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1. Codigo genético Microorganismos :
1. Palma de aceite

i 2. microorganismos
3. Célula &

microorganismos

Universo de la Palma

Codigo genético = ADN

Combinacion ATCG

4. Codigo genético de los microorganismos Genes = se . .
= segmentos de ADN z —
(ADN microbiano) Material genético =DNA

aeconlpalma




Microorganismos Cédigo genético =

Identificacion de especies
de microorganismos

Mecanismos de resistencia /defensa

Gen

Material genético =DNA
Gen 16s

&
Mecanismos de infeccién /ataque

@?cenlpakna




2. Reaccion en cadena de la polimerasa o PCR = objetivo identificar el gen de interés (16s)
Primer /cebador @

A TCG “
dije”
' Secuencia especifica de letras
para identificacion de bacterias -
gen 16s.

. Buscar el gen 16s para |
. identificar bacterias

E—)
Gen para identificacion de
bacterias l
PCR
I | | | I I l I | | | | | I I primer /cebador
— DNA

P B N L B S R O R LR LR _ baCteriano /

ACGGATCAG GCAAGCGC(C A T C G ATCG
TGCCTAGTCGGCRTTCaCC Ll et \

Secuencia especifica de letras
Gen 16s

@ﬁenlpalma




3. Secuenciacion ldentificacion de genes = orden de las bases ATCG

G

SECUENCIADOR

Necesito saber que
microorganismos
encuentroen la

Lo R
W

$ape rad tancasane ——
Cadigo genético = ADN

Instrucciones geneticas Identificar la combinaciony

orden de las bases ATCG

i+ Alignments 0
; Max Total Query E

Description o o covg valcua ident  Accession

actase (Homo sapiens| 4011 4011 100% 00 99% EAX116221
lactase-phlorizin hydrolase preproproten [Homo sapiens] 4011 4011 100% 00 100% NP 002290.2

lactase phiorizinhydrolase [Homo sapiens 4009 4009 100% 00 99% AAA59504.1

unnamed protein product (Homo sapiens] 4009 4009 100% 00 99% CAA30801.1

%Gcenlpalma

Lista de diferentes microorganismos
con diferentes % de identidad

Superior al 97%

CTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAACGCA
ATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGT
ACTGTCAAAACTTTTAACAACGGATCTCTT
TTGCTTCGGCGGCGCCCGCAAGGGTGCCCG
CCTGCCGTGGCAGATCCCCAACGCCGGGCC
TCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAACGCAG
GCATCGATGAAGAACGCAGCGAAACGCGAT
ATACTTCTGAGTGTTCTTAGCGAACTGTCA
GATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAAC
AACGGATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAA
GATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAAC
TGAAGAACGCAGCGAAACGCGATATGTAAT

Secuencia = Orden de las bases ATCG

Busqueda individual de
secuencias en una base de datos
a nivel mundial




4. Metagendmica

Metagenomica =———p

“ Estudio directo de comunidades de microorganismos en su e

. . . . (@ 2o N
entorno natural, evitando |la necesidad de aislar y cultivar cada . \&:{2//
una de las especies que componen la comunidad.” cultivo bacteriano

Objetivos:

- Determinar gqué miembros microbianos de una comunidad estan presentes y clasificarlos
hasta nivel de especie.

- Detectar abundancias relativas de estos microorganismos en la muestra evaluada.

Universo de la Palma

- Una “imagen” de la ecologia y evolucion microbiana en determinado ambiente y momento.
- Un banco de informacion funcional de genes.

Full HD

Secuenciacion 1990 Secuenciacion 2010 Metagendmica actual

Aumento del poder de secuenciacion = Determinar si un microorganismo se encuentra presente en una muestra.



Conceptos claves

4 L] 4 o [ ] [ 4
1. Codigo genético ) 2. Secuenciacion
Soquenions prechiong spEcr algents: / El primer \
CTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAACGCA Seoct Al NorwSeecied \_ match —
ATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGT 1= - o |2
ACTGTCAAAACTTTTAACAACGGATCTCTT | f—— L vt |9
TTGCTTCGGCGGCGCCCGCAAGGGTGCCCG gy T————————r oo

CCTGCCGTGGCAGATCCCCAACGCCGGGCC — ao| o :
TCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAACGCAG Y [ ——
+
¥

GCATCGATGAAGAACGCAGCGAAACGCGAT T ao| oo de
ATACTTCTGAGTGTTCTTAGCGAACTGTCA Wy e s MISE st 145 o A e, i s ust Mst o 00| o s
GATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAAC
AACGGATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAA

GATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAAC 1.Identificar el organismo
TGAAGAACGCAGCGAAACGCGATATGTAAT 2.1dentidad mayor 97%
mTTTTTTTTTToToToooToooTomomoomoooog Cddigo genético = ADN
: Combinacion ATCG !
! (Define los diferentes organismo) i
Secuenciacion
- = — > :
& —_— — :
L ]
Identificacion de
microorganismos
Microrganismos material genético Gen 16s =DNA

@%conlpakna




Metodologia Palma con

! Secuenciacion para
Marchitez zona

: -1 identificacion de
central y oriental microorganismos.
Validacion en laboratorio
“...(,u.._;.:,'.ffw, — B R xoccnngk
e e : emme _dkdnfigifk _ MP 1 2 3 4 5
kdnmdos - .
: - -
Lista de Diagrama de venn Lista de microorganismos - -
microorganismos Distribucién de las presentes en todas las - .
comunidades bacterianas muestras con ML PCR convencional

en palmas con marchitez.

Negativo Positivo

[ ]
[ ]
15 179 —
B G 165 -
i Pic T -
e g i s ol - L]
310 []
3 13
M
¢ 999 I
= H ' [ ]
Zs 0 722
i ]
L 45
= []

PCR digital - ddPCR

Revision bibliogréafica *Explicacion detallada mas adelante
@sconlpakna



Colecta de material vegetal

Colecta material vegetal zona oriental (ZO) Colecta material vegetal zona central (ZC)
2018 CEPC Plantacién 1 — ML Plantacién 2 -ML Plantacién 3 - ML Plantacion 1 Plantacion 2 Plantacion 3 Plantacion 4 CEPV — Healthy
2020 (sana)
Enferma
(ML) E3E353 Eakata R
Plantacion 1 Plantacion 2 CEPV — Healthy
2019 CEPC — SFF Plantacién 1 - ML Plantacién 1 - ML CEPV — Healthy 2021 (sana)
(sana fuera de foco) (enferma) (sana dentro de foco) (sana)
fabasabe Earandngba EAEZE2E2E2
ebrero MX
e ey | R | el safakz ¥ > =
Mayo | [l | R
Plantacion 1 Plantacidn 2 Plantacién 3 Plantacion 4 Plantacion 5
2020 CEPC - SFF Plantacién 1 - ML Plantacién 1 - ML CEPV — Healthy 2022
(sana fuera de foco) (enferma) (sana dentro de foco) (sana)
MX
Bl | Releneeie] e E2E2

Mave ¥ e e [EREREERE EAEAEARES E2 52 E253 62

Se realiz6 la Colecta de 450 tejidos vegetales de palmas de aceite desde el aio
2018 en 18 plantaciones de zona oriental y central

@%conlpam __



¢, Cudles son los
microorganismos asociados a
palmas con marchitez en zona
oriental y central 2

@%conlpakna



Lista de generos bacterianos compartidos entre palmas con ML afio 2019 y
v 2020 Zona Oriental (ZO)

Ca. Liberibacter | Pseudomonas

Diagrama de venn Kosakonia Escherichia

Shigella Baciflus

Erwinia Arcobacter

Citrobacter Acinetobacter

Klebsielia Burkholderia

Sphingomonas Serratia

I Clostridium Staphylococcus I
| Tatumelia Pantoea
Clostridium 2019 2020 Clostridium Providencia
gﬁgg;f:“rjfﬂsmma Lactococcus Pectobacterium
Rummefr?bacfﬂus S Salmonella Lysinibacillus
Acholeplasma yd o . Lactobacillus Cedecea
Morganellz r,/ ™, Exiguobacterium Neisseria
Gluconacetobacter £ h ) Brevundimonas Enterobacter
Achromobacter Kluyvera Raoultella
Ralstonia [ ( | | Shimwellia Cronobacter
Cupriavidus 17 | 16 35 ~ | Buttiauxelia Bacteroides
Chitinophaga \ Rheinheimera Enterococcu
Streptomyces Phyliobacterium Deinococcus
H*_?ffﬂ”_w"ﬂS 4 Streptacidiphilus Variovorax
E’;i’gﬁc cerium _ s Alsobacter Luteimonas
Rhodococcus e s - g Brevibacterium Streptococcus
Snodgrasselia Weissella Corynebacterium
Sphingobium Leuconostoc
— Methylobacterium

Ca. Liberibacter asociado a los sintomas de palmas con marchitez
Sk en zona oriental
cenipalma




Lista de generos bacterianos compartidos entre palmas con
Marchitez afio 2020 y 2021 Zona Central (ZC)

: ST Escherichia/Shigella
Diagrama de venn Brevundimonas Bacteroides

Pseudomonas NA

Clostridium_XIVa NA

Corynebacterium Burkholderia

Clostridium_sensu_stricto Acinetobacter

Staphylococcus Enterobacter

Clostridium_IV

2020 2021 _ .

Propionibacterium g;f;g;%’gzgtserium
Sphingomonas / /
Conexibacter gﬁf;;ggobactenum
Kosakonia
Luteimonas Ferruginibacter
Pectobacterium v j‘flengtriphomonas
Enterococcus sobacter
Citrobacter 14 15 15 Aﬁshewgngﬂa _
Butyricicoccus gf;gng:g;crob;um
Comamonas
Dickeya Xanthomonas
Amnibacterium De_su!qubrro
Oscillibacter f;;gfgg:us
Snodgrassella P

Ca. Liberibacter asociado a los sintomas de palmas con marchitez

en zona central

@ﬁonlpa;\a—



¢, Dentro de los
microorganismos identificados
en palmas con marchitez se
encuentra alguno relacionado
con la sintomatologia?

O
¢, Cuales son los
microorganismos asociados a
palmas con marchitez en zona

@s oriental y central?
cenipalma
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Asociacion de sintomas reportados para los diferentes géneros
bacterianos y la sintomatologia de la ML en palma de aceite

©),

|

Serratia*

Sphingomonas*

Citrobacter*
Burkholderia*

\ 4

Ca. Liberibacter
Kosakania
Erwinia
Pseudomonas

1. Patégenos en plantas

> Plant Dis. 2017 Jan;101(1):129-136. doi: 10.1094/PDIS-05-16-0618-RE. Epub 2016 Oct 27.

Diversity of Serratia marcescens Strains Associated
with Cucurbit Yellow Vine Disease in Georgia

First Report of Bacterial Canker in Mulberry Caused
by Citrobacter freundii in Iran
T. Allahverdi, H. Rahimian, and A. Ravanlou

Affiliations v

Published Online: 3 Jun 2016 | https://doi.org/10.1094/PDIS-01-16-0020-PDN

SleChe e R
Publish fast. Openly. Without restrictions.

Members of the genus Burkholderia: good and bad
guys

A

Shiguella
Klebsiella
Clostridium
Escherichia
Bacillus
Acrobacter
Acinetibacter
Sphingomonas
Citrobacter
Staphylococcus

Leo Eberl and Peter Vandamme
%cenlpalma




Género bacteriano

Caracteristicas

Fotografias

Ca. Liberibacter

Bacterias gram negativas
Taponador floema

rutaceas, solanaceas y apiaceas
No cultivable

Erwinia

Bacterias gram negativas
Enfermedades necréticas

gotas de un exudado pegajoso
perales, manzanos, nisperos, patatas,
ornamentales y silvestres

Pseudomonas

Bacterias gram negativas
Manchas amarillas, puntos negros
legumbres, guisantes, frutales

Kosakania

@%conlpakna

Bacterias gram negativas

Open Access | Published: 05 May 2020

Kosakoniacowanii as the New Bacterial Pathogen
Affecting Soybean (Glycine max Willd.)

Krzysztof Krawczyk & & Natasza Boredynko-Filas

European Journal of Plant Pathology 157, 173-183 (2020) ‘ Cite this article

1614 Accesses | 4 Citations | 2 Altmetric | Metrics




Candidatus Liberibacter
HuangLongBing (HLB) = R o ow

Normal
fruit

", ” # '?7 Color inversion \ 0)
eaves with blotchy mottle , ’ .

01 Diaphorina citri, el
psilido asiatico de los
citricos, es un
hemiptero de la
familia Psyllidae,

» Distribuciéon mundial (Colombia)
« 3.6 bilions per year USD

Zebra chip
Bacteria - gram negativa » 5 especies reportadas
Taponador de floema, incultivable « 1.950 Reportado por primera vez
no sobrevive fuera de las plantas e « 2009 genoma secuenciado
iInsectos vectores. « 2023 Retos en diagnostico en campo y

uso de biologia molecular.

@ﬁenlpalma



¢ Dentro de los
microorganismos identificados

en palmas con marchitez se
encuentra alguno relacionado
con la sintomatologia?

¢ Cuales son los microorganismos
asociados a palmas con marchitez
en zona oriental y central?

¢ Podemos relacionar nuestras

secuencias de Ca. Liberibacter
encontradas en palmas con

marchitez a los reportes a nivel

mundiales?
@sconlpakna




MP1 2134 &

e Validacion de Ca. Liberibacter en palma de aceite por

B PCR convencional
PCR somvencions PCR convencional
Palma ML Palma sana 1. Presencia/ ausencia

. W F R I P M SR FR I PME ()0 de un microorganismo

Foliolo

Raquis 2. Bandaen un gel

Inflorescencia (positivo para el

Pedunculo microorganismos)

Meristemo

Estipite 3.Ausencia de banda

Raiz (negativo para

microorganismo)

B (+) ca. Liberibacter l (-) Ca. Liberibacter 4. Control (+) y (-)

Confirmacion de Ca. Liberibacter en palmas enfermas con ML en 3 plantaciones
zona oriental y central

aeconlpakna



MF13314 &

= | Validacion de Ca. Liberibacter _en palma de aceite por PCR

- S secuenciacion

Validacion por
PCR convencional

100% identidad con Ca. Liberibacter asiaticus

Graphics Distance tree of results [EMMSA Viewer

MP F Rg | P M S Rz Max Total Query E Per. Ace. L
cc. Len .

Score Score Cover wvalue | Ident - Accession
CTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAACGCA ol ol hl bl bl
ATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGT
ACTGTCAAAACTTTTAACAACGGATCTCTT 1917 1917 99% 0.0 (100.00% [ 1167 MK142763.1
TTGCTTCGGCGGCGCCCGCAAGGGTGCCCG
CCTGCCGTGGCAGATCCCCAACGCCGGGCC o 5 197E
TCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAACGCAG 1917 1917 99% 0.0 [100.00% | 146 MK142752.1
GCATCGATGAAGAACGCAGCGAARACGCGAT —
ATACTTCTGAGTGTTCTTAGCGAACTGTCA
GATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAAC . . A e ,
AACGGATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAA Host-free biofilm culture of “Candidatus
GATCTCTTGGCTCCAGCATCGATGAAGAAC ) ) o , )
TGAAGAACGCAGCGAAACGCGATATGTAAT Liberibacter asiaticus,” the bacterium

associated with Huanglongbing

PhueT. Ha 3 Ruifeng He °, Nabil Killiny %, Judith K. Brown ®, Anders Omsland ® David R. Gang °, Haluk

o
Beyenal * 2 &

Foliolo - Raquis - Inflorescencia - Pedinculo - Meristemo - Estipite - Raiz

Confirmacion de Ca. Liberibacter en palmas enfermas con ML en 3
plantaciones zona oriental y central

a%cenlpalma



Relacion filogenética de Ca. Liberibacter en palmas enfermas con
ML vy el género Liberibacter a nivel mundial

Puede interpretar el relacion entre dos organismos Three novel lineages of ‘Candidatus Liberibacter
a 9.0 z . Zac africanus’ associated with native rutaceous hosts of
examinando sus posiciones en un arbol filogenético. Trioza erytreae in South Africa

Ronel Roberts,"? Emma T. Steenkamp' and Gerhard Pietersen’?

‘Cand{darus Liberibacter africanus subsp. capensis' (KJ152127)
n i ‘Candidatus Liberibacter africanus subsp. clausenae’ (KJ15131) [33]

SeCl.‘e ¢ ’aS H 97 ‘Candlidatus Liberibacter africanus subsp. vepridis' (KJ152134) [16] i

de Interes ‘Candidatus Liberibacter africanus subsp. capensis' (KJ197226) [11-4270]

Family Tree

Vresrererssrsresrennerennaranans R

. ‘Candidatus Liberibacter africanus' (EU921620)
Secuencias de_

referencia 9
cercanas S 98

‘Candidatus Liberibacter solanacearum’' (EU834130)
‘Candidatus Liberibacter asiaticus’ JN049636)

65 ‘Candidatus Liberibacter europaeus' (JX244259)
80 — Liberibacter crescens BT-1T(X430025) e
Agrobacterium tumefaciens DSM 302057 (M11223)
Secuencias de QQC Bartonella henselae 882_ANT5 (AY513504)
. < 92 Brucella abortus 11-19 (X13695
referencia grupo | rucella abortus 11-19 (X13695)
q Afipia felis 2002033830 (AY513503)

-
— =
-
—_—
e

externo
aﬁenlpalm



Confirmacion del
parentesco filogenético de
Ca. Liberibacter
identificado en palmas
Marchitez Letal en zona

oriental (ZO) y central (ZC).

100

&

B0

&0

Ba

45

ZO colecta 2021 OK506221 W&
* ZOcolecta 2021 OK506224 ¥

ZO P4 estipite colecta 2021 *
ZO colecta 2021 OK506222 e

DQ471901.1 Candidatus Liberibacter asiaticus from Brazil 165 ribosomal RNA gene partial sequence
Z0 colecta 2021 OK506223

ZC P4 estipite colecta 2021 *‘
ZC P3 estipite colecta 2021 *

MK142768.1 Uncultured Candidatus Liberibacter asiaticus clone Las 31 165 ribosomal RNA gene partial sequence
ZC P1 estipite colecta 2022 E*

EU224393 1 Candidatus Libenbacter asiati~y= strain GFBSelangor(P) 165 nbosomal RNA gene partial sequence
ZC P2 estipite colecta 2022
ZC P3 raquis colecta 2022

7C DE nadiincula enlacta 20292 *
Lo o PEGUnCuC CO.CCa £uvss

=

KJ152130.1 Candidatus Libenbacter afnicanus subsp. capensis strain Good Hope UPCRI 102266 165 nbosomal RNA gene
| kY00D560.1 Candidatus Liberibacter africanus subsp. capensis isolate Kirkwood 165 nbosomal RNA gene partial sequence
KY229076.1 Aislamiento de Candidatus Liberibacter solanacearum 12/281 Gen de ARN ribosmico 165 secuencia parcial

100 | KY¥229119.1 Candidatus Libenbacter solanacearum aislado 16/ 122.3 Gen de ARN ribosmico 165 secuencia parcial
FJ263692 1 Candidatus Libenbacter amencanus strain LJZ5130 165 nbosomal RNA complete sequence
1o | FJ263694.1 Candidatus Liberibacter americanus strain LJZ5020 165 ribosomal RNA complete sequence
| KP012550.1 Candidatus Liberibacter sp. caribbeanus clone 934 165 ribosomal RNA gene partial sequence

a8

HM132106 1|Brucella sp. BS26]165 nbosomal RNA

AMBE90480.1 Ralstonia solanacearum partial 165 rRNA gene strain ISPaVe 1324

CP022050 3|Escherichia coli O157]165 ribosomal RNA

DQ778016.1 Candidatus Liberibacter asiaticus isolate GuangXiGL1 165 ribosomal RNA gene and 16Scomplete sequence

Ca. asiaticus

Ca. africanus
Ca. solanacearum

Ca. americanus

Ca.caribbeanus
o4 | KP012551.1 Candidatus Libenbacter sp. canbbeanus clone 982 165 nbosomal RNA gene partial sequence
CP018913 1|Rickettsia rickettsii| 165 ribosomal RNA
- , Grupo externo
KF782807 1|Rhizobium sp. CG49|16S ribosomal RNA . .
. _ . Rhizobiales
= KF875446 1|Agrobacterium tumefaciens|16S ribosomal RNA
" HG315958 1|Bartonella bacilliformis| 165 ribosomal RNA

@%cenipalma



¢,Es posible validar por técnicas

¢ Dentro de los moleculares la presencia de Ca.
microorganismos identificados Liberibacter en palmas con marchitez en
en palmas con marchitez se zona oriental y central?

encuentra alguno relacionado
con la sintomatologia?

¢ Podemos relacionar nuestras
secuencias Ca. Liberibacter
encontradas en palmas con marchitez
a los reportes a nivel mundiales?

¢ Cuadles son los microorganismos
asociados a palmas con marchitez
en zona oriental y central?

@%conlpakna



Droplet Digital PCR
World 2021

May 25-27, June 1-3

Una sola 20.000
medicion mediciones
PCR PCR
convencional digital

Una técnica de
identificacion eficiente C——
y oportuna reduce
tiempo y costos

a?cenlpalma

oncentration{Copies/pl) - B

20

=1

Negativo

o | N
0720 | 108

20.000
oportunidades

Congratlations,
it only took you
65299 seconds

“Finding Needles in a Haystack”

-

]

o
n

.

w

=]

Lt
0
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Identificacion de Ca. Liberibacter por PCR digital - ddPCR =i el

Quantitative real-time PCR for detection and

Verdaderos n €g ativos identification of Candidatus Liberibacter species

associated with citrus huanglongbing

@ is—s‘\ Wenbin Li * John S. Hartung ®, Laurene Levy * 0 &=

2

NTC :
No template control . Limén 1 (-)HLB Limén 2 (-)HLB
Negativo de reactivos Oleifera Cundinaii e cundinamarca
e e 16 t—— = = = = = m m — — — — — — — — — —————————— = — - >

Intervalo para
determinar un

I

|
Verdadero negativo
é‘ 1.01 1.08 « MO02 (E08) —
£10 1(Ch1) 0.961 «—=
5 Poisson:1.67,1.08,0.64
5 Total:1.67.1.08,0.64 0.37 -1.67
g 0.79 «—4
S 0.64 4_1 - 0.616 S 1 >
05 : 0_9;1 ) oge
negativo positivo
— _0'-37-‘-_?!-2; ——————————————————————————————————————— » l
0616
negativo

Distribucion de poisson: la probabilidad de ocurrencia de sucesos con probabilidades muy
pequefas, 0 sucesos «raros». determinar el nUmero de hechos de cierto tipo que se pueden
producir en un intervalo de tiempo o de espacio, bajo presupuestos de aleatoriedad y ciertas

circunstancias restrictivas. @% i
cenipaima cenipalma




e e e s e A e e E s s s AT s s eSS S as s sas s eSS se S e —-——
Analisis de diferentes muestras con ddPCR

CEPC - 2020
E. guineensis
ML (+)
CEPV
A 2020 E.
guineensis
Oleifera (-) . .
Marchitez zona Marchitez zona Marchitez zona
Limdn Oleiferas 2018 Oleiferas 2023 Clon in vitro zona oriental oriental central oriental
2023 (-) Silvestres CEPV 2023 2017- 2018 2021 2022 -
NTC
(.) 1
20
| |
| |
g 178
16.5

| |
L ]
3" ]
z 113
g - n 9.99
.g I
E & = [ ] n ] a3 6.18 u
. ] l 40T = _— l = - P>

. | [] [] [ [ | . Jl . = II%IIIIII [] o [] i i 278 275 : 296

0729 | 108 0961 | n616 0776 | 105 | oa | ¥ 1 iac | osor 0788 | 085 o425 | 0665 | 0705 | 06e | 0281 foszz | ! 029 | gsae | 0551

Max —min Muestras negativas para Ca. Liberibacter Muestras positivas para Ca. Liberibacter
1.01 -J0I8%
v
Max — min Se confirma mediante PCR digital la presencia de Ca. Liberibacter en palmas con
167 - 0.64

marchitez letal en zona oriental y central.

@ﬁenlpam %cnipalma
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Las herramientas moleculares como la

metagendmicay la PCR digital permitieron
confirmar la presencia de Ca. Liberibacter como
agente causal de Marchitez Letal en palmas de
aceite en zona oriental y central permitiendo
enfocar los protocolos de manejo integrado de una
manera exitosa, contribuyendo con el estatus
fitosanitario del cultivo

A
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RN /i
\::.'.‘ (O3Y
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Gracias

@gcenipalma
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