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RESUMEN 
 

La filósfera de banano alberga un microbiota diverso, cuya composición y función en la sanidad vegetal aún son 
poco comprendidas. En particular, la presencia de bacterias asociadas a enfermedades como las manchas 
foliares, las cuales han sido escasamente estudiadas. El objetivo del presente estudio fue la identificación 
mediante el gen 16S rRNA de bacterias aisladas de hojas de banano (Musa acuminata) con manchas foliares en 
el departamento de Tumbes, Perú. Se analizaron 22 aislamientos bacterianos, de los cuales se extrajo el ADN 
genómico total. Se amplificó el gen 16S rRNA mediante reacción en cadena de la polimerasa, seguido de su 
secuenciación mediante la tecnología de Sanger de doble cadena. Los productos de la secuenciación fueron 
ingresados en la herramienta BLAST para la búsqueda de homologías con secuencias depositadas en el banco 
de genes del NCBI. Se identificaron especies de los géneros Bacillus, Paenibacillus, Pantoea, Enterobacter, 
Acinetobacter y Enterococcus, siendo Bacillus el género predominante con 13 especies (59.09%). No se 
identificaron especies de bacterias fitopatógenas. Se infiere que, en las manchas foliares del banano, se pueden 
encontrar diversas especies bacterianas, incluyendo aquellas con propiedades antagonistas que posiblemente 
las han adquirido durante su desarrollo. 
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ABSTRACT 
 

The banana phyllosphere hosts a diverse microbiota, the composition and function of which in plant health are 
still poorly understood. In particular, the presence of bacteria associated with diseases such as leaf spot has been 
poorly studied. The objective of this study was to identify bacteria isolated from banana (Musa acuminata) 
leaves with leaf spot in the department of Tumbes, Peru, using the 16S rRNA gene. Twenty-two bacterial isolates 
were analyzed, and total genomic DNA was extracted from them. The 16S rRNA gene was amplified by 
polymerase chain reaction, followed by sequencing using double-stranded Sanger technology. The sequencing 
products were entered into the BLAST tool to search for homologies with sequences deposited in the NCBI gene 
bank. Species of the genera Bacillus, Paenibacillus, Pantoea, Enterobacter, Acinetobacter, and Enterococcus were 
identified, with Bacillus being the predominant genus with 13 species (59.09%). No phytopathogenic bacterial 
species were identified. It is inferred that various bacterial species can be found in banana leaf spots, including 
those with antagonistic properties that may have been acquired during their development. 
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INTRODUCCIÓN

Los cultivares de banano comprenden 
principalmente especies del género Musa, como 
Musa acuminata (con genoma A) y Musa balbisiana 
(con genoma B), que son producto de hibridaciones 
artificiales y han facilitado su cultivo y 
reproducción en diversas regiones del mundo 
(Simmonds, 1962; D’hont et al., 2000; D’hont et al., 
2012). 
El crecimiento y desarrollo de estos cultivos está 
influenciado por una variedad de factores bióticos 
y abióticos, incluidos los factores edafoclimáticos, 
las características topográficas y la altitud de las 
plantaciones. No obstante, durante su desarrollo, y 
posterior a este, se presenta una amplia gama de 
organismos plaga que los afectan, tales como 
ácaros, insectos, nematodos y microorganismos 
como hongos y bacterias, los cuales ocasionan un 
daño significativo (García et al., 2021). 
Entre las enfermedades más relevantes destacan 
las foliares, ya que inciden sobre la parte aérea de 
la planta, la cual desempeña un papel crucial en los 
procesos fotosintéticos necesarios para el 
crecimiento y desarrollo de la misma (Aragón et al., 
2022; Morocho et al., 2024; Das et al., 2024). 
No obstante, también se han identificado especies 
bacterianas, como Klebsiella spp. y Pectobacterium 
chrysanthemi, así como insectos coleópteros que 
afectan el pseudotallo, una de las partes de las 
plantas de banano más susceptibles a 
enfermedades (Nolasco et al., 2023; Maldonado-
Duque et al., 2024; Hemadri & Mahato, 2025). 
Al respecto, la biotecnología molecular ha 
emergido como una herramienta poderosa y 
precisa para la identificación de microorganismos, 
incluyendo bacterias patógenas y no patógenas, 
asociadas a enfermedades en cultivos agrícolas. A 

través de técnicas avanzadas como la reacción en 
cadena de la polimerasa (PCR), la secuenciación de 
ADN y los análisis filogenéticos, con los que es 
posible detectar y caracterizar con alta 
especificidad las cepas bacterianas que afectan a las 
plantas y conviven con ellas. Dicho enfoque ha 
permitido no solo una identificación más rápida y 
certera de microorganismos, sino también una 
mejor comprensión de sus mecanismos de 
virulencia, su distribución genética y su relación 
con las condiciones ambientales (Armenta, 
Valenzuela & Hernández, 2021; Suárez & 
Peñaranda, 2022; Felipe et al., 2024). 
Hasta la fecha, no se ha llevado a cabo la 
identificación molecular de las cepas bacterianas 
aisladas de hojas afectadas por manchas foliares en 
el cultivo de banano Musa acuminata, a pesar de la 
relevancia de comprender la diversidad bacteriana 
asociada a este cultivo durante la aparición de 
enfermedades. Dicho enfoque permitirá esclarecer 
las interacciones entre los microorganismos y la 
planta en un menor tiempo, lo cual es clave para el 
diseño de estrategias de manejo más efectivas 
frente a las manchas foliares. Además, el análisis 
molecular facilitará la detección de cepas 
patógenas específicas, lo que optimizará la 
implementación de medidas de control más 
precisas y apropiadas, promoviendo la 
sostenibilidad y productividad de los cultivos en la 
región. 
En virtud de lo anteriormente descrito, el objetivo 
de estudio fue la identificación mediante el gen 16S 
rRNA de bacterias aisladas de hojas de banano 
(Musa acuminata) con manchas foliares en el norte 
de Perú.

 
METODOLOGÍA

Muestras  
Se analizaron muestras microbiológicas corres-
pondientes a aislamientos bacterianos que se han 
obtenido directamente de hojas de banano con 
manchas foliares, dicho cultivo posee un manejo 
agronómico convencional en el fundo Los Zarates 
del distrito de Pampas de Hospital, departamento 
de Tumbes. La muestra se conformó por 22 cepas, 
cada una con su respectivo código para su 
distinción. Las cepas fueron proporcionadas por la 
empresa Inca Biotec S.A.C. ubicada en el 
departamento de Tumbes (Tabla 1). 
 

Extracción de ADN y PCR del gen 16S rRNA 
Se extrajo ADN total bacteriano de los aislados 
mediante el método CTAB 2X descrito por Worden 

(2009), con una ligera modificación, conteniendo 
(100 mM Tris-HCl pH 8.0, 20 mM EDTA, 1.4 M NaCl) 
bromuro de hexadeciltrimetilamonio. El ADN 
concentrado y purificado se cuantificó en espectro-
fotómetro BioPhotometer UV/Vis (Eppendorf, 
Germany). Posteriormente, se realizó una PCR de 
punto final dirigida al gen 16S rRNA en un 
termociclador modelo Biometra Tone® emplean-
do el kit Taq Polimerasa Thermo Scientific y los 
cebadores 27F (5'-AGAGTTTAGTCMTG-GCTCAG-
3') y 1492R (5'-GGYTACCTT-GTTACGACTT-3'). 
La reacción se llevó a cabo en un volumen final de 
25 µL, compuesto por agua ultra pura (AUP), buffer 
10X, MgCl2 (25 mM), dNTPs, 0,36 pmol de los 
cebadores 27F y 1492R, 0,04 U/µL de la enzima 
polimerasa y 2 µL de ADN.

 

Tabla 1 
Cepas y sus respectivos códigos para la identificación molecular de bacterias 
 

Cepa Características de aislamiento 
Localidad y 
coordenadas 

CBCM1. CBCM2, CBCM3. CBCM4 CBCM5, CBCM6 
CBCM7. CBCM8 CBCM9, CBCM10, CBCM11, CBCM12 
CBCM13, CBCM14, CBCM15, CBCM16, CBCM17, 
CBCM18, CBCM19, CBCM20, CBCM21, CBCM22 

Aislamientos realizados en medio sólido 
de cultivo general agar nutritivo (AN) 
mediante siembra por hisopado de 
hojas con manchas foliares. 

Pampas de Hospital 
(-3.685734 N / -
80.439724 E) 
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La reacción se realizó con las siguientes 
condiciones térmicas: un ciclo a 94 °C durante 5 
min, seguido de 35 ciclos a 94 °C durante 30 s, 58 °C 
durante 45 s, 7 °C durante 1 min y 30 s, y un ciclo 
final de 72 °C durante 6 min. Se consideraron 
controles negativos y positivos con los que se 
validaron las amplificaciones del gen, el cual posee 
un tamaño de 1600 pares de bases (pb). 
 

Electroforesis en gel de agarosa 
Los productos de PCR obtenidos fueron analizados 
mediante electroforesis en gel de agarosa al 1,5%, 
utilizando una solución TAE 1X (Tris-Acetato-
EDTA) y teñidos con bromuro de etidio a una 
concentración de 0,5 ng/mL. Para la migración, se 
emplearon 2 µL de buffer de carga 6X (DNA loading 
dye), 8 µL del amplicón y 2 µL de un marcador de 
peso molecular de 100 pb. La electroforesis se 
ejecutó a 80 V y 220 mA durante 30 minutos, y los 
productos fueron visualizados mediante un 
transiluminador (Vilber Lourmat TFX 20 M) bajo 
luz ultravioleta (UV). 
 

Secuenciación de ADN  
Los productos de PCR del gen 16S rRNA, en 
volúmenes de 25 μL, fueron secuenciados 
utilizando la tecnología de Sanger de doble cadena 

en la empresa MACROGEN (EE. UU) 
https://dna.macrogen.com/. 

Análisis bioinformático y asignación 
taxonómica de las secuencias 
Los resultados de la secuenciación fueron entre-
gados en formato de lectura de texto, los cuales 
fueron procesados utilizando el software Molecular 
Evolutionary Genetics Analysis v.11 (MEGA) 
disponible en https://www.megasoftware.net, 
para realizar el alineamiento y obtener una secuen-
cia consenso. Las secuencias consenso generadas 
se introdujeron en la herramienta de búsqueda de 
alineamiento local básico (BLAST), accesible en 
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi, para 
identificar secuencias similares previamente 
registradas y así poder asignar las especies 
taxonómicamente según corresponda. Los 
parámetros de similitud para la asignación 
taxonómica consistieron en una cobertura y un 
porcentaje de identidad entre el 90% y el 100% 
para su comparación con las secuencias 
disponibles en el banco de genes del Centro 
Nacional para la Información Biotecnológica (NCBI, 
por sus siglas en inglés) 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/.

 
RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 
En el presente estudio, la identificación molecular, 
a través del gen 16S rRNA, ha proporcionado una 
visión detallada de la composición bacteriana 
presente en hojas de banano con manchas de tono 
amarillo y/o marrón, revelando la presencia de 
especies con características biotecnológicas e 
indicadoras de contaminación. Al respecto, la 
frecuencia de los géneros bacterianos y sus 
porcentajes se presentan en la Figura 1, mientras 
que sus características e importancia biotecno-
lógica se detallan en la Tabla 2. De acuerdo con 
Paladines et al. (2020), la composición microbiana 
en las plantas puede diferenciarse principalmente 
según el estado sanitario, es decir, sano o enfermo. 

No obstante, Nolasco et al. (2023) han 
documentado la presencia de bacterias pertene-
cientes a los géneros Serratia, Pseudomonas, 
Acinetobacter, Enterobacter y Klebsiella en el tejido 
radicular de diferentes cultivares de Musa spp., lo 
que subraya la diversidad bacteriana en sus 
distintas partes. Asimismo, Vargas et al. (2022) han 
encontrado que Pectobacterium chrysanthemi 
(actualmente Dickeya chrysanthemi) es una 
bacteria predominante en los cultivos de banano, 
puesto que es responsable de la pudrición blanda 
del pseudotallo. Esto coincide con estudios previos 
de Maldonado et al. (2024), quienes detectaron a 
Pectobacterium chrysanthemi en el pseudotallo.  

 

 
 

Figura 1. Frecuencia de géneros bacterianos identificados en hojas de banano (Musa acuminata). Flecha roja señala manchas 
foliares en el haz de las hojas de las plantas analizadas. 
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Tabla 2 
Especies de bacterias identificadas con el gen 16S rRNA y sus características y/o importancias biotecnológicas 
 

Nº Especie  Características y/o importancia biotecnológica Fuente 

1 
Bacillus 
megaterium 

Controlador biológico de Meloidogyne incognita (nematodo) 
y Fusarium oxysporum (hongo), y promotor de crecimiento 
vegetal (PGPR) en cultivos agrícolas 

Maqsood et al. (2024) 
Nascimento et al. (2019) 

2 Bacillus pumilus 
Controlador biológico de Pseudocercospora fijiensis, agente 
causal de la enfermedad de la sigatoka en cultivos agrícolas 

Cruz et al. (2016) 
Cruz et al. (2018) 

3 Bacillus subtilis 
Controlador biológico de Botrytis cinerea, agente causal de 
la enfermedad del moho gris en cultivos agrícolas 

Bolívar et al. (2021) 

4 Bacillus velezensis 

Controlador biológico que produce lipopéptidos (iturina, 
fengicina, surfactina, bacilomicina D) y compuestos volátiles 
con actividad antifúngica y antibacteriana, que inhibe 
fitopatógenos como Fusarium, Alternaria, Botrytis, 
Sclerotinia, Phytophthora y nematodos como Meloidogyne 
incognita 

De Fátima Dias Diniz et al. (2024) 
Hammad et al. (2023) 
Wang et al. (2023) 
Kim et al. (2022) 
Han et al. (2021) 
Torres et al. (2020) 
Myo et al. (2019) 

5 
Bacillus 
thuringiensis 

Controlador biológico que actúa produciendo proteínas 
cristalinas insecticidas (toxinas Cry y Cyt) durante la 
esporulación, las cuales son específicas para insectos plaga 
lepidópteros, coleópteros, dípteros 

Kumar et al. (2021) 
Domínguez-Arrizabalaga et al. 
(2020) 

6 Bacillus spp. 
Controlador biológico, supresor de enfermedades y PGPR 
en cultivos agrícolas 

Zhang et al. (2023) 
Miljaković et al. (2020) 

7 
Paenibacillus 
polymyxa 

Controlador biológico de Fusarium bulbigenum, agente 
causal de la marchitez vascular y PGR que actúa mejorando 
la absorción de nutrientes en suelos agrícolas  

Huang et al. (2024) 
Xu et al. (2022) 

8 Pantoea spp. 

Controlador biológico de Ralstonia solanacearum, agente 
causal de la marchitez bacteriana y PGPR que actúa fijando 
nitrógeno, solubilizan fosfatos y produciendo fitohormonas 
(auxinas) 

Duchateau et al. (2024) 
Abo-Elyousr & Hassan (2021) 
Walterson & Stavrinides (2015) 

9 Enterobacter spp. 
PGPR que actúa  favoreciendo la solubilización fósforo y 
potasio, fijando nitrógeno y produciendo fitohormonas 

Roslan et al. (2020) 

10 Enterococcus spp. 

Especie  perteneciente a un género enterobacteriano con 
importancia clínica por enfermedades gastrointestinales 
que causa en el ser humano, su presencia en cultivos 
agrícolas se emplea como indicador de contaminación fecal 

García-Solache & Rice (2019) 

Hamilton & Shah (2001) 

11 Acinetobacter spp. 

Especie perteneciente  a un género bacteriano 
caracterizado por su  resistencia a antibióticos, que puede 
hallarse en frutas y verduras además de suelos agrícolas y 
estiércol de ganado  

Son et al. (2024) 
Serda et al. (2023) 
Pulami et al. (2020) 
Carvalheira et al. (2017) 

 
 
En este sentido, el estudio de Cruz et al. (2018) 
reporta el aislamiento de Bacillus pumilus como 
una especie predominante en la filósfera de 
banano. Autores como Trivedi et al. (2020) 
sugieren que existe una disminución progresiva en 
la diversidad microbiana de las plantas de banano, 
comenzando desde el suelo y pasando por la 
rizosfera hasta llegar a la parte aérea de la planta, 
incluidas las flores y las hojas. Este patrón refleja 
una adaptación de las comunidades microbianas a 
distintos nichos de la planta, con una mayor 
diversidad en los ambientes más cercanos al suelo 
y una especialización creciente en las partes aéreas. 
Sin embargo, también es importante considerar el 
tipo de manejo del cultivo. Al respecto, Zapata et al. 
(2022) observaron que la diversidad microbiana 
en la rizosfera y el suelo era mayor bajo manejo 
convencional en comparación con el manejo 
orgánico. No obstante, en las hojas de las plantas 
este patrón se invierte, registrándose una mayor 
diversidad bajo el manejo orgánico. Según Dita et 
al. (2018) y Larkin (2015), la diversidad 
microbiana en las plantas de banano puede 
explicarse por las complejas interacciones que 
existen con su huésped (la planta). En ese sentido, 
se infiere que la diversidad microbiana del banano 
varía según el órgano y el manejo del cultivo, con 

adaptaciones específicas a cada nicho. Es impor-
tante destacar que, de los aislamientos bacterianos, 
las especies predominantes corresponden al 
género Bacillus, entre las cuales se identificaron 
Bacillus megaterium (9,09%), Bacillus pumilus 
(13,64%), Bacillus subtilis (9,09%), Bacillus 
velezensis (4,55%), Bacillus spp. (9,09%) y Bacillus 
thuringiensis (13,64%). Dicho resultado es 
relevante, dado que estas especies bacterianas son 
reconocidas por su alto potencial en diversas 
aplicaciones biotecnológicas y ambientales, tales 
como la biorremediación, la síntesis de metabolitos 
bioactivos y la promoción del crecimiento vegetal. 
De acuerdo con Stein (2005) y Pérez et al. (2011), 
desde hace décadas se han aislado diversas 
especies de Bacillus, reconocidas como seguras 
para la salud humana, y se ha investigado su 
potencial para el control de enfermedades en 
plantas. En este sentido, Cruz et al. (2018) 
utilizaron una cepa de Bacillus pumilus (CCIBP-C5), 
aislada de la filosfera de banano, para evaluar su 
efecto frente al hongo Pseudocercospora fijiensis, 
agente causal de la Sigatoka negra, que provoca 
manchas foliares. Los resultados de este estudio 
indicaron que la bacteria actúa como un contro-
lador biológico, probablemente debido a su 
capacidad para producir metabolitos antifúngicos. 
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Esto coincide con estudios previos en los que se ha 
demostrado que Bacillus pumilus, aislado de la 
filosfera del banano, puede inhibir el crecimiento in 
vitro del micelio de Pseudocercospora fijiensis (Cruz 
et al., 2016). 
Otros autores han reportado que distintas cepas de 
Bacillus pumilus inducen defensas frente a 
fitopatógenos (Kloepper & Ryu, 2006; Yi et al., 
2013). En ese sentido, cabe mencionar que, durante 
más de 50 años, se ha documentado la presencia de 
bacterias en el interior de las plantas sin inducir 
síntomas evidentes de enfermedad (Tervet & 
Hollis, 1948; Hollis, 1951). No obstante, estas 
bacterias también pueden generar efectos neutros 
o adversos (Lodewyckx et al., 2002). Esto 
concuerda con reportes de Malfanova et al. (2012) 
y Bolívar et al. (2021), quienes señalan que cepas 
específicas de Bacillus subtilis, como la HC8, son 
endófitas beneficiosas para las plantas y pueden 
emplearse como agentes de biocontrol contra 
Botrytis cinerea, un hongo fitopatógeno que ataca a 
diversos cultivos vegetales. 
En este sentido, las bacterias endófitas no solo 
poseen propiedades de biocontrol, sino que 
también desempeñan un papel importante en la 
regulación de micro y macronutrientes. En un 
estudio realizado con especies de cultivos como 
Calamagrostis vicunarum, Festuca dolichophylla y 
Muhlenbergia ligularis, inoculadas con 19 bacterias 
endófitas, se observó que estos microorganismos 
contribuyen significativamente a la acumulación de 
nutrientes. En C. vicunarum, varios aislados de 
Bacillus mycoides aumentaron entre un 15,2 % y un 
35,6 % la acumulación de nutrientes como S, Ca, Na, 
Mg, P, K y N (macronutrientes), así como Fe, B, Zn, 
Mn, Cu y Mo (micronutrientes). En F. dolichophylla, 
bacterias como Bacillus mycoides, Paenibacillus 
tundrae y Staphylococcus warneri incrementaron 
entre un 8,6 % y un 25,9 % la acumulación de S, Ca, 
Mg, P, K, B, Zn, Mn y Cu. Por último, en M. ligularis, 
bacterias como Bacillus simplex, Bacillus mycoides, 
Paenibacillus xylanexedens y Paenibacillus 
amylolyticus aumentaron entre un 10,7 % y un 
73,6 % la acumulación de Na, N, K, Mg, S, P, Ca, Cu, 
Mo, B, Fe, Zn y Mn (Villanueva et al., 2022). Estos 
resultados destacan el potencial de las bacterias 
endófitas para regular los niveles de nutrientes 
esenciales en las plantas y, a su vez, explican su 
posible función en las hojas de banano analizadas. 
No obstante, su presencia podría estar relacionada 
con la base teórica previamente citada (Tervet & 
Hollis, 1948; Hollis, 1951). 
En relación con otras especies bacterianas 
detectadas en las hojas de banano analizadas, se 
identificaron Pantoea spp. (9,09 %), Enterobacter 
spp. (9,09 %), Acinetobacter spp. (4,55 %), 
Paenibacillus polymyxa (13,64 %) y Enterococcus 
spp. (4,55 %). Según Permanasari et al. (2024), 
Pantoea spp. se encuentra predominantemente en 
el pseudotallo de banano, junto con otros 
microorganismos como Escherichia coli, 
Synechococcus spp., Pantoea vagans y Klebsiella 
pneumoniae. En otros estudios, como los de 
Dewada et al. (2024), se menciona a Priestia 
megaterium (actualmente clasificada como Bacillus 
megaterium) y Pantoea cypripedii como bacterias 

filosféricas con un papel en el desarrollo de las 
plantas, aunque su aislamiento proviene de hojas 
de banano sanas, lo que podría explicar su 
presencia en las hojas con manchas analizadas en 
este estudio. 
En cuanto a Enterococcus spp., los resultados de 
este trabajo contrastan con la información 
existente en la literatura. Autores como Al-
Kharousi et al. (2016) señalan que Enterococcus es 
un género bacteriano comúnmente encontrado en 
diversas frutas y verduras, pero no en el banano, la 
granada, la zanahoria ni el pimiento. Según 
Hamilton & Shah (2001), la presencia de 
Enterococcus en una muestra es indicadora de 
contaminación fecal, que puede ser de origen 
reciente o persistente, dado que estas bacterias 
tienen la capacidad de sobrevivir en el ambiente 
durante periodos prolongados. En este sentido, es 
posible que la presencia de Enterococcus en las 
hojas manchadas de banano analizadas se deba al 
tipo de agua utilizada para el riego, la cual proviene 
de canales de regadío, lo que podría haber 
facilitado la contaminación de las hojas con esta 
bacteria. 
Respecto a Enterobacter spp., perteneciente a la 
familia Enterobacteriaceae, Nolasco et al. (2023) 
han reportado la presencia de Klebsiella (género 
también incluido en esta familia) en pseudotallos 
de banano. Por tanto, la presencia de bacterias de 
la familia Enterobacteriaceae no constituye un 
hallazgo novedoso, dado que ya ha sido 
documentada previamente. 
Por otro lado, en un estudio realizado por Thomas 
(2009), en el que se evaluaron las bacterias 
endófitas presentes en las puntas de los brotes 
profundos de los hijuelos de banano, se identificó 
un microbioma compuesto por diversas bacterias 
pertenecientes a los filos Firmicutes (Bacillus, 
Brevibacillus, Paenibacillus, Virgibacillus, 
Staphylococcus), Actinobacteria (Cellulomonas, 
Micrococcus, Corynebacterium, Kocuria), α-
proteobacteria (Paracoccus) y γ-proteobacteria 
(Pseudomonas, Acinetobacter). Esta información es 
relevante para el presente estudio, dado que 
Paenibacillus polymyxa fue detectada con una 
frecuencia del 13,64 %, lo que sugiere una relación 
simbiótica adquirida desde la fase de hijuelo hasta 
la adultez. En este contexto, Xu et al. (2022) 
describen que Paenibacillus polymyxa posee 
características que le permiten actuar como un 
agente de control biológico frente a hongos como 
Fusarium bulbigenum, lo que indica su potencial en 
la protección de las plantas contra patógenos 
fúngicos. 
En virtud de lo anteriormente descrito, la 
predominancia de especies como Bacillus y la 
presencia de otras bacterias observadas en las 
hojas de banano en el presente estudio son 
coherentes con la bibliografía consultada. La 
presencia de especies bacterianas con propiedades 
antifúngicas podría sugerir un papel potencial en la 
regulación o control de dichas infecciones, lo que 
refuerza la hipótesis de que los microorganismos 
bacterianos podrían estar influyendo en la 
dinámica de las infecciones que afectan a las hojas 
de banano. Así, los resultados de este estudio 
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pueden interpretarse a la luz de la información 
disponible, infiriendo la existencia de relaciones 
simbióticas entre bacterias y plantas frente a 

infecciones, así como posibles funciones de 
regulación de nutrientes en el caso de especies 
endófitas con dichas características.

 
CONCLUSIONES 

 
En conclusión, el presente estudio permitió 
identificar una diversidad bacteriana asociada a las 
manchas foliares en plantas de banano (Musa 
acuminata) en el departamento de Tumbes, Perú. 
Mediante la amplificación y secuenciación del gen 
16S rRNA, se determinaron especies pertene-
cientes a los géneros Bacillus, Paenibacillus, 
Pantoea, Enterobacter, Acinetobacter y 
Enterococcus, destacando Bacillus como el género 
predominante. A pesar de la detección de diversas 
especies bacterianas, no se identificaron patógenos 
bacterianos específicos relacionados con enferme-

dades foliares del banano. Estos resultados 
sugieren que las manchas foliares podrían estar 
asociadas a una microbiota bacteriana diversa, que 
incluye especies con potencial para aplicaciones 
biotecnológicas, tales como bacterias con 
propiedades antagonistas y promotoras del 
desarrollo vegetal. Sin embargo, se requieren 
estudios adicionales para comprender con mayor 
precisión el papel funcional de estas bacterias en la 
sanidad vegetal y su potencial en el manejo 
integrado de enfermedades en cultivos de banano.
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