

lycopersicum presentan acción frente a Ralstonia solanacearum, Por 

consiguiente, se recomienda realizar estudios in vitro de los péptidos 

ADK36631.1, CAB42006.1 y NP_001234872.2 para determinar su acción contra 

Ralstonia solanacearum, en caso de presentar actividad antimicrobiana, el paso 

a seguir seria, realizar ensayos en plantas de tomate y otras solanáceas de 

importancia económica, posteriormente se podrían desarrollar semillas 

genéticamente modificadas que contengan estos AMP. 
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ANEXOS 

Histórico del cultivo de tomate: 

 

El Boletín técnico nacional agropecuario arrojado por el DANE para el año 2016, 

muestra que Colombia presentó una producción de 382.609t de tomate en 26 

departamentos del país. La producción para el primer y segundo semestre del 

año fue de 211,234t y 171,375t respectivamente (2) 

 

Listado de los genes utilizados en este proyecto. 

A continuación se presentan los 256 genes de Solanum lycopersicum registrados 

en la NCBI (National Center for Biotechnology Information) 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) y en la CNGB (China National GeneBank) 

(https://www.cngb.org/home.html); de estos ochenta y seis están validados 

experimentalmente y ciento setenta son modelos en proceso de validación.  

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.cngb.org/home.html
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Validado experimentalmente: 

Genes del tomate involucrados en resistencia a 
enfermedad 

1. PR-1 

2. PR-5 
3. LOX 
4. PAL5 

5. CAT 
6. PTI4 
7. PTI5 
8. PR10 

9. GAI 

10. ASR1 

11. Ve1 
12. WRKY31 

13. NAC1 
14. MPK3 

15. TCTR2 

16. mpka 1 
17. loxD 

18. 2-CP2 

19. 2-CP1 

20. MKK2 

21. SN2 
22. SRC2 

23. loxC 

24. LOx1.1 

25. loxF 

26. Adi3 

27. TPP3 

28. LYK1 

29. Mi-1B 

30. Mi-1F 

31. Mi-1C 

32. Asc-1 

33. PTI6 

34. Psy1 

35. MPK2 

36. IAA9 

37. FUL1 

38. PSY2 

39. lanceolate 

40. OVATE 

41. MBD5 

42. AG1 
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43. ERF2 

44. FUL2 

45. BZIP1 

46. AOS3 

47. PIN1 

48. LOC100529104 

49. SUN 

50. LHA4 

51. AP2a 

52. MYC2 

53. LIN8 

54. Dof22 

55. PIN4 

56. HSP90 

57. GolS2 

58. LAX1 

59. TDR6 

60. EBF2 

61. ICE1a 

62. EBF1 

63. CCD1B 

64. IPT3 

65. Aucsia-1 

66. Aucsia-2 

67. CCD1A 

68. PIN3 

69. PIN2 

70. RAV2 

71. LAX2 

72. LOC543926 

73. LOC101259679 

74. Bs4 

75. Mi-1G 

76. CURL3 

77. Ve2 

78. Pto 

79. Cel1 

80. XSP10 

81. DEFL1 

82. LOC101262930 

83. LOC101263224 

84. TGAS118 

85. MSRA5 

86. LOC101266025 
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Modelos: 

Genes del tomate involucrados en resistencia a 
enfermedad 

87. LOC104647314 

88. LOC101267035 

89. LOC101265838 

90. LOC101263528 

91. LOC101255212 

92. LOC101254607 

93. LOC101249140 

94. LOC101248836 

95. LOC101244389 

96. LOC104649822 

97. LOC104649821 

98. LOC104646745 

99. LOC101255807 

100. LOC101255507 

101. LOC109120657 

102. LOC101253784 

103. Cel2 

104. DDB1 

105. LOC101259408 

106. LOC101256316 

107. LOC101243903 

108. rrn5 

109. LOC101261222 

110. LOC101253568 

111. LOC101259993 

112. LOC101263413 

113. LOC101248239 

114. SLR4 

115. I2C7 

116. LOC101246473 

117. rrn18 (34678307) 

118. LOC101246623 

119. LOC101250393 

120. LOC101250108 

121. TYNBS1 

122. LOC101245269 

123. LOC101250981 

124. LOC101247516 

125. LOC101262348 

126. ES890174.1 

127. >ES890242.1 

128. LOC101253873 
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129. LOC101245185 

130. LOC101244742 

131. LOC104646714 

132. LOC101259765 

133. LOC101244988 

134. LOC101260401 

135. LOC101262485 

136. LOC101263014 

137. LOC104647504 

138. LOC101257742 

139. LOC109118728 

140. LOC101263305 

141. LOC101263545 

142. LOC101247810 

143. LOC101250682 

144. LOC101246739 

145. LOC101246940 

146. LOC101246181 

147. LOC101246761 

148. LOC109120916 

149. LOC109119058 

150. LOC101266442 

151. LOC101259459 

152. LOC112941466 

153. LOC112941326 

154. LOC101259700 

155. LOC101251707 

156. LOC101250459 

157. LOC101247854 

158. LOC101248751 

159. LOC101245131 

160. LOC101254234 

161. LOC101252249 

162. LOC101248228 

163. LOC101262940 

164. LOC101259908 

165. LOC101260422 

166. LOC101267658 

167. LOC101262748 

168. LOC101262283 

169. LOC104649423 

170. LOC101259727 

171. LOC104645852 

172. LOC109118707 

173. LOC104649499 
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174. LOC101264592 

175. LOC101264419 

176. LOC101244428 

177. LOC101252871 

178. LOC101246875 

179. LOC101244633 

180. LOC101250562 

181. LOC101251733 

182. LOC101246197 

183. LOC101253263 

184. LOC109118931 

185. LOC109120047 

186. LOC109118898 

187. LOC109119487 

188. LOC101268149 

189. LOC104644413 

190. LOC109120903 

191. LOC109119741 

192. LOC101243906 

193. LOC101244974 

194. LOC101263218 

195. LOC101255710 

196. LOC101264610 

197. LOC101247650 

198. LOC101249661 

199. LOC101265646 

200. LOC101266520 

201. LOC101267424 

202. LOC101267917 

203. LOC101261581 

204. LOC101256766 

205. LOC101268210 

206. rps14 

207. rrn26 

208. LyesC2r001 

209. LyesC2r002 

210. LyesC2r006 

211. LyesC2r005 

212. rps19 

213. LyesC2r007 

214. LyesC2r003 

215. ycf1 

216. LyesC2r008 

217. LyesC2r004 

218. trnM(CAT) 
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219. trnK-TTT 

220. trnN(GTT) 

221. trnQ(TTG) 

222. trnL(CAA) 

223. trnI(CAT) 

224. trnS(GGA) 

225. trnS(TGA) 

226. trnW(CCA) 

227. trnE(TTC) 

228. trnF(GAA) 

229. trnP(TGG) 

230. trnY(GTA) 

231. trnG(GCC) 

232. trnD(GTC) 

233. trnC(GCA) 

234. LOC101245963 

235. LOC101251136 

236. LOC101250072 

237. LOC101252187 

238. LOC101252426 

239. LOC101246716 

240. LOC101245298 

241. LOC101253931 

242. LOC101253716 

243. dhn 

244. LOC101252435 

245. TPX2 

246. ASCL 

247. LOC101256296 

248. LOC101250839 

249. CMPG1 

250. LOC104644334 

251. >ADK36631 

252. CAB42006.1 

253. NP_001234872.2 

254. NP_001333453.1 

255. NP_001297247.1 

256. XP_019070205.1 
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Predicción de la estructura secundaria de D1:  

La siguiente imagen representa la estructura secundaria del péptido D1 realizada 

a través de I-TASSER  

 

 

 

 

 

 

Modelos predictivos de D1 que no fueron utilizados: 

I-TASSER predijo cinco posibles estructuras del péptido D1, en las siguientes 

imágenes se presentan los modelos que no fueron utilizados. 

Modelo 2: 
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Modelo 3: 

 

Modelo 4: 

 

Modelo 5: 

 

 


