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Generales:

• El objetivo general es el análisis del microbioma presente en productos vegetales orgánicos como convencionales.

Específicos:

• Análisis comparativo del microbioma bacteriano y de protozoos de vegetales orgánicos y convencionales mediante metagenómica (NGS).

• Determinación de la presencia de Amebas de Vida Libre (Free-Living Amoebae, FLA) y su papel como vehículos de transmisión de microorganismos patógenos en

vegetales orgánicos y producidos convencionalmente.

• Detección e identificación de células viables de Salmonella spp. Listeria monocytogenes, Pseudomonas spp. y Helicobacter spp. como parte del microbioma de FLA

detectadas en los vegetales orgánicos y en los convencionales.
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Hasta ahora se ha realizado el análisis metagenómico de 40 muestras (lechuga, col, espinaca, fresa). Los principales géneros bacterianos identificados como parte del

microbioma FLA fueron Pseudomonas (11,53%) y Flavobacterium (7,23%). Más exactamente, en muestras de lechuga y col orgánica (Figura A y C) el género más abundante

fue Pseudomonas mientras que en muestras de espinaca y fresa orgánicas fueron Flavobacterium y Sphingobium, respectivamente (Figuras B y D). Además, se detectaron

varios géneros potencialmente patógenos entre el microbioma FLA, como Pseudomonas, Flavobacterium, Stenotrophomonas, Pedobacter o Sphingobium; aunque estos se

encuentran en baja abundancia.

Los resultados del análisis de qPCR y IMS-IFA han mostrado que las verduras de hoja verde y las

fresas orgánicas pueden proporcionar una fuente de protozoos parásitos y FLA.
Hasta ahora se han analizado un total de 35 muestras mediante

DVC FISH, donde se han obtenido resultados positivos de
Salmonella spp . y Pseudomonas spp
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