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En tiempos recientes ha crecido el interés por las estructuras de

las comunidades microbianas del suelo, las cuales son determi-
nantes para la agricultura moderna. Su importancia radica en que
aportan estabilidad a los agroecosistemas y aumentan la produccién
de cultivos para satisfacer la alta demanda de alimentos y energia.
Gracias al estudio metagenémico del suelo, el patrén espacial y las
caracteristicas moleculares de las comunidades microbianas pueden
fungir como indicadores (biomarcadores) de los procesos ecosiste-
maticos para monitorear y gestionar sosteniblemente la salud del
suelo. En este sentido, la presente revisién describe las estrategias
tedricas y metodoldgicas empleadas para evaluar y comprender la
distribucion y evolucién de bacterias, hongos, nematodos y arqueas.
El objetivo del trabajo es promover practicas agricolas que aprove-
chen dicha diversidad para el correcto funcionamiento de la biologia

del suelo y, mas ampliamente, de los servicios del ecosistema.

Palabras clave: bacterias, diversidad microbiana del suelo, interac-

cién planta-microbios, manejo de la tierra, nutrientes del suelo.




Introducciéon

Las comunidades microbianas del suelo (cms) poseen patrones espacia-
les estructurados, desde la escala micro hasta la global, basados en la
distribucién de la microflora del suelo en relaciéon con el espacio y la he-
terogeneidad ambiental [1], [2], [3]. La materia orgéanica del suelo (Mos)
asociada a elementos como el nitrégeno (N), el fésforo (p) y el azufre
(s) aporta algunos efectos benéficos: el aumento de la capacidad de in-
tercambio idnico, la retenciéon de agua, la mejora de la agregacion y la
reduccién de la erosién, asi como el potencial de captar gases de efecto

invernadero [4].

Varios grupos de investigacion han contribuido a este tema al publicar
informes agricolas donde se evalla la adaptacion de los suelos a diversos
tratamientos de labranza [3], [¢]. En [7] se evalud la composicion de las co-
munidades de bacterias, acidobacterias y hongos en varios tipos de suelo
(humedal, de bosque y cultivo); se determiné que el cultivo agricola de los
humedales modifica los nutrientes del suelo (c, Ny P) e influye en la diversi-
dady estructura de las cws. El estudio confirmé los efectos del cambio de
uso del suelo (la transicion de humedales a tierras de cultivo y plantaciones
forestales) en el microbioma. A microescala, factores como la porosidad,
el acondicionamiento de ¢ del sustrato, la disponibilidad de nutrientes y el
nivel de proteccién de los agregados de microorganismos de las perturba-
ciones circundantes variaron entre los diferentes microhéabitats [8]. En los
bosques, ecosistemas semiéridos, el patrén de la biota y los nutrientes
del suelo estan correlacionados con los lugares de vegetacién que crean
islas de fertilidad [9].
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V 4 Las alteraciones de las préacticas de gestion agricola afectan las funciones
estructurales del suelo, incluida su agregacién; de esta forma, la con-

48 version de un terreno forestal a agricola tiende a perjudicar la diversi-
dad microbiana [10]. Dicha afectaciéon se debe a que genera un cambio de

especies microbianas fisiolégicamente adaptadas a entornos de baja

energia; en consecuencia, estos organismos requieren una estricta regu-

lacion transcripcional, generacién de energia y rapida biosintesis de ADN,

ARN y proteinas durante los periodos de disponibilidad.

Un enfoque multidimensional que vincule la taxonomia, la fun-

SSN

cién y un conjunto més amplio de variables ambientales podria

El objetivo del permitir a los investigadores describir la diversidad, ocupacién
trabajo es promover

practicas agricolas que
aprovechen estudios ejemplo, a través de practicas de gestion de la tierra es posible
que van desde el
metagendmico del

suelo, el patrén espacial, Acidobacterias, Planctomicetos, Bacteroidetes y Firmicutes

de nichos y factores ecoldgicos en los suelos agricolas. Por

explorar los filos copiotréficos dominantes: las Proteobacterias,

hasta las caracteristicas

moleculares de observados en respuesta a la entrada de nutrientes, como la ferti-

las comunidades lizacién con N [11]. Las funciones microbianas pueden clasificarse
microbianas para el
correcto funcionamiento
de la biologia del suelo y, cacién, fijacién de nitrégeno y la oxidacién de metano). Por su
mas ampliamente, de los
servicios del ecosistema.

como “amplias” (hidrélisis de disacaridos) o “estrechas” (nitrifi-

parte, los verrucomicrobios en suelos oligotroéficos, lo que estan

positivamente correlacionados con el ciclo de compuestos re-

calcitrantes de c y negativamente con el metabolismo del N [12].

Durante la Ultima década, las técnicas de gendmica ambiental han pro-

porcionado un mayor entendimiento de la composicién microbiana

.l | Facultad de Ingenieria | Universidad Auténoma de Querétaro | IssN: 2683-310

(bacterias, hongos, nematodos, arqueas, entre otros) (Figura 1). En este

sentido, el presente trabajo se propone examinar el conocimiento actual

wery espect

de la funcién microbiana del suelo y categorizar las practicas avanzadas

-

de gestidn de la tierra para taxones filogenéticos y funcionales espe-

cificos.
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Métodos de estudio de la diversidad microbiana

Las cms pueden identificarse a través de caracterizaciones bioquimicas y
moleculares, tanto independientes del método de cultivo (imc) como de- Q
pendientes del mismo (bmc) [13]. La secuenciacion de nueva generacién o
esta dirigida a las regiones hipervariables del gen que codifica el ArRNRr
16s. Esta herramienta ha sido aplicada a la exploracién de la composi-
cién, diversidad y distribucion de la comunidad microbiana, al igual que
a la descripcién de las funciones de los microbios en diversos ecosiste- a

mas [14]. Por otro lado, los andlisis méas frecuentes en los estudios son:

— Huellas moleculares por electroforesis en gel de gradiente des- 5

naturalizante (DGGE por sus siglas en inglés).
— Pcr cuantitativo (reaccién en cadena de la polimerasa). c
— Polimorfismo de longitud de fragmentos de restriccién terminal.
— Composicion de la comunidad (secuenciacion de illumina).

— Huellas bioquimicas de ésteres metilicos de acidos grasos.



TABLA 1.

Informes sobre cambios
en las propiedades
microbianas del suelo tras
la conversién de bosques
a cultivos agricolas,

asi como los métodos

utilizados.

v

Asimismo, se ha dispuesto de perfiles fisiolégicos a nivel de comuni-
dad y patrones de consumo de nutrientes del suelo (biolog-ecoplates)

para estudiar la diversidad microbiana en el terreno [15], [16], [17].

Con las técnicas de pirosecuenciacion es posible definir los atributos
ecolégicos de los grupos seleccionados, a la vez que clasificar los pa-
rametros ambientales con base en la precisién de sus distribuciones
espaciales. Esta metodologia revelé una posible brecha entre las acti-
vidades de los microorganismos del suelo e hizo evidente que las es-
pecies poco abundantes podian ser altamente activas en el suelo. Por
otra parte, las combinaciones de pirosecuenciacion y estudios basados
en lllumina se han empleado para determinar la diversidad y las distri-

buciones espaciales de las comunidades microbianas [18].

La estructura de la comunidad

) Longitud-he- bacteriana es especifica en ) )
Bosque de abetos -agricultura ) . Finlandia
L terogenei- - - el uso del suelo. La actividad
organica o [20]
dad-Pcr enzimatica es mayor en la capa
organica del suelo forestal.
Cambios en la estructura y
Bosque Montano -cultivos DGGE o o funcién de las cMs. La DGGE esta Argentina
) Disminucién  Disminucion .
diversos vinculada al uso del suelo, no a [21]
la ubicacion.
No hay diferencias significativas
. . Incremento / } en las estructuras funcionales Brasil
Bioma de la selva amazénica q PCR o )
disminuci6on para las fracciones del suelo y [22]
el tiempo.
. . Grandes diferencias en la rique- )
Parque Regional de Massaciuc- Huellas de ) ) ) Italia
) Incremento Incremento zay diversidad de las comuni-
coli Toscana ADN ) o [23]
dades bacterianas y flingicas.
o Las variables totales de la capa )
) Acido graso o China
Meseta tibetana ) Incremento Incremento organica del bosque aumenta-
fosfolipiDO ) [24]
ron (bacterias, hongos, etc.).
No aminora la diversidad de
bacterias, pero si las diferencias )
PcCR, secuen- Incremento / L Asia
Borneo malayo ) ) o - en los grupos taxonémicos y los
cia [llumina disminucion [25]

cambios en la composicion de la

comunidad.



El creciente interés por la tecnologia de microarreglos se debe a la

complejidad de las cwms, asi como a la diversidad de genes funcionales

y de expresion génica segun los patrones de disefio de las sondas.
Este estudio permite encontrar vinculos entre las proxy (enzimas y res-
piracion basal) y la abundancia de genes funcionales. Por otra parte, el
impacto de los regimenes de cultivo sobre el ¢ del suelo y las comuni-
dades microbianas estd mediado por la distribucién del tamafio de los
agregados: mayormente pronunciado en los macro-agregados que en
los micro-agregados. A su vez, la hibridacién fluorescente in situ (FisH
por sus siglas en inglés) en combinacion con la técnica dirigida al ARNr
16S se aprovecho para estudiar la estructura de las cms y la dindmica de
la actividad de microbios especificos (bacterias nitrificantes, bacterias
reductoras de sulfato, organismos acumuladores de polifosfato). Asi,
la combinacién de FisH con la tincién de la biomasa microbiana total
que posee una alta afinidad por el apn facilita el reconocimiento de

microorganismos activos [19].

FEl microbioma en el suelo: diversidad, distribu-
cion e impacto

La estructura de las cms estd estrechamente relacionada con el tipo de
vegetacion, calidad de la Mos, region geogréfica, temperatura, agua,
disponibilidad de nutrientes y pH del suelo. Por otra parte, en [26] se
examinaron los suelos a nivel general y de la rizosfera. Se implemen-
taron métodos de perfiles fisiolégicos (placas BioLog Eco) y enfoques
basados en el ADN (pirosecuenciacion) para medir los cambios en las
comunidades bacterianas durante el crecimiento de rizosferas de soja

en el campo.

El andlisis de acidos grasos de fosfolipidos (pLFA) sirve para cuantificar la
biomasa microbiana y la composicién de la comunidad, especialmente
en sedimentos y suelos [27]. Los enfoques moleculares sugieren que las
comunidades bacterianas de la rizosfera sufrieron cambios significativos
a nivel de filo, mientras las Proteobacterias resultaron dominantes, las Aci-
dobacterias y los Firmicutes fueron inferiores durante el crecimiento. En
paralelo, el andlisis de las unidades taxonémicas operativas mostré que
en las comunidades bacterianas de la rizosfera, al igual que Bacillus,

Bradyrhizobium y Rhizobium, las rizobacterias promotoras del creci-



miento vegetal (PGPrR por sus siglas en inglés) cambiaron de manera
especifica para cada etapa. Estos informes evidenciaron la correlacion
existente entre las comunidades bacterianas de la rizosfera y el creci-

miento de la planta de soja.

Las comunidades fungicas del suelo son esenciales para la retencién de
nutrientes (lixiviaciéon de N y pérdidas de N,0), dado que proporcionan
rutas de transporte y reciclaje de c; asimismo, estos especimenes son
mas resistentes a las perturbaciones del cambio climatico (como la se-
quia) que sus contrapartes de manejo intensivo dominado por bacterias
[28]. El incremento de la proporcién hongos-bacterias en el suelo se ha
relacionado con el aumento del c y, consecuentemente, con la propor-
cion c:N; el mismo efecto se extiende a diversas aportaciones organicas
como el compostaje a base de coniferas, los regimenes de humedad del
suelo y recubrimiento de cultivos con arveja [29]. En pocas palabras, la
acumulacién de c en el suelo da mayor soporte a la diversidad de las cms

en comparacioén a las zonas de cultivo circundantes [30].

En [31] se describié un experimento de campo a largo plazo en el que
se compararon los sistemas de agricultura ecolégica y convencional en
busca de correlaciones entre la abundancia de taxones y el régimen
de fertilizacion. Los resultados exhibieron una mayor presencia de fi-
los bacterianos y varios taxones fungicos en los suelos fertilizados con
estiércol. En otras instancias, se han empleado enfoques moleculares
para revelar el rol funcional de los hongos asociados a las raices que
participan en la dindmica del c del ecosistema del bosque boreal. Una
comparacién cuantitativa, basada en pcr, de la abundancia de hongos
y bacterias a lo largo de un gradiente de pH del suelo revelé que tres
grupos principales (Ascomicetos, Basidiomicetos y Quitridiomicetos)

gobernaban la comunidad flngica, independientemente del pH [32].

Otro punto de vista sugiere que los arboles de bosques templados se
asocian con comunidades de hongos (micorrizicos arbusculares, HMA o
ectomicorrizicos) para facilitar su acceso a nutrientes y agua, alteran-
do asi el c del suelo y el ciclo de nutrientes [33]. Por su parte, en los
bosques tropicales, la proporciéon de N inorganico a organico del suelo
estuvo fuertemente influenciada por la estructura de suelo, flora y clima
(sFc) [34]; asimismo, los efectos de las ectomicorricicas (Ecm) en el ciclo
del N permitieron la monodominancia de las especies de arboles en un

bosque montano tropical [35].



TABLA 2.

Técnicas actuales y
emergentes utilizadas en
la deteccién de las CMS
y sus correspondientes
modelos de cultivo.

v

Los nematodos son un importante, abundante y diverso grupo de inver-
tebrados, miembros de la comunidad biética del suelo y cuya evaluacion
composicional podria proporcionar una vision Unica de los procesos bio-
l6gicos del suelo. Esta consecuencia se debe a que diferentes grupos
de nematodos estan especializados segun sus fuentes de alimento, por
lo que desempefian roles esenciales en el ecosistema. Ademas, las co-
munidades cumplen diversos objetivos que los distinguen como valio-
sos bioindicadores de la salud del suelo, por ejemplo, el suministro de
alimento a multiples hongos, bacterias y parasitos de plantas. En este
sentido, algunos investigadores han realizado estudios basados en la se-
cuenciacién de eucariotas, incluidos los nematodos, utilizando Abn am-
biental extraido directamente de suelos y sedimentos. El experimento
hizo posible establecer una huella metabdlica de nematodos, lo que per-
mite la cuantificacién funcional de la biomasa, la actividad metabdlica y

el flujo de energia de c en la red alimentaria del suelo [3¢], [37].

Las arqueas desempenfan funciones ecolégicas fundamentales en la mos
que implican energia, pH y factores geoquimicos, incluida la oxidacién o
la reduccién de metales, asi como la alteracién de las condiciones qui-
micas del entorno. La comparacién global de las arqueas del suelo rea-
lizada en [38] determiné que el 2 % de las 454 secuencias obtenidas eran
arqueas debido al cebador 165 generalizado que se utilizd, lo que indica

una abundancia relativa menor en comparacién con las bacterias.

La actividad microbiana, la presencia

. Sesion de drenaje ) de procariotas, la diversidad y la es-
Bacteria, ) o PCR (16S rARN) y pirose- ) » )
(abril), sesién inundada ) tructura de la comunidad se modifica- Oryza sativa [39]
arquea cuencia B o
(agosto) ron en funcién de la estacion, el pHy la
fertilizacion a largo plazo.
Fertilizante inorganico o o
. - o Amplificacién de genes 'y  Se alteraron significativamente las
Bacteria, y fertilizante organico, ) ) ) )
. . secuencia profunda propiedades del suelo, los indices de Oryza sativa [40]
hongos sin control de fertili- . L .
riqueza y composicién microbiana.
zantes
. Se reportaron doce nematodos con un
Labranza convencio- . o o . )
Meta-cédigo de barras y  umbral de similitud del 99 %, 3034 ini- Triticum, Glycine,
Nematodos nal, labranza cero y

organica

analisis morfologico cos y 30 familias. El analisis morfologico Vicia villosa [41]

recuperd 21 familias de nematodos.




La abundancia relativa de la mayoria

5 ) Suelo en su totalidad y PCRy secuencia [llumina  de los filos bacterianos se increment6 Glyciney Zea
acteria P
rizosfera Miseq significativamente en los suelos de la mays [42]
54 rizosfera y en su totalidad.
o ) Los PLFA bacterianos fueron el registro
Abril, junio, septiem- o o
) ) mas bajo, mientras que los PLFA fingicos
Bacteria, bre (efecto de dife- )
PLFA fueron mayores en septiembre, como lo Zea mays [43]
hongos rentes labranzas (0-5, B )
muestra la relacién hongos:bacterias con
5-10, 10-20 cm)) L
el aumento de la fertilizacién con N.
Los efectos de las rotaciones de culti-
vos de cobertura aumentaron varias
De septiembre a junio OTU de AMF en el suelo sub-superficial.
Secuenciacion de genes , . . Triticum, Fabaceae
Hongos (trigo) y de junio a Se report6 temporada de cultivo de tri-
PLFA . . .
agosto (leguminosas) y go a diferencia del barbecho registrado [44]

en verano. No hubo aumento significa-

tivo de carbdn organico del suelo.

AMF: hongos micorrizicos arbusculares; otu: unidades taxonédmicas operacionales; pLra: acidos grasos de fosfolipidos (por sus siglas
en inglés).

Mejora de la interaccién planta-microbios

Las plantas interactlan con las cwms tan intensa, reciproca y frecuente-
mente [45] que resulta necesario un analisis integrado basado en el tipo
funcional de las plantas, composicién de la cvs y procesos biogeoquimi-
cos del suelo. Un estudio de este tipo permitiria comprender los efectos
de las retroalimentaciones por encima y por debajo del suelo en su

funcién ecoldgica [46], [47].

En [48] se mostré que la incorporacion de los microbios en los modelos
biogeoquimicos mejoraba sustancialmente la prediccion de la dindmi-
ca del c del suelo. La evidencia sugiere que una mayor diversidad de
plantas permite el aprovechamiento del c y, a su vez, puede producir
impactos positivos en los microorganismos asociados a las raices (hon-
gos micorrizicos arbusculares y bacterias Gram negativas) [49]. Dichos
microorganismos absorben el ¢ recién fotosintetizado, contribuyendo
asi al ciclo de c al introducirlo al sistema del suelo. Estas interacciones se
producen entre las PGPR y la raiz, mediando la adquisicion de nutrientes
y la tolerancia a las enfermedades por parte de la planta. Las rizobac-
terias (Azospirillum, Azotobacter, Bacillus, Burkholderia, Herbaspirillum
y Pseudomonas) son un grupo diverso de microbios [50] que participan

en la estimulacion del crecimiento de las plantas mediante la fijacion del



N, atmosférico; asimismo, estan implicadas en la producciéon de fitohor-

monas, el antagonismo contra los patégenos, solubilizacion del fosfato,

produccién de sideréforos y formacion de biopeliculas. Las raices de
las plantas liberan una variedad de compuestos a la rizosfera que sirven

como fuentes de c y energia para los microorganismos [51].

Conclusién

Las cwms participan en cuantiosos procesos edéficos imprescindibles
de los agroecosistemas, por lo que su diversidad es fundamental para
mantener una 6ptima calidad del suelo. Esta revisiéon engloba la distri-
bucién espacial junto con estudios ecolégicos como las practicas de
manejo de la tierra, las interacciones planta-microbio y las estrategias
metodoldgicas avanzadas. Los métodos modernos de adquisicion de
datos permiten un mejor andlisis de la funcién microbiana del suelo y
proporcionan informacién sobre las précticas agricolas que permitiran
aumentar la produccién de alimentos de forma sostenible. Una vision
completa de los atributos ecolégicos y las distribuciones espaciales de
las cms deberia mejorar la prediccion de los cambios, su estructura y, a

su vez, el funcionamiento del suelo.
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