
REVISIÓN DE LA FUNCIÓN 
DE LAS COMUNIDADES 
MICROBIANAS DEL SUELO
A TRAVÉS DE LA GESTIÓN DE 
LA TIERRA Y COMPILACIÓN 
METODOLÓGICA AVANZADA

REVIEW OF THE ROLE OF SOIL MICROBIAL COMMUNITIES 
THROUGH LAND MANAGEMENT AND ADVANCED 
METHODOLOGICAL COMPILATION

Gobinath Chandrakasan*
Juan Fernando García Trejo
Humberto Aguirre Becerra
Enrique Rico García

Universidad Autónoma de Querétaro, México.

*gobinath.chandrakasan@uaq.mx

03
R

ec
ib

id
o 

el
 1

6 
d

e 
en

er
o 

d
e 

20
23

, a
ce

p
ta

d
o 

el
 2

8 
d

e 
m

ay
o 

d
e 

20
23

.

issn: 2683-3107

Li
ce

nc
ia

 C
re

at
iv

e 
Co

m
m

on
s 

Re
co

no
ci

m
ie

nt
o 

- N
oC

om
er

ci
al

 - 
Co

m
pa

rt
ir

Ig
ua

l 4
.0

 In
te

rn
ac

io
na

l (
cc

 b
y-

nc
-s

a 
4.

0)
.



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 producción 

de cultivos para satisfacer la alta demanda de alimentos y energía. 

Gracias al estudio metagenómico del suelo, el patrón espacial y las 

características moleculares de las comunidades microbianas pueden 

fungir como indicadores (biomarcadores) de los procesos ecosiste-

máticos para monitorear y gestionar sosteniblemente la salud del 

suelo. En este sentido, la presente revisión describe las estrategias 

teóricas y metodológicas empleadas para evaluar y comprender la 

distribución y evolución de bacterias, hongos, nematodos y arqueas. 

El objetivo del trabajo es promover prácticas agrícolas que aprove-

chen dicha diversidad para el correcto funcionamiento de la biología 

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

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

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

There is a growing interest in the challenges associated with struc-

tures of soil microbial communities that contribute to the sta-

bility of agroecosystems and increase crop production to meet the 

high demand for food and energy in modern agriculture. Currently, 

major advances in soil metagenomics and spatial patterning of mi-

crobial communities and community-level molecular features can 

be exploited as “biomarker” indicators of ecosystem processes for 

sustainable health monitoring. This review describes the past, pres-

ent and ongoing theoretical and methodological strategies used to 

evaluate and better understand the distribution and evolution of 

bacteria, fungi, nematodes and archaea with the aim of promoting 

agricultural practices that use said diversity for the proper function-

ing of the soil biology and, more broadly, ecosystem services. 

Keywords: bacteria, soil-microbial diversity, plant-microbes interac-

tion, land management, soil nutrient. 



Introducción

Las comunidades microbianas del suelo (cms) poseen patrones espacia-

les estructurados, desde la escala micro hasta la global, basados en la 

distribución de la microflora del suelo en relación con el espacio y la he-

terogeneidad ambiental [1], [2], [3]. La materia orgánica del suelo (mos) 

asociada a elementos como el nitrógeno (n), el fósforo (p) y el azufre 

(s) aporta algunos efectos benéficos: el aumento de la capacidad de in-

tercambio iónico, la retención de agua, la mejora de la agregación y la 

reducción de la erosión, así como el potencial de captar gases de efecto 

invernadero [4]. 

Varios grupos de investigación han contribuido a este tema al publicar 

informes agrícolas donde se evalúa la adaptación de los suelos a diversos 

tratamientos de labranza [5], [6]. En [7] se evaluó la composición de las co-

munidades de bacterias, acidobacterias y hongos en varios tipos de suelo 

(humedal, de bosque y cultivo); se determinó que el cultivo agrícola de los 

humedales modifica los nutrientes del suelo (c, n y p) e influye en la diversi-

dad y estructura de las cms. El estudio confirmó los efectos del cambio de 

uso del suelo (la transición de humedales a tierras de cultivo y plantaciones 

forestales) en el microbioma. A microescala, factores como la porosidad, 

el acondicionamiento de c del sustrato, la disponibilidad de nutrientes y el 

nivel de protección de los agregados de microorganismos de las perturba-

ciones circundantes variaron entre los diferentes microhábitats [8]. En los 

bosques, ecosistemas semiáridos, el patrón de la biota y los nutrientes 

del suelo están correlacionados con los lugares de vegetación que crean 

islas de fertilidad [9].



 

El objetivo del 
trabajo es promover 

prácticas agrícolas que 
aprovechen estudios 

que van desde el 
metagenómico del 

suelo, el patrón espacial, 
hasta las características 

moleculares de 
las comunidades 

microbianas para el 
correcto funcionamiento 
de la biología del suelo y, 
más ampliamente, de los 
servicios del ecosistema.

Las alteraciones de las prácticas de gestión agrícola afectan las funciones 

estructurales del suelo, incluida su agregación; de esta forma, la con-

versión de un terreno forestal a agrícola tiende a perjudicar la diversi-

dad microbiana [10]. Dicha afectación se debe a que genera un cambio de 

especies microbianas fisiológicamente adaptadas a entornos de baja 

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

lación transcripcional, generación de energía y rápida biosíntesis de adn, 

arn y proteínas durante los periodos de disponibilidad.

Un enfoque multidimensional que vincule la taxonomía, la fun-

ción y un conjunto más amplio de variables ambientales podría 

permitir a los investigadores describir la diversidad, ocupación 

de nichos y factores ecológicos en los suelos agrícolas. Por 

ejemplo, a través de prácticas de gestión de la tierra es posible 

explorar los filos copiotróficos dominantes: las Proteobacterias, 

Acidobacterias, Planctomicetos, Bacteroidetes y Firmicutes 

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

lización con n [11]. Las funciones microbianas pueden clasificarse 

como “amplias” (hidrólisis de disacáridos) o “estrechas” (nitrifi-

cación, fijación de nitrógeno y la oxidación de metano). Por su 

parte, los verrucomicrobios en suelos oligotróficos, lo que están 

positivamente correlacionados con el ciclo de compuestos re-

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

Durante la última década, las técnicas de genómica ambiental han pro-

porcionado un mayor entendimiento de la composición microbiana 

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

sentido, el presente trabajo se propone examinar el conocimiento actual 

de la función microbiana del suelo y categorizar las prácticas avanzadas 

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

cíficos.

48

Pe
rs

p
ec

ti
va

s 
d

e 
la

 C
ie

nc
ia

 y
 la

 T
ec

no
lo

g
ía

 | N
úm

ero
 es

pe
cia

l |
 F

ac
ul

ta
d

 d
e 

In
g

en
ie

rí
a 

| U
ni

ve
rs

id
ad

 A
ut

ó
no

m
a 

d
e 

Q
ue

ré
ta

ro
 | 

is
sn

: 2
68

3-
31

07
Edición
especial



Métodos de estudio de la diversidad microbiana

Las cms pueden identificarse a través de caracterizaciones bioquímicas y 

moleculares, tanto independientes del método de cultivo (imc) como de-

pendientes del mismo (dmc) [13]. La secuenciación de nueva generación 

está dirigida a las regiones hipervariables del gen que codifica el arnr 

16s. Esta herramienta ha sido aplicada a la exploración de la composi-

ción, diversidad y distribución de la comunidad microbiana, al igual que 

a la descripción de las funciones de los microbios en diversos ecosiste-

mas [14]. Por otro lado, los análisis más frecuentes en los estudios son:

 — Huellas moleculares por electroforesis en gel de gradiente des-

naturalizante (dgge por sus siglas en inglés). 

 — Pcr cuantitativo (reacción en cadena de la polimerasa).

 — Polimorfismo de longitud de fragmentos de restricción terminal.

 — Composición de la comunidad (secuenciación de illumina).

 — Huellas bioquímicas de ésteres metílicos de ácidos grasos. 

la diversidad microbiana del suelo depende de varios factores

Métodos para el estudio de la diversidad microbiana

pH del suelo
la rotación
de cultivos

disponibilidad
de carbono

salinidad
del suelo

tipos 
de vegetación

disponibilidad 
en N, P y K

potencial 
redox

nematodos

arqueas

bacterias

hongos

comunidades microbianas del suelo

Dependientes del método
de cultivo (DMC)

Agar de 
recuento 
en placa

Perfiles
de fisiológicos
a nivel
comunitario

métodos
de lípidos

microbianos

métodos
basados en la reacción 

en cadena
de la polimerasa

Independientes del método de cultivo (IMC)

métodos
basados en la reacción 

en cadena
sin polimerasa

métodos basado
en secuenciación

Figura 1.
Diversidad microbiana 

del suelo: estrategia 

metodológica, pano-

rama espacial e interés 

funcional.
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Asimismo, se ha dispuesto de perfiles fisiológicos 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 pirosecuenciación es posible definir los atributos 

ecológicos de los grupos seleccionados, a la vez que clasificar los pa-

rámetros ambientales con base en la precisión de sus distribuciones 

espaciales. Esta metodología reveló una posible brecha entre las acti-

vidades de los microorganismos del suelo e hizo evidente que las es-

pecies poco abundantes podían ser altamente activas en el suelo. Por 

otra parte, las combinaciones de pirosecuenciación y estudios basados 

en Illumina se han empleado para determinar la diversidad y las distri-

buciones espaciales de las comunidades microbianas [18].

Sistemas Métodos Bacteria/
Arquea

Hongos Conclusión País
y referencia

Bosque de abetos -agricultura 

orgánica

Longitud-he-

terogenei-

dad-pcr

- -

La estructura de la comunidad 

bacteriana es específica en 

el uso del suelo. La actividad 

enzimática es mayor en la capa 

orgánica del suelo forestal.

Finlandia

[20]

Bosque Montano -cultivos 

diversos

dgge
Disminución Disminución

Cambios en la estructura y 

función de las cms. La dgge está 

vinculada al uso del suelo, no a 

la ubicación.

Argentina

[21]

Bioma de la selva amazónica q pcr
Incremento / 

disminución
-

No hay diferencias significativas 

en las estructuras funcionales 

para las fracciones del suelo y 

el tiempo.

Brasil

[22]

Parque Regional de Massaciuc-

coli Toscana

Huellas de 

adn 
Incremento Incremento

Grandes diferencias en la rique-

za y diversidad de las comuni-

dades bacterianas y fúngicas.

Italia

[23]

Meseta tibetana
Ácido graso 

fosfolípido
Incremento Incremento

Las variables totales de la capa 

orgánica del bosque aumenta-

ron (bacterias, hongos, etc.).

China

[24]

Borneo malayo
Pcr, secuen-

cia Illumina

Incremento / 

disminución
-

No aminora la diversidad de 

bacterias, pero sí las diferencias 

en los grupos taxonómicos y los 

cambios en la composición de la 

comunidad.

Asia

[25]

Tabla 1.

Informes sobre cambios 
en las propiedades 
microbianas del suelo tras 
la conversión de bosques 
a cultivos agrícolas, 
así como los métodos 
utilizados.
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El creciente interés por la tecnología de microarreglos se debe a la 

complejidad de las cms, así como a la diversidad de genes funcionales 

y de expresión génica según los patrones de diseño de las sondas. 

Este estudio permite encontrar vínculos entre las proxy (enzimas y res-

piración basal) y la abundancia de genes funcionales. Por otra parte, el 

impacto de los regímenes de cultivo sobre el c del suelo y las comuni-

dades microbianas está mediado por la distribución del tamaño de los 

agregados: mayormente pronunciado en los macro-agregados que en 

los micro-agregados. A su vez, la hibridación fluorescente in situ (fish 

por sus siglas en inglés) en combinación con la técnica dirigida al arnr 

16S se aprovechó para estudiar la estructura de las cms y la dinámica de 

la actividad de microbios específicos (bacterias nitrificantes, bacterias 

reductoras de sulfato, organismos acumuladores de polifosfato). Así, 

la combinación de fish con la tinción de la biomasa microbiana total 

que posee una alta afinidad por el adn facilita el reconocimiento de 

microorganismos activos [19].

El microbioma en el suelo: diversidad, distribu-
ción e impacto

La estructura de las cms está estrechamente relacionada con el tipo de 

vegetación, calidad de la mos, región geográfica, 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 fisiológicos (placas BioLog Eco) y enfoques 

basados en el adn (pirosecuenciación) para medir los cambios en las 

comunidades bacterianas durante el crecimiento de rizosferas de soja 

en el campo. 

El análisis de ácidos grasos de fosfolípidos (plfa) sirve para cuantificar la 

biomasa microbiana y la composición 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 análisis de las unidades taxonómicas operativas mostró que 

en las comunidades bacterianas de la rizosfera, al igual que Bacillus, 

Bradyrhizobium y Rhizobium, las rizobacterias promotoras del creci-
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miento vegetal (pgpr por sus siglas en inglés) cambiaron de manera 

específica para cada etapa. Estos informes evidenciaron la correlación 

existente entre las comunidades bacterianas de la rizosfera y el creci-

miento de la planta de soja.

Las comunidades fúngicas del suelo son esenciales para la retención de 

nutrientes (lixiviación de n y pérdidas de n2o), dado que proporcionan 

rutas de transporte y reciclaje de c; asimismo, estos especímenes son 

más resistentes a las perturbaciones del cambio climático (como la se-

quía) que sus contrapartes de manejo intensivo dominado por bacterias 

[28]. El incremento de la proporción hongos-bacterias en el suelo se ha 

relacionado con el aumento del c y, consecuentemente, con la propor-

ción c:n; el mismo efecto se extiende a diversas aportaciones orgánicas 

como el compostaje a base de coníferas, los regímenes de humedad del 

suelo y recubrimiento de cultivos con arveja [29]. En pocas palabras, la 

acumulación de c en el suelo da mayor soporte a la diversidad de las cms 

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

En [31] se describió un experimento de campo a largo plazo en el que 

se compararon los sistemas de agricultura ecológica y convencional en 

busca de correlaciones entre la abundancia de taxones y el régimen 

de fertilización. Los resultados exhibieron una mayor presencia de fi-

los bacterianos y varios taxones fúngicos 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 raíces que 

participan en la dinámica del c del ecosistema del bosque boreal. Una 

comparación cuantitativa, basada en pcr, de la abundancia de hongos 

y bacterias a lo largo de un gradiente de ph del suelo reveló que tres 

grupos principales (Ascomicetos, Basidiomicetos y Quitridiomicetos) 

gobernaban la comunidad fúngica, independientemente del ph [32]. 

Otro punto de vista sugiere que los árboles de bosques templados se 

asocian con comunidades de hongos (micorrízicos arbusculares, hma o 

ectomicorrízicos) para facilitar su acceso a nutrientes y agua, alteran-

do así el c del suelo y el ciclo de nutrientes [33]. Por su parte, en los 

bosques tropicales, la proporción de n inorgánico a orgánico del suelo 

estuvo fuertemente influenciada por la estructura de suelo, flora y clima 

(sfc) [34]; asimismo, los efectos de las ectomicorrícicas (ecm) en el ciclo 

del n permitieron la monodominancia de las especies de árboles en un 

bosque montano tropical [35]. 

52

Pe
rs

p
ec

ti
va

s 
d

e 
la

 C
ie

nc
ia

 y
 la

 T
ec

no
lo

g
ía

 | N
úm

ero
 es

pe
cia

l |
 F

ac
ul

ta
d

 d
e 

In
g

en
ie

rí
a 

| U
ni

ve
rs

id
ad

 A
ut

ó
no

m
a 

d
e 

Q
ue

ré
ta

ro
 | 

is
sn

: 2
68

3-
31

07
Edición
especial



Los nematodos son un importante, abundante y diverso grupo de inver-

tebrados, miembros de la comunidad biótica del suelo y cuya evaluación 

composicional podría proporcionar una visión única de los procesos bio-

lógicos del suelo. Esta consecuencia se debe a que diferentes grupos 

de nematodos están especializados según sus fuentes de alimento, por 

lo que desempeñan roles esenciales en el ecosistema. Además, 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 múltiples hongos, bacterias y parásitos de plantas. En este 

sentido, algunos investigadores han realizado estudios basados en la se-

cuenciación de eucariotas, incluidos los nematodos, utilizando adn am-

biental extraído directamente de suelos y sedimentos. El experimento 

hizo posible establecer una huella metabólica de nematodos, lo que per-

mite la cuantificación funcional de la biomasa, la actividad metabólica y 

el flujo de energía de c en la red alimentaria del suelo [36], [37]. 

Las arqueas desempeñan funciones ecológicas fundamentales en la mos 

que implican energía, ph y factores geoquímicos, incluida la oxidación o 

la reducción de metales, así como la alteración de las condiciones quí-

micas del entorno. La comparación global de las arqueas del suelo rea-

lizada en [38] determinó que el 2 % de las 454 secuencias obtenidas eran 

arqueas debido al cebador 16s generalizado que se utilizó, lo que indica 

una abundancia relativa menor en comparación con las bacterias. 

Diversidad 
microbiana Sesión Método Resultados Cultivo

y citación

Bacteria,

arquea

Sesión de drenaje 

(abril), sesión inundada 

(agosto)

pcr (16S rarn) y pirose-

cuencia

La actividad microbiana, la presencia 

de procariotas, la diversidad y la es-

tructura de la comunidad se modifica-

ron en función de la estación, el pH y la 

fertilización a largo plazo.

Oryza sativa [39]

Bacteria,

hongos

Fertilizante inorgánico 

y fertilizante orgánico, 

sin control de fertili-

zantes

Amplificación de genes y 

secuencia profunda

Se alteraron significativamente las 

propiedades del suelo, los índices de 

riqueza y composición microbiana. 
Oryza sativa [40]

Nematodos

Labranza convencio-

nal, labranza cero y 

orgánica

Meta-código de barras y 

análisis morfológico

Se reportaron doce nematodos con un 

umbral de similitud del 99 %, 3034 úni-

cos y 30 familias. El análisis morfológico 

recuperó 21 familias de nematodos.

Triticum, Glycine, 

Vicia villosa [41]

Tabla 2.

Técnicas actuales y 
emergentes utilizadas en 
la detección de las CMS 
y sus correspondientes 
modelos de cultivo.
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Bacteria
Suelo en su totalidad y 

rizosfera

pcr y secuencia Illumina 

Miseq

La abundancia relativa de la mayoría 

de los filos bacterianos se incrementó 

significativamente en los suelos de la 

rizosfera y en su totalidad. 

Glycine y Zea 

mays [42]

Bacteria,

hongos

Abril, junio, septiem-

bre (efecto de dife-

rentes labranzas (0-5, 

5-10, 10-20 cm))

plfa

Los plfa bacterianos fueron el registro 

más bajo, mientras que los plfa fúngicos 

fueron mayores en septiembre, como lo 

muestra la relación hongos:bacterias con 

el aumento de la fertilización con n.

Zea mays [43]

Hongos

De septiembre a junio 

(trigo) y de junio a 

agosto (leguminosas)

Secuenciación de genes 

y plfa

Los efectos de las rotaciones de culti-

vos de cobertura aumentaron varias 

otu de amf en el suelo sub-superficial. 

Se reportó temporada de cultivo de tri-

go a diferencia del barbecho registrado 

en verano. No hubo aumento significa-

tivo de carbón orgánico del suelo.

Triticum, Fabaceae

[44]

Mejora de la interacción planta-microbios

Las plantas interactúan con las cms tan intensa, recíproca y frecuente-

mente [45] que resulta necesario un análisis integrado basado en el tipo 

funcional de las plantas, composición de la cms y procesos biogeoquími-

cos del suelo. Un estudio de este tipo permitiría comprender los efectos 

de las retroalimentaciones por encima y por debajo del suelo en su 

función ecológica [46], [47]. 

En [48] se mostró que la incorporación de los microbios en los modelos 

biogeoquímicos mejoraba sustancialmente la predicción de la dinámi-

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 raíces (hon-

gos micorrízicos arbusculares y bacterias Gram negativas) [49]. Dichos 

microorganismos absorben el c recién fotosintetizado, contribuyendo 

así al ciclo de c al introducirlo al sistema del suelo. Estas interacciones se 

producen entre las pgpr y la raíz, mediando la adquisición 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 estimulación del crecimiento de las plantas mediante la fijación del 

amf: hongos micorrízicos arbusculares; otu: unidades taxonómicas operacionales; plfa: ácidos grasos de fosfolípidos (por sus siglas 
en inglés).
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n2 atmosférico; asimismo, están implicadas en la producción de fitohor-

monas, el antagonismo contra los patógenos, solubilización del fosfato, 

producción de sideróforos y formación de biopelículas. Las raíces de 

las plantas liberan una variedad de compuestos a la rizosfera que sirven 

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

Conclusión

Las cms participan en cuantiosos procesos edáficos imprescindibles 

de los agroecosistemas, por lo que su diversidad es fundamental para 

mantener una óptima calidad del suelo. Esta revisión engloba la distri-

bución espacial junto con estudios ecológicos como las prácticas de 

manejo de la tierra, las interacciones planta-microbio y las estrategias 

metodológicas avanzadas. Los métodos modernos de adquisición de 

datos permiten un mejor análisis de la función microbiana del suelo y 

proporcionan información sobre las prácticas agrícolas que permitirán 

aumentar la producción de alimentos de forma sostenible. Una visión 

completa de los atributos ecológicos y las distribuciones espaciales de 

las cms debería mejorar la predicción de los cambios, su estructura y, a 

su vez, el funcionamiento del suelo.
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