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RESuMEN

Se evaluó la presencia de hongos endófitos en hojas de Thalassia testudinum a través de la secuenciación de la región ITS. Se encontró 
una abundancia mayor de Ascomicetos (35,9 %) que de Basidiomicetos (2,9 %) y un alto porcentaje (60 %) de secuencias no clasificadas 
dada la limitada disponibilidad de datos. La familia más abundante fue Saccharomycetales fam Incertae sedis (ascomicetos), aunque 

40 % de las secuencias no pudieron ser identificadas a este nivel taxonómico, mientras que la familia más abundante de basidiomicetos 
fue Sporidiobolaceae. Se observó una variedad de géneros en Ascomycota y Basidiomycota, incluyendo levaduras y hongos filamentosos 
con diferencias entre áreas de muestreo. Los resultados muestran que la micobiota endófita de T. testudinum incluye géneros no descritos 
previamente, cuya interacción con el hospedero y su papel en el mantenimiento de la salud de las praderas de pastos marinos en el Caribe 
colombiano se desconoce.

PALABRAS CLAVE: ITS, hongos, levaduras, pastos marinos, diversidad.

ABSTRACT

The presence of endophytic fungi in Thalassia testudinum leaves was evaluated through amplicon sequencing of the ITS region. An 
abundance of Ascomycota (35.9 %) greater than that of Basidiomycota (2.9 %) was found, as well as a high abundance of unclassified 
sequences (60 %) due to the limited availability of data. The most abundant family was Saccharomycetales fam Incertae sedis 

(Ascomycota), although 40 % of the sequences could not be classified at this taxonomic level, while Sporidiobolaceae was the most abundant 
family in Basidiomycota. A variety of genera within Ascomycota and Basidiomycota was observed, including yeasts and filamentous fungi 
with differences between sampling areas. The results show that the endophytic mycobiota of T. testudinum includes previously undescribed 
genera, whose interaction with the host and their role in maintaining the health of these seagrass beds in the Colombian Caribbean are unknown.
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El estudio de los hongos y en especial de los marinos 
se ha desarrollado recientemente. De acuerdo con estudios de 
Jones et al. (2015), se han logrado identificar 1 112 especies 
(de 472 géneros), de las cuales, 805 son Ascomicetes, 21 
son Basidiomicetos y 26 son Quitridiomicetos y otros 
filos relacionados. Se les ha otorgado la capacidad de 
producción de alcaloides, lípidos, enzimas, pigmentos, 
compuestos con aplicación médica, entre otros, en roles 
como biotransformación, biodegradación y biorremediación 
(Masís-Ramos et al., 2021). Dentro de estos se incluyen las 
levaduras marinas como una alternativa para el control de 
fitopatógenos y tratamiento de enfermedades (Hernández 
Montiel et al., 2015), lo que ha llevado a que en la actualidad 
se registren 138 especies de levaduras de Ascomicetos y 75 
de Basidiomicetos (Jones et al., 2015).

Particularmente, la diversidad y distribución de 
hongos endófitos en plantas ha sido estudiada en pastos 
marinos en zonas templadas y tropicales, dada la utilidad 
de dichos microorganismos en diversas aplicaciones como 
la producción de metabolitos bioactivos y de bioinoculantes 
para el control de enfermedades en plantas y animales 
(Mata y Cebrián, 2013; Abdel-Wahab et al., 2021; Ettinger 
et al., 2021). En el Caribe los estudios se han enfocado en 
la búsqueda de compuestos bioactivos de hongos endófitos 
(Rodríguez, 2008), en la comparación de la comunidad 
fúngica entre pastos marinos (Mata y Cebrián, 2013) y en la 
producción de metabolitos secundarios entre praderas con y 
sin síntomas de la enfermedad del desgaste (Castro-Gonzalez 
et al., 2022). Este último estudio mostró una respuesta 
metabólica diferencial entre las praderas analizadas en el 
Caribe colombiano incluso a nivel regional, que derivó en 
varias preguntas entre ellas: ¿qué hongos están presentes 
en los tejidos foliares de T. testudinum donde se observan 
síntomas de la enfermedad producida por Labyrinthula spp.? y 
¿varía dicha micobiota entre praderas? De ahí que el objetivo 
de esta investigación fue comparar a través de un análisis 
meta-taxonómico si la diversidad de la micobiota endófita de 
hojas de T. testudinum proveniente de dos praderas de pastos 
marinos con diferente influencia antropogénica y distantes 
geográficamente (Isla de Providencia y Parque Nacional 
Natural Tayrona-PNNT) también variaba.

Las muestras de hojas de pastos marinos fueron 
obtenidas de vástagos de la colección del museo de historia 
natural marina de Colombia – Makuriwa que fueron 
colectadas por el Invemar en dos áreas de una pradera del 
Parque Nacional Natural Old Providence McBean Lagoon en 
la Isla de Providencia (81° 22’ W - 13° 20’ N), identificadas 

The study of fungi (especially marine ones) has 
recently undergone development. According to the studies 
by Jones et al. (2015), 1,112 species have been identified 
(in 472 genera), out of which 805 are Ascomycota, 
21 are Basidiomycota, and 26 are Chytridiomycota, 
in addition to other related phyla. They can produce 
alkaloids, lipids, enzymes, pigments, and compounds 
with medical applications, among others, in roles such as 
biotransformation, biodegradation, and bioremediation 
(Masís-Ramos et al., 2021). This includes marine yeasts 
as an alternative for phytopathogen control and disease 
treatment (Hernández Montiel et al., 2015), which has led 
to records of 138 Ascomycota and 75 Basidiomycota yeasts 
(Jones et al., 2015).

In particular, the diversity and distribution of 
endophyte fungi in plants have been studied for seagrasses 
in temperate and tropical areas, given the usefulness of 
said microorganisms in diverse applications such as the 
production of bioactive metabolites and bioinoculants for 
disease control in plants and animals (Mata and Cebrián, 
2013; Abdel-Wahab et al., 2021; Ettinger et al., 2021). 
In the Caribbean, studies have focused on searching for 
bioactive compounds in endophyte fungi (Rodríguez, 
2008), on comparing the fungal communities of different 
meadows (Mata and Cebrián, 2013), and on producing 
secondary metabolites within seagrass meadows with and 
without symptoms of the wasting disease (Castro-González 
et al., 2022). This last study showed a differential metabolic 
response in the analyzed seagrasses of the Colombian 
Caribbean, even at the regional level, which posed several 
questions: What fungi are present in the leaf tissue of T. 
testudinum where symptoms of the disease caused by 
Labyrinthula spp. are observed? Does said mycobiota 
vary between seagrass beds? Hence, the objective of this 
research was to determine, by means of meta-taxonomic 
analysis, whether the diversity of the endophyte mycobiota 
of T. testudinum leaves from two geographically distant 
seagrass meadows with different anthropogenic influence 
(Providencia Island and the Tayrona National Natural Park, 
PNNT) also varied.

The seagrass samples were obtained from stems 
in the collection of the Makuriwa Marine Natural History 
Museum of Colombia, which had been collected by 
Invemar in two areas of a meadow of the Old Providence 
McBean Lagoon National Natural Park in Providence 
Island (81° 22’ W - 13° 20’ N), identified as samples 
M1 and M2, and in Chengue Bay (sample M3) of PNNT 
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como las muestras M1 y M2, y en la bahía Chengue (muestra 
M3) del PNNT (74°11’ W - 11° 17’ N). Los organismos 
epífitos se eliminaron lavando las hojas de T. testudinum 
con agua destilada antes y después de sumergirlas en HCl 
0,5 % por 30 min. Luego las hojas (cinco por cada sitio de 
muestreo) se pulverizaron en nitrógeno líquido para proceder 
a la extracción de ADN con el Kit Invisorb siguiendo las 
instrucciones del fabricante. La cantidad de ADN se midió 
con el kit Quant-iT™ PicoGreen™ dsDNA. Los extractos de 
ADN (10 ng/µl) fueron secuenciados usando la plataforma 
MiSeq de Ilumina con base en la amplificación del locus 
ribosomal ITS con los oligonucleótidos ITS3F - ITS4R 
(White et al., 1990), generando secuencias de 300 pb. Los 
análisis de calidad de secuencias, análisis de rarefacción y 
clasificación de unidades taxonómicas operacionales (UTO) 
de hongos se desarrollaron utilizando la plataforma Mothur 
versión 1.39.5 y la base de datos UNITE (Versión 04.02.2020), 
respectivamente. Las secuencias ITS se depositaron en el 
GenBank como BioProject ID PRJNA694701.

Los resultados del análisis de rarefacción indicaron 
que el muestreo fue suficiente para las muestras procesadas 
en el análisis de diversidad fúngica con un valor de cobertura 
> 98 %. En total se obtuvieron 8 158 secuencias y 238 UTO de 
las cuales 66 % se encontraron en pastos de Providencia (M1 y 
M2) y 44 % en pastos de Chengue (M3). El análisis de riqueza 
y diversidad mostró variación entre las muestras M1 y M2 
tomadas en praderas de Providencia, con mayor proporción 
(Simpson) o riqueza y uniformidad de UTOs (Índice H’) en la 
muestra M2. Se observó además una mayor riqueza de UTOs 
raros en la muestra M1 seguida por M2 y M3 de acuerdo con 
el índice Chao1 como se describe en la Tabla 1.

Tabla 1. Número y diversidad de unidades taxonómicas operacionales (UTO) 
de hongos endófitos de T. testudinum.

Lugar / Place Muestra / 
Sample

Número. de secuencias / 
Number of sequences

Cubrimiento / 
Coverage uTO / OTu Chao1 Shannon 

(H´)
Inverso de Simpson / 

Simpson Inverse

Providencia / 
Providence M1 2,696 0.98 52 284.5 2.0 3.7

Providencia / 
Providence M2 2,735 0.99 106 116.5 3.1 8.7

Chengue M3 2,727 0.99 80 90.1 2.4 5.2

El análisis de clasificación y abundancia relativa de 
secuencias según la categoría taxonómica mostró que 60 % 
de las secuencias totales no se pudieron clasificar a nivel de 
reino. Dichas secuencias representaron el mayor número en 
cada una de las muestras sugiriendo una alta diversidad y 

(74° 11’ W - 11° 17’ N). Epiphyte organisms were eliminated 
by washing the leaves of T. testudinum with distilled 
water before and after submerging them in HCl 0.5 % for 
30 min. Then, the leaves (five for every sampling site) 
were pulverized in liquid nitrogen for DNA extraction 
using the Invisorb kit while following the manufacturer’s 
instructions. The amount of DNA was measured with 
the Quant-iT PicoGreen dsDNA kit. The DNA extracts 
(10 ng/µl) were sequenced via Ilumina’s MiSeq platform, 
based on the amplification of the ITS ribosomal locus 
with the ITS3F - ITS4R oligonucleotides (White et al., 
1990), generating 300 pb sequences. Sequence quality 
and rarefaction analyses, as well as the classification of 
operational taxonomic units (OTU) of the fungi, were 
carried out using the Mothur platform (version 1.39.5) and 
the UNITE database (version 04.02.2020), respectively. 
The ITS sequences were deposited in GenBank with the 
BioProject ID PRJNA694701.

The results of the rarefaction analysis indicated that 
the sampling was sufficient for the samples processed in the 
fungal diversity analysis, with a coverage value > 98 %. A 
total of 8,158 sequences and 238 OTU were obtained, out 
of which 66 % were found in meadows of Providence Island 
(M1 and M2) and 44 % in Chengue meadows (M3). The 
richness and diversity analysis showed variations between 
the M1 and M2 samples taken in Providence Island, with 
a greater proportion (Simpson) or richness and uniformity 
of OTU (H’ Index) in the M2 sample. In addition, a greater 
richness of rare OTUs was observed in M1, followed by M2 
and M3, according to the Chao1, as described in Table 1.

Table 1. Number and diversity of operational taxonomic units (OTUs) of 
T. testudinum endophyte fungi.

According to the taxonomic categories, the sequence 
classification and relative abundance analysis showed that 
60 % of the total sequences could not be classified at the 
kingdom level. These sequences represented the highest 
number in each sample, suggesting high diversity and novelty, 
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which does not allow them to be compared against sequences 
currently stored in public databases. In the analyzed samples, 
it was observed that, at the phylum level, the highest number 
of sequences corresponded to Ascomycota (35.9 %), followed 
by Basidiomycota (2.9 %) and fungi not classified at this 
level (1.8 %). This is mainly due to the presence of amplicon 
sequence variant complexes in seagrasses, which also cannot 
be identified given the lack of information in current databases 
(Ettinger and Eisen, 2020). The data showed a larger number 
of Ascomycota sequences in Providence seagrasses (M1 and 
M2) with respect to those in Chengue (M3), as well as a 
similar number of Basidiomycota at both sampling sites, with 
the exception of M1, where this group was not identified 
(Table 2).

Table 2. Number of fungal sequences detected at the phylum level in T. 
testudinum

novedad que no permite su comparación con las registradas 
actualmente en las bases de datos públicas. En las muestras 
analizadas se observó que a nivel de fila el mayor número de 
secuencias correspondió a ascomicetos con 35,9 % seguido 
por basidiomicetos con 2,9 % y hongos no clasificados a este 
nivel con 1,8 %; esto debido principalmente a la presencia 
de complejos de variantes de secuencias de amplicones en 
pastos marinos que tampoco se pueden clasificar por falta de 
información en las bases de datos actuales (Ettinger y Eisen, 
2020). Los datos mostraron un mayor número de secuencias 
de ascomicetos en pastos de Providencia (M1 y M2) respecto 
a los de Chengue (M3) y un número similar de basidiomicetos 
en ambos sitios de muestreo, exceptuando la muestra M1 
donde no se detectó este grupo (Tabla 2).

Tabla 2. Número de secuencias fúngicas detectadas a nivel de fila en T. 
testudinum

Número de secuencias por muestra / Number of sequences per sample

M1 M2 M3

Hongos no clasificados a nivel de reino /  
Fungi not classified at the kingdom level 6,160 1,795 1,497

Ascomicetos / Ascomycota 3,584 1,146 991

Basidiomicetos / Basidiomycota 0 263 209

Hongos no clasificados a nivel de fila /  
Fungi not classified at the phylum level 120 136 30

Se encontraron nueve familias de ascomicetos dentro 
de las cuales las más abundantes fueron Saccharomycetales 
fam Incertae sedis (1 245) representada por el género Candida 
y la especie C. parapsilosis, seguida por Saccharomycetaceae 
(794 secuencias) representada por los géneros Kazachstania, 
la familia Phaeosphaeriaceae (225 secuencias) y la 
Aspergillaceae (194 secuencias); se detectó un alto número 
de secuencias que no pudieron ser clasificadas en este fila 
(1 859). Para los Basidiomicetos se encontraron seis familias 
dentro de las cuales la más abundante fue Sporidiobolaceae 
(235 secuencias) representada en 77 % por el género 
Rhodotorula, encontrado en ambos sitios de muestreo (Figura 
1). También se encontró variedad de géneros de hongos 
endófitos de ascomicetos y basidiomicetos con una mayor 
riqueza de estos últimos en Providencia (17 géneros) y en su 
mayoría diferentes a los encontrados en Chengue (Tabla 3).

Nine Ascomycota families were found, among 
which the most abundant was Saccharomycetales fam 
Incertae sedis (1,245 sequences), represented by the 
genus Candida and the species C. parapsilosis, followed 
by Saccharomycetaceae (794), represented by the genera 
Kazachstania, and the families Phaeosphaeriaceae (225) 
and Aspergillaceae (194). We detected a high number 
of sequences that could not be classified in this phylum 
(1,859). For the Basidiomycota, six families were found, 
with the most abundant being Sporidiobolaceae (235), 77 % 
of which is made up of the genus Rhodotorula, found at 
both sampling sites (Figure 1). A variety of genera was also 
found for Ascomycota and Basidiomycota endophyte fungi, 
with a greater richness of the latter in Providence Island (17 
genera), which were mostly different from those found in 
Chengue (Table 3).
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Figura 1. Familias de a) Ascomicetes y b) Basidiomicetes detectadas 
en T. testudinum. Los números corresponden a la cantidad de secuencias 
por familia

Tabla 3. Géneros de hongos encontrados en pastos marinos de Providencia 
(M1 y M2) y Chengue (M3). Entre paréntesis se indica el número de 
secuencias de los géneros más abundantes y en negrilla los que se comparten 
entre áreas de muestreo.

Géneros en Providencia (M1 y M2) /  
Genera in Providence Island (M1 and M2)

Géneros en Chengue (M3) /  
Genera in Chengue (M3)

Ascomicetos / 
Ascomycota

Candida parapsilopsis(1,104), Kazachstania humilis (794), 
Beauveria, Penicillum (172), Hortaea, Bipolaris, Preussia, 

Meyerozyma

Hanseniaspora uvarum (60), Cercospora, Alternaria, 
Aspergillus, Pichia terricola, Penicillum, Meyerozyma, 

Candida orthopsilosis

Basidiomicetos / 
Basidiomycota

Rhodotorula (78), Lyophyllum, Coprinellus, Ceratobasidium, 
Amyloporia,

Postia, Trametes, Sistotremastrum, Rynchogastrema

Rhodotorula (102), Mycena, Hyphoderma, Steccherinum, 
Papiliotrema

Con esta metodología se detectaron varios géneros 
de hongos que complementan la amplia información de 
hongos endófitos que han sido aislados de pastos marinos de 
la familia Hydrocharitacea a través de técnicas de aislamiento 
tradicional (Newell y Fell, 1980; Mata Cebrián et al., 2013,) 
incluida T. testudinum y que en su mayoría corresponden a 
ascomicetos, como ha sido registrado previamente (Supaphon 
et al., 2017). Algunos de ellos son comunes en rizomas y hojas 
de pastos marinos como Penicillum y Aspergillus (Rodríguez, 
2008; Supaphon et al., 2013; Venkatachalam et al., 2015; 
Ettinger y Eisen, 2020) que también han sido aislados de 
aguas del Caribe colombiano (Santos-Acevedo, 2018). Otros, 
aunque son patógenos de plantas, han sido registrados en 
ambientes marinos como Steccherinum, Bipolaris, Beauveria, 
Cercospora, Alternaria (Manamgoda et al., 2014; Jones 
et al., 2015), o son parásitos de hongos (Papiliotrema), o 
se han registrado en palmas estuarinas como Hyphoderma 
(Loilong et al., 2012). Sin embargo, se detectaron varios 
Basidiomicetos típicos de ambientes terrestres y saprófitos 

Figure 1. a) Ascomycota and b) Basidiomycota families detected in T. 
testudinum. The numbers correspond to the amount of sequences per 
family.

Table 3. Fungi genera found in seagrasses of Providence Island (M1 and M2) 
and Chengue (M3). Parentheses indicate the number of sequences for the 
most abundant genera, and those in bolt are shared between sampling areas.

6
11

4
32
37

194

225

794

1245

Saccharomycetales 
fam inc. sed.

Saccharomycetaceae

Phaeosphaeriaceae

Aspergillaceae

Erysiphaceae

Debaryomycetaceae

Dothideales fam inc. sed.

Cordycipitaceae

No clasificados

Sporidiobolaceae

Debaryomycetaceae

Trechisorales 
fam inc. sed.

Fomitopsidaceae

Stereaceae

Irpicaceae

a) b)

235

32

17

16
13 11

With this methodology, several fungi genera were 
identified which complement the large amount of information 
on endophyte fungi that have been isolated from seagrasses in 
the family Hydrocharitacea by means of traditional isolation 
techniques (Newell and Fell, 1980; Mata Cebrián et al., 
2013), including T. testudinum, which mostly correspond to 
Ascomycota as previously recorded (Supaphon et al., 2017). 
Some of them are common in the rhizomes and leaves of 
seagrasses such as Penicillum and Aspergillus (Rodríguez, 
2008; Supaphon et al., 2013; Venkatachalam et al., 2015; 
Ettinger and Eisen, 2020), which have also been isolated in 
waters of the Colombian Caribbean (Santos-Acevedo 2018). 
Others, although they are plant pathogens, have been recorded 
in marine environments, such as Steccherinum, Bipolaris, 
Beauveria, Cercospora, and Alternaria (Manamgoda et al., 
2014; Jones et al., 2015), are parasites of fungi (Papiliotrema), 
or have been recorded in estuarine palms such as Hyphoderma 
(Loilong et al., 2012). However, several Basidiomycetes 
typical of land and saprophytic environments were detected 
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que no se registran en ambientes marinos como: Lyophyllum, 
Coprinellus, Ceratobasidium, Amyloporia, Postia, Trametes, 
Sistotremastrum, Rynchogastrema, Steccherinum y Mycena.

En cuanto a las levaduras, varios de los géneros 
aquí encontrados (Preussia, Kazachstania y Meyerozyma 
(Cheng et al., 2009; Jones et al., 2019; Singh et al., 2020), 
Hanseniaspora (Cheng et al., 2009; Abdel-Wahab et al., 
2021), Hortaea (Ettinger et al., 2021; Abdel-Wahab et al., 
2021) y varias especies de Candida incluida C. parapsilopsis 
(Wang et al., 2008; Arora et al., 2021), además de Pichia 
y Rhodotorula (Hagler et al., 1981; Hirimuthugoda, 2006; 
Ettinger y Eisen, 2020) ya se han registrado como ubicuos 
en ambientes marinos y costeros en agua, sedimentos y 
animales (Kutty y Philip 2008) así como en manglares y/o 
pastos marinos.

Las diferencias en géneros de hongos entre praderas 
sugieren variación en las condiciones ambientales locales 
o del genotipo de la planta hospedera que determinan la 
composición de endófitos (Wainwright et al., 2019). Al 
respecto, el estudio de Castro-González et al. (2022) registró 
diferencias en la concentración de nutrientes (amonio y 
fósforo) en la columna de agua y de carbono orgánico total 
y materia orgánica en los sedimentos entre ambas praderas, 
que podrían estar incidiendo sobre la comunidad fúngica; 
sin embargo, es necesario ampliar los estudios para poder 
corroborar esta aseveración. Estos resultados sugieren que 
la diversidad de hongos endófitos que poseen estos pastos 
marinos, podrían ser claves en su papel protector contra 
patógenos de T. testudinum como el protista Labyrinthula spp., 
cuya presencia se evidenció con síntomas de la enfermedad 
del desgaste en las praderas muestreadas con una incidencia 
< 15 % (Castro-González et al., 2022), aunque a nivel mundial 
este protisto ha causado mortandades “naturales” de pastos 
marinos en diferentes áreas costeras (Garcias-Bonet et al., 
2011; Burge et al., 2014).

Sin embargo, en el futuro cercano se requiere 
ampliar el estudio al microbioma asociado a las praderas 
y evaluar si éste varía entre praderas sanas o afectadas por 
enfermedades y su posible papel en el sistema de defensa 
de la planta frente a patógenos y/o cambios físico-químicos 
que se dan en aguas del Caribe colombiano a diferentes 
escalas espacio-temporales, dado que estudios recientes 
registran que la composición del microbioma de la filosfera 
varía tanto con la incidencia de la enfermedad como con la 
distancia geográfica y en menor grado con la temperatura 
(Beatty et al. 2022). Por otra parte, teniendo en cuenta la 
información previa sobre estos organismos, el potencial que 

which are not reported in marine environments, as is the case 
of Lyophyllum, Coprinellus, Ceratobasidium, Amyloporia, 
Postia, Trametes, Sistotremastrum, Rynchogastrema, 
Steccherinum, and Mycena.

As for yeasts, several of the genera found herein, i.e., 
Preussia, Kazachstania, and Meyerozyma (Cheng et al., 2009; 
Jones et al., 2019; Singh et al., 2020), Hanseniaspora (Cheng 
et al., 2009; Abdel-Wahab et al., 2021), Hortaea (Ettinger 
et al., 2021; Abdel-Wahab et al., 2021), and several Candida 
species including C. parapsilopsis (Wang et al., 2008; Arora 
et al., 2021), in addition to Pichia and Rhodotorula (Hagler 
et al., 1981; Hirimuthugoda, 2006; Ettinger and Eisen, 2020), 
have already been recorded as ubiquitous in marine and 
coastal environments in water, sediments, and animals (Kutty 
and Philip, 2008), as well as in mangroves and/or seagrasses.

The differences between meadows regarding fungi 
genera suggest variations in local environmental conditions or 
in the host plant’s genotype, which determine the endophyte 
composition (Wainwright et al., 2019). In this regard, the 
study by Castro-González et al. (2022) recorded differences 
in the nutrient concentration (ammonium and phosphorous) 
of the water column and in the total organic carbon and 
organic matter in the sediments of both meadows, which may 
influence the fungal community. However, it is necessary to 
broaden studies in order to corroborate this assertion. These 
results suggest that the diversity of endophyte fungi in these 
seagrasses might be key in their protecting role against T. 
testudinum pathogens such as the protist Labyrinthula spp., 
whose presence was evidenced in symptoms of the wasting 
disease for the sampled meadows, with an incidence < 15 % 
(Castro-González et al., 2022), even though this protist has 
caused ‘natural’ mortality in seagrasses of different coastal 
areas around the world (Garcias-Bonet et al., 2011; Burge 
et al., 2014).

However, in the near future, it is necessary to extend 
research to the microbiome associated with seagrass meadows 
and evaluate whether it varies between healthy meadows and 
those affected by disease, as well as its possible role in plants’ 
defense system against pathogens and/or physicochemical 
changes in waters of the Colombian Caribbean on different 
spatial-temporal scales, as recent studies indicate that the 
composition of the phylloshpere’s microbiome varies with 
both the incidence of disease and geographical distance, as 
well as with temperature to a lesser extent (Beatty et al., 2022). 
On the other hand, considering the previous information on 
these organisms, their potential is fundamental, especially 
for countries with high marine biodiversity, as is the case 
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tienen es fundamental especialmente para aquellos países 
que poseen alta biodiversidad marina como Colombia, para 
ser desarrollados en el sector biotecnológico de productos y 
procesos de utilidad, por lo que ahondar en el conocimiento 
de su bioprospección se convierte en el fundamento de la 
investigación en ciencia y tecnología a corto plazo.
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