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La tribu de hormigas Attini incluye 12 géneros y mas de 230
especies de hormigas herbivoras que cultivan hongos mu-
tualistas como fuente de alimento (Barke et al., 2010). Las
especies de hormigas productoras de hongos se dividen en
cinco sistemas agricolas: cultivadora de hongos coralinos,
cultivadora de hongos de levadura, cultivadora de hongos
superiores, cultivadora de hongos inferiores y las que gus-
tan de forrajear hojas. Estas Ultimas hormigas tienen un im-
pacto significativo en la renovacion del suelo, el reciclaje del
carbono y la disponibilidad de recursos (Suen et al., 2011).

Existen diferentes sistemas de castas de hormigas que
forrajean hojas y cultivan hongos (Leucoagaricus gongylo-
phorus). Estas castas de hormigas incluyen a las reinas
reproductoras, machos reproductores alados, obreras y
larvas. Mientras lareinay los machos aseguran la perpetua-
ciéndelacolonia, las crias son consideradas como la “casta
digestiva” de la coloniade hormigas porque poseen enzimas
que degradan las hojas que sirven como sustrato del hongo.

El papel de las hormigas obreras es muy variado. Se en-
cargan de buscar alimento, incorporar sustrato, mantener el
nido, del cuidado de las crias, de la plantacién de hifas fingi-
cas,delalimpiezadelacoloniay delaproduccionde defensas
quimicas que dependen de las secreciones glandulares y las
bacterias mutualistas (Aylward etal., 2012; Goes et al., 2020).
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La principal actividad de las hormigas Attini con-
siste en recolectar hojas para alimentar a ciertas
especies de hongos. Estos hongos actian como
un “sistema digestivo auxiliar”, encargandose de
degradar polimeros que sirven de alimento a las
hormigas, lo que a su vez aumenta la durabilidad del
nido (Aylward et al., 2012). Basicamente, los hongos
convierten el material vegetal que se considera difi-
cil de descomponer o “recalcitrante” en nutrientes
ricos y disponibles para las hormigas (Barcoto et al.,
2020). Los linajes de hormigas que cultivan hongos
y que han evolucionado de manera independiente
pertenecen a los grupos Hymenoptera, Formicidae
y Myrmicinae (Barcoto et al., 2020).

Un aspecto fascinante de la interaccion entre
microorganismos es la relacién que establecen las
bacterias y los hongos en el entorno de las hormi-
gas. Estas hormigas crean una estructura especial
conocida como “jardin de hongos”, donde cultivan
hongos que son esenciales para la supervivencia. En
este ecosistema, las bacterias desempefan un papel
crucial al ayudar a descomponer la lignocelulosa,
fijar nitrégeno y producir aminoacidos y vitaminas
que benefician a las hormigas. Tal colaboracién for-
ma un “mutualismo tripartito” donde las hormigas,
los hongos y las bacterias se ayudan mutuamente,
lo que no solo proporciona alimento a las hormigas,
sino que también produce metabolitos que acttan
como defensa para la colonia (Barke et al., 2010).

HERRAMIENTAS EN EL ESTUDIO DE LOS
MICROORGANISMOS HALLADOS EN LAS HORMIGAS

Lametagenomica, en palabras sencillas, es obtener
el acido desoxirribonucleico (ADN) de un insecto,
unabacteria o un hongo sin necesidad de aislar los
microorganismos en el laboratorio. EI ADN de hon-
gosy bacterias se encuentraen el cuerpo delas hor-
migas y puede ser obtenido a partir de un muestreo
de colonias de hormigas recolectadas en campo
o criadas en laboratorios. Posteriormente, se se-
cuenciael ADNy los resultados de la secuenciacion
se analizan por medio de métodos bioinformaticos

para el armado o ensamble del metagenoma con
el objetivo de interpretarlo. Todo, conlafinalidad de
dilucidar las familias de genesy proteinas funciona-
les que conforman el genoma de la hormiga y sus
microorganismos (Figura 1A) (Barcotoetal., 2020).

Ademas, por medio del andlisis metagenémico,
se puede conocer la abundancia de las familias de
bacterias presentes en las hormigas, asi como al-
gunas estadisticas sobre la diversidad bacteriana
basandose enlacomparacién de secuencias meta-
gendmicas con bancos de datos como SILVA, que
contiene una gran cantidad de secuencias del gen
ribosomal del 16S rARN de microorganismos que son
cultivables o no cultivables en el laboratorio (Figura
1B) (Barcotoetal.,2020). EIgen 16SrARN es de gran
importancia, se encuentraen las bacteriasy es el en-
cargado de fabricar unamolécula que forma parte de
los ribosomas, que son las “fabricas” de proteinas
delas célulasbacterianas. Al estudiarel gen 16SrARN,
los cientificos pueden identificar diferentes tipos de
bacterias, ya que este gen es Unico para cada espe-
cie. Es como una huella digital de las bacterias que
ayudaaentender ladiversidad de la vida microbiana.

iCUAL ES LA FUNCION DE LOS MICROORGANISMOS
EN LAS HORMIGAS?

Las hormigas presentan modificaciones genéticas
que reflejan su dependencia obligada con un “hon-
go saprdfito” que se alimenta de materia organica
muerta, con lafinalidad de obtener nutrientes que las
hormigas no pueden producir por si mismas. Como
ejemplo, lavia de la biosintesis de aminoacidos como
laargininay de produccion de la proteina hexamerina;
ambos com vbnm, puestos son necesarios para la
obtencién de nutrientes y son probablemente ob-
tenidos de los hongos cultivados por las hormigas
(Suenetal., 2011).

En general, las hormigas attinas llevan a cabo un
mutualismo tripartito con el hongo Leucoagaricus
gongylophorus, que proporciona alimento, y con
bacterias como los actinomicetos, que producen
una gran variedad de compuestos con propiedades
antimicrobianas, como la canicidina y la dentigeru-
micina (Barke et al., 2010).
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Figura 1. Técnicas metagendmicas usadas para comprender la ecologia de las hormigas y bacterias simbio-
ticas. (A) Secuenciacion metagenémica de los genomas de hormigas. (B) Secuenciacion del gen 16s rARN en
bacterias provenientes de hormigas. Figura elaborada en BioRender bajo una licencia institucional.

Los actinomicetos se pueden encontrar en la
cuticula de las hormigas y son capaces de inhibir el
crecimiento de hongos patogénicos de hormigas
como Escovopsis (Worsley et al., 2019; do Nasci-
mento et al., 2022). Una caracteristica importante
delas hormigas es que pueden heredar simbiontes
microbianos compartiéndolos o enredandose a sus
crias. Las hormigas cortadoras de hojas, asicomo la

microbiota intestinal y del nido, desempefan funcio-
nes que incluyen lafijacién de nitrégeno, la produc-
cién de antibidticos y enzimas degradadoras de car-
bohidratos, la sintesis de vitaminas y la conversién de
arginina en amoniaco. Todos estos compuestos son
necesarios paralos procesos vitales de las hormigas
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(Aylward et al., 2012; Worsley et
al., 2019). Ademas, las hormigas
suelen tener resistencia natural
a los hongos y pueden producir
compuestos antifingicos que in-
cluyen proteinas especializadas, 2 colombica
venenos, fluidos corporales cono-
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Figura 2. Simbiontes bacterianos en hormigas Atta y Acromyrmex obtenidos a partir del ensamble
metagendémico, la experimentacién con procesos bacterianos y laintegracién de herramientas
de prediccion (Aylward et al., 2012; Worsley et al., 2019; do Nascimento et al., 2022; Zhukova et

al., 2022). Figura elaborada en BioRender bajo una licencia institucional.

gas. Por ejemplo, los actinomice-
tos que funcionan como una pri-
meralineade defensa.

Ademads, las hormigas forrajeras tienden arecha-
zar ciertas plantas utilizando su memoria olfativa, que
se forma por medio del aprendizaje por evitacion,
lo que le ayuda a identificar que no son adecuadas
para cultivar su hongo simbidtico. Este mecanismo
se aplicaalas crias de hormiga: las adultas estable-
cen un sistema de limpieza mediante la absorciony
propagacién de veneno, cuyo componente princi-
pal es el acido férmico. Este proceso actiiacomoun
mecanismo de inmunidad social contra patégenos
como los hongos que afectan alas hormigas, y ayuda
a reducir la contaminacién microbiana del material
delas hojas antes de que ingresen al nido.

En resumen, se trata de un tipo de inmunidad
social que se basa en mecanismos de reconocimien-
to quimico. Asi es como se crea una memoria que
relacionalos dafos ala colonia con senales especi-
ficas provenientes de microorganismos patégenos
(Goesetal., 2020). En las hormigas del género Atta,
la secuenciacion del metagenoma ha sido muy util
para predecir las proteinas codificantes que realizan
diversas funciones bacterianas. Un ejemplo son las
enzimas hidroliticas conocidas como “CaZymas”,
que degradan material vegetal y liberan nutrientes
(Barcoto et al., 2020).

También ha sido importante empalmar los datos
desecuenciaciony prediccién con laexperimentacion
en el laboratorio. Un ejemplo es el aislamiento de la
bacteria Gram-positiva Pseudocardia a partir de la cu-
ticulade lahormigaAcromyrmex (Worsley etal., 2019).

Asimismo, en el intestino de Acromyrmex se han
identificado microorganismos que, como los rizobios,
desempenan un papel biolégico importante al pro-
porcionar vitaminas a las hormigas. Ademas, se ha
estudiado el uso del sistemainmunitario adaptativo de
las bacterias, en particular del sistema CRISPR, que
actiia como un mecanismo de defensa contra virus
que afectan alos microorganismos simbidticos de las
hormigas conocidos como “fagos”. Cuando las bacte-
rias son atacadas por estos virus, pueden reconocerlo
y defenderse de futuras interacciones con los fagos
almacenando fragmentos de su ADN en una region
especial del ADN bacteriano, que es nada menos
que el sistema CRISPR. Posteriormente, se produce
una proteina nombrada Cas, la cual tiene la funcién
de cortar el ADN viral neutralizando asilaamenazay
evitando el proceso infectivo (Zhukova et al., 2022).

El cambio climatico ha sido un factor ante el cual
los simbiontes microbianos han logrado adaptar-
se de manera eficaz. Un ejemplo son las bacterias
anhidrobiéticas que viven en la cuticula de las hor-
migas. Estas bacterias han desarrollado mecanis-
mos de tolerancia a la desecacién que mejoran la



supervivencia de estos insectos. Estas adaptaciones
también permiten a las bacterias regular la tempera-
tura corporal de las hormigas, ayudandolas a enfren-
tar las condiciones de sequia (Duarte et al., 2019).

La Figura 2ilustra el papel de los microorganis-
mos aislados de diversas partes del cuerpo de las
hormigas y de los nidos de la tribu Atta.

INTERACCIONES ECOLOGICAS ENTRE LAS BACTERIAS
SIMBIOTICAS Y LAS HORMIGAS

Lasecuenciacién del metagenomaayuda a conocer
cuales son las familias de bacterias que interactian
con las colonias de hormigas y aentender cémo fun-
cionan las proteinas que producen estos microorga-
nismos. Con ello se facilitaentender como es que las
bacterias y las hormigas van adaptandose mutuamen-
te conlafinalidad de preservar la supervivencia mutua,
talcomo se hasefalado en lainteraccién entre la bac-
teria Rhizobiumylas hormigas (Zhukovaetal.,2022).

Por otro lado, importa conocer las funciones me-
tabolicas y nutricionales de las bacterias porque
las hormigas constantemente estan procesando
material vegetal como las hojas, que colectan para
romperlas mecanicamente con sus mandibulas, ma-
cerarlas y formar una especie de bolo alimenticio
con la finalidad de construir y mantener su colonia.
Al mismo tiempo, las hormigas cultivan hongos. Es-
to significa que impregnan o “inoculan” las masas
de hojas con un hongo saprofito que llevan en su
cuticula y que ha sido heredado de otras hormigas.
Esta actividad es la mas importante para la vida de
la hormiga, ya que el hongo proporciona alimento
atodala coloniay es por ello que la hormiga cuida
constantemente del hongo. Esto les permite obte-
ner nutrientes que se hacen digeribles gracias a la
accion de los hongos. También hay bacterias espe-
cializadas que viven en simbiosis con las hormigas.

Estas bacterias actian como defensa para las
hormigas al producir compuestos antifingicos. Otra
habilidad de las bacterias es que poseen un arsenal
muy vasto de enzimas que degradan el material ve-
getaly lo convierten en azlcares digeribles, lo cual
es por si mismo un mecanismo de supervivencia.
En este caso, las enterobacterias, actinobacteriasy

firmicutes son los principales microorganismos res-
ponsables de estas funciones (Barcoto etal., 2020).

Finalmente, los aminoacidos y vitaminas son esen-
cialesenlosinsectos, ya que desempenan funciones
vitales relacionadas con el crecimiento, la reproduc-
cién y el metabolismo. Es importante conocer los
principales microorganismos involucrados en los pro-
cesos de sintesis de biomoléculas. Paralograrlo, exis-
ten bacterias que dedican su existencia a suministrar
estas moléculas alos insectos, ya que estos no pue-
den sintetizar aminoéacidos y vitaminas por si mismos.
Por lo tanto, las hormigas actian como hospeda-
dores que proporcionan nutrientes, como fuente de
carbono, y unambiente favorable para la multiplica-
cién de las bacterias simbiéticas como las Gram-ne-
gativas (Aylward et al., 2012; Zhukova et al., 2022).

CONCLUSION

La metagendmica ha sido una herramienta muy po-
derosa para determinar las familias de bacterias que
interacttan con las hormigas. El uso de herramien-
tas de prediccién ha permitido a los investigadores
comprender mejor las posibles funciones de los mi-
crorganismos en el ciclo de vida de las hormigas.
Simultaneamente, ha sido crucial determinar los
procesos bacterianos relacionados con la adqui-
sicion de nutrientes y la produccion de antibidticos
como linea de defensa. Esto ha marcado el inicio de
la comprension de las interacciones tripartitas entre
hormigas, hongos y bacterias. Es de esperarse que,
en un futuro, se investigaran estas interacciones en
nuevas especies de hormigas cuya principal activi-
dad es el forrajeo de hojas y el cultivo de hongos.
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