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Estrategias para el estudio de las
comunidades microbianas del suelo
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Cuando pensamos en ecosistemas solemos imaginar gran-
des selvas lluviosas, densos bosques de pino-encino o in-
cluso matorrales semiaridos, pero pocas veces volteamos
hacia abajo, a pensar en el suelo en el que se desarrollan
estos ecosistemas. Pues bien, es precisamente en el suelo,
pocas veces considerado, en donde se decide quétipo de
vegetacion puede establecerse y cuan productivo sera, en
el caso de los agroecosistemas. En patrticular, las comu-
nidades microbianas que habitan en el suelo facilitan el
establecimiento de determinadas especies vegetales y asi
mismo la productividad del ecosistema. Existe un creciente
interés en el estudio de las comunidades microbianas del
suelo, como se estructura y controla la estabilidad de los
agroecosistemas. Los avances en metodologias, comola
metagendmica, se aplican al analisis de suelosy al estudio
del patrén espacial de las comunidades microbianas. Las
caracteristicas moleculares a nivel de comunidad pueden
utilizarse como indicadores de los procesos del ecosiste-
ma, “biomarcadores” de los procesos del ecosistema para
el monitoreo y la gestién de la salud sostenible del suelo.
Entender las estrategias tedricas y metodoldgicas para
evaluary comprender mejor la distribucién y evolucién de
las comunidades del suelo, incluyendo bacterias, hongos,
nematodosy arqueas, es de vitalimportancia para promo-
ver practicas agricolas sustentables que satisfagan la alta
demanda de alimentos y energia en la agricultura moderna.
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Las comunidades microbianas del suelo (CMS)
poseen patrones de distribucién espacial coheren-
tes con la distribucién de la vegetacion y la hetero-
geneidad ambiental. Uno de los factores que mas
influye en esta distribucion espacial de las CMS
es la cantidad y calidad de la materia organica del
suelo (MOS). Entre los beneficios de la MOS se en-
cuentran la mejora de la capacidad de intercambio
ibnico, laretencién de agua en el suelo, la mejora de
la agregacion del suelo y reduccién de la erosion,
asi como el almacenamiento y captura de gases de
efecto invernadero. En los Ultimos diez anos, las téc-
nicas de gendmica ambiental han proporcionado
una mejor comprension de la composicién micro-
biana, pero aun falta informacién detallada sobre
algunos de los grupos microbianos (por ejemplo,
bacterias, hongos, nematodos y arqueas) (Wang
etal., 2022).

Estos organismos juegan papeles fundamen-
tales en la descomposicién de materia organica,
la ciclacion de nutrientes y la formacién de la es-
tructura del suelo. Las bacterias del suelo son ex-
tremadamente diversas y pueden ser aerdbicas o
anaerdbicas, es decir, pueden vivir en presencia
de oxigeno o en ausencia de él. Algunas bacterias
del suelo son importantes fijadoras de nitrégeno,
lo que significa que son capaces de convertir el
nitrdgeno atmosférico en formas utilizables por las
plantas. Los hongos del suelo, por otro lado, son
cruciales en la descomposicion de la materia orga-
nica, ya que son capaces de descomponer com-
puestos organicos complejos como la celulosay la
lignina. Esto ayuda a liberar nutrientes esenciales
para el crecimiento de las plantas. Los nematodos
del suelo son gusanos microscépicos que pueden
ser beneficiosos o perjudiciales para las plantas,
dependiendo de la especie. Las arqueas del suelo
son menos estudiadas en comparacion con las
bacterias y los hongos, pero se sabe que desem-
pefan papeles importantes en la transformacion
de nutrientes y en la estabilidad del suelo. De ahi la
importancia de examinar las comunidades micro-
bianas del suelo y revisar el conocimiento actual

de la funcién microbiana del suelo, destacando al
mismo tiempo las diferentes practicas de manejo
del suelo con sistemas metodolégicos avanzados
para taxones especificos de naturaleza filogenética
y funcional.

IMPACTO DEL MANEJO DEL SUELO
EN LAS COMUNIDADES MICROBIANAS

Existe un debate sobre el efecto de los distintos
manejos de labranza en los nutrientes del suelo,
la diversidad microbiana, la actividad de las CMS'y
el rendimiento de los cultivos. El manejo del suelo
puede tener unimpacto significativo en las comuni-
dades microbianas presentes en el mismo, y estos
cambios en lacomposiciény diversidad microbiana
pueden influir en la salud del suelo y en la produc-
cién de cultivos.

El manejo de labranza puede afectar a las co-
munidades microbianas de varias maneras, como
alterar la estructura del suelo, la disponibilidad de
nutrientes, lahumedady el pH. Estos cambios pue-
den afectar la actividad microbianay la biodiversidad
en el suelo, lo que a su vez puede influir en la salud
de las plantas cultivadas en ese suelo. Ademas, el
manejo del suelo y su influencia en las comunida-
des microbianas puede jugar un papel importante
en la mitigacion de la escasez de recursos, como
el agua y los nutrientes, asi como en la mejora de
la productividad agricola. Sin embargo, es crucial
entender que la relacién entre el manejo del suelo,
las comunidades microbianas y la escasez de re-
cursos es compleja y multifacética.

Los diferentes métodos de labranza pueden afec-
tar laestructura del suelo, su capacidad de retencion
de aguay nutrientes, y la actividad microbiana. Por
ejemplo, las practicas de labranza minima o ausencia
de labranza pueden promover la formacién de una
capa superficial de materia organica que mejorala
retencién de agua y nutrientes, asi como la diver-
sidad microbiana en el suelo (Li et al., 2020). Esto
puede contribuir ala conservacién delaguay auna
mejor disponibilidad de nutrientes paralas plantas,
lo que a su vez puede ayudar a mitigar la escasez
de recursos.



En términos de calidad de los cultivos, los mi-
croorganismos presentes en el suelo pueden in-
fluir en la acumulacién de nutrientes y compuestos
bioactivos enlos tejidos de las plantas, asicomo en
su resistencia a enfermedades y estrés ambiental.
Por lo tanto, un manejo del suelo que promueva
comunidades microbianas saludables puede con-
tribuir ala produccién de cultivos de mayor calidad
en términos de valor nutricional, sabor, textura y
resistencia a factores estresantes.

Adicionalmente, cada vez son mas las investi-
gaciones que apuntan al efecto negativo que tiene
sobre el microbioma el cambio de uso de suelo de
ecosistemas como humedales, bosques, matorrales
y, especialmente, plantaciones forestales, atierras de
cultivo. En la microescala del suelo, factores como
la porosidad, el contenido de carbono, la disponi-
bilidad de nutrientes y el nivel de proteccion de los
agregados del suelo, se ven seriamente afectados
por las perturbaciones asociadas al cambio de
uso del suelo. Se sabe que las CMS desempenan
un papel fundamental en la descomposicién de la
MOS forestal. La conversién de un terreno forestal
a agricola suele ser perjudicial para la diversidad
microbiana, ya que altera su diversidad y riqueza, y
afecta también las propiedades de agregacion del
suelo (Wang et al., 2020).

Asi pues, diversas perturbaciones como la de-
forestacién, los cambios en el manejo del suelo o
incluso los cambios naturales en los ecosistemas
alolargo del tiempo, producen cambios en las es-
tructuras de las CMS.Se requiere un enfoque mul-
tidimensional que vincule lataxonomia, lafunciény
un conjunto méas amplio de variables ambientales, a
fin de describir la diversidad, la ocupacién de nichos
y los factores ecoldgicos en los suelos agricolas.

La conversion de suelos forestales a agricolas
altera la proporcion de grupos dominantes en la
CMS, favoreciendo a grupos tales como Proteo-
bacterias, Acidobacterias, Planctomicetos, Bacte-
roidetes y Firmicutes, como respuesta a la entrada
de nutrientes con la fertilizacion nitrogenada (Kim
etal., 2021).

En un experimento de campo a largo plazo en
el que se compararon los sistemas de agricultura

ecolégica y convencional, se encontré que los
suelos fertilizados con estiércol fueron capaces
de mantener una mayor abundancia de bacterias
y hongos a largo plazo (Santoni et al., 2023).

La evaluacién de la composicion de la comuni-
dad de nematodos puede proporcionar una vision
Unica de los procesos biolégicos del suelo (Cui et
al., 2024).

Los nematodos desempefan papeles esen-
ciales en las funciones del ecosistema debido a la
especializacion de diferentes grupos de acuerdo
con sus fuentes de alimento.

RETOS EN LA CARACTERIZACION DE LA COMUNIDAD
MICROBIANA DEL SUELO

La composicién de una CMS puede describirse a
través de caracterizaciones microbioldgicas, bio-
quimicas y moleculares, tanto independientes del
medio como dependientes del medio de cultivo.
En cuanto a las metodologias microbioldgicas, el
recuento de colonias en placas de cultivo es una
técnicaampliamente utilizada pero muy limitada en
el estudio de las CMS.

La principal limitacion de esta aproximacion es
que noreflejala comunidad total de microrganismos,
sino solo de aquellos con la capacidad de adaptarse
al medio de cultivo y las condiciones controladas.
Se utilizan también andlisis en microplacas adicio-
nadas con diferentes sustratos para obtener perfiles
fisiolégicos a nivel de comunidad, y patrones de
consumo de nutrientes del suelo para estudiar la
diversidad microbiana en varios terrenos (Rutgers
etal., 2016).

En cuanto a analisis moleculares, algunos estu-
dios se basan en la amplificacién de segmentos es-
pecificos de DNA por medio de lareacciéon en cadena
de la polimerasa (PCR), para posteriormente reali-
zar el andlisis de la composicién de la comunidad.

La secuenciacion de nueva generacion (SNG,
por sus siglas en inglés) se ha aplicado ampliamente
en la exploracién de la composicion, la diversidad
y la distribucién de la comunidad microbiana, y ala



Métodos de estudio
Cultivo en placas

Puarfil fisioldgico en placas

Sin cultivo en placas

Identificacion basada en la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR)
= Elactroforesis en gel de gradiente desnaturalizante (DGGE)

+ Fragmentas da restriccion de longitud polimarfica (T-RFLP)

+ Secuenciacisn masiva (pircsecuenciacion)

= Secuenciacién de nueva generacion

+ Hibridacion flusrescente in situ (FISH)

Parfilas basados en bos lipidos microbianos

« Esteres metilicos de dcidos grasos (FAME)
+ Acidos grasos totales (WCFA)

+ Acidos grasos fosfolipidos (PLFA)

Figura 1. Principales técnicas de caracterizacion de la comunidad microbiana del suelo.

descripcion de las funciones de los microorganismos
endiversos ecosistemas (Mufioz-Ramirezetal.,2024).

Los andlisis de las muestras pueden basarse en
lareplicacién de unaregién especifica del genoma
de los hongos (ITS 1-4), bacterias o arqueas (gen
RNA 16S); o bien, puede secuenciarse al azar y tener
representados los genomas de todos los organismos
de la muestra.

La pirosecuenciacién es unatécnica de secuen-
ciacién de ADN basada en la deteccion de pirofosfato
liberado durante laincorporacién de nucleétidos en
una cadena de ADN en crecimiento.

Otras técnicas que no se basan en la cuantifica-
cién con PCR ni en secuenciacion, son el analisis
de huellas bioquimicas de ésteres metilicos de aci-
dos grasos (FAME, por sus siglas en inglés), acidos
grasos totales (WCFA, por sus siglas en inglés) y de
fosfolipidos (PLFA, por sus siglas en inglés); estas
técnicas han permitido caracterizar los cambios en la
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composicion de CMS enteras, incluyendo la biomasa
flngica, la biomasa bacteriana y la proporcién entre
hongos y bacterias, todas ampliamente relacionadas
con los procesos del ecosistema (Balser et al., 2019).

Eluso de mas de una técnica de manera simulta-
nea permite comprender de mejor manera la diver-
sidad y funcionalidad de los microorganismos del
suelo. Asi, el estudio combinado de secuenciacion,
principalmente basado en lllumina, se ha utilizado
ampliamente para determinar la diversidad y las
distribuciones espaciales de las CMS en diferentes
entornos. Por ejemplo, la secuenciacion lllumina
ofrece un mayor rendimiento, longitudes de lectura
mas largas y una mayor precisiéon en comparacion
con la pirosecuenciacion (Akacin et al., 2022). Esta
técnica permite encontrar posibles vinculos entre la
funcionalidad real de las CMS (actividad enzimati-
ca interpretada como el ciclado de nutrientes, y la
respiracion basal como la actividad metabdlica total
de la CMS) y la abundancia de genes funcionales
(Figura 1).
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RETOS FUTUROS

Mantener la gran diversidad de la CMS en los agro-
ecosistemas es fundamental para conservar una
buena calidad del suelo.

Existe la necesidad de desarrollar enfoques y
politicas de proteccion de la CMS basados en fac-
tores ambientales globales como el uso de latierra,
el enriquecimiento de nitrégeno, el cambio climéatico
y los programas de monitoreo de la diversidad mi-
crobiana del suelo.

Los métodos modernos de adquisicién de datos
permiten un mejor andlisis de la funcién microbiana
delsueloy proporcionan informacion sobre las practi-
cas agricolas que permitiran aumentar la produccién
de alimentos de forma sostenible.

Esto es especialmente cierto cuando se combina
mas de una técnica en el estudio de las comunida-
des microbianas y se explora de manera conjunta
la diversidad y la funcionalidad de las CMS. Una
visiobn completa de los atributos ecoldgicos y las
distribuciones espaciales de la CMS deberia mejorar
la prediccion de los cambios en su estructuray, asu
vez, del funcionamiento del suelo.

REFERENCIAS

Akacin|, Ersoy S, Doluca O and Glngérmusler M (2022). Comparing
the significance of the utilization of next generation and third generation
sequencing technologies in microbial metagenomics. Microbiological
Research 264:127154. https://doi.org/10.1016/j.micres.2022.127154.

Balser TC, Liang C and Gutknecht JL (2019). Linking microbial com-
munity analysis and ecosystem studies: a rapid lipid analysis proto-

col for high throughput. Soil Ecology Letters 1:22-32.

Cui S, Mo Xand Zheng G (2024). Body size induced changes in meta-
bolic carbon of soil nematodes under N deposition and precipitation
regime change in a temperate grassland. Ecol Process 13:9. hitps://
doi.org/10.1186/s13717-024-00484-x.

Kim HS, Lee S, Jo HY, Finneran KT and Kwon MJ (2021). Diversity and
composition of soil Acidobacteria and Proteobacteriacommunities as a
bacterial indicator of past land-use change from forest to farmland. Sci To-
tal Environ 797:148944. https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2021.148944.

LiY,Zhang Q, CaiY, Yang Q and Chang SX (2020) Minimum tillage and
residue retention increase soil microbial population size and diversi-
ty: Implications for conservation tillage. Science of the Total Environ-
ment 716:137164. https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2020.137164.

Mufoz-Ramirez ZY, Gonzalez-Escobedo R, Avila-Quezada GD, Ra-
mirez-Sanchez O, Higareda-Alvear VM, Zapata-Chavez E, Borrego-Loya
Aand Munoz-Castellanos LN (2024). Exploring microbial rhizosphere

communities in asymptomatic and symptomatic apple trees using

103


https://doi.org/10.1016/j.micres.2022.127154
https://doi.org/10.1186/s13717-024-00484-x
https://doi.org/10.1186/s13717-024-00484-x
https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2021.148944
https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2020.137164

© Enrique Soto. Serie Viacrucis, Huaquechula, Puebla, 2014.

amplicon sequencing and shotgun metagenomics. Agronomy 14:357.
https://doi.org/10.3390/agronomy14020357.

Rutgers M, Wouterse M, Drost SM, Breure AM, Mulder C, Stone D, Crea-
mer RE, Winding A and Bloem J (2016). Monitoring soil bacteria with
community-level physiological profiles using Biolog™ ECO-plates in
the Netherlands and Europe. Applied Soil Ecology 97:23-35. https://
doi.org/10.1016/j.aps0il.2015.06.007.

Santoni M, Verdi L, Imran Pathan S, Napoli M, Dalla Marta A, Dani FR,
Pacini GC and Ceccherini MT (2023). Soil microbiome biomass, acti-
vity, composition and CO2 emissions in a long-term organic and con-
ventional farming systems. Soil Use and Management. 39(1):588-605.
https://doi.org/10.1111/sum.12836.

104

Wang J, Zou Y, Di Gioia D, Singh BK and Li Q (2020). Conversion to
agroforestry and monoculture plantation is detrimental to the soil car-
bon and nitrogen cycles and microbial communities of a rainforest.
Soil Biology and Biochemistry 147:107849. hitps://doi.org/10.1016/j.
s0ilbio.2020.107849.

Wang YF, Chen P, Wang FH, Han WX, Qiao M, Dong WX, Hu CS, Zhu D, Chu
HY and Zhu YG (2022). The ecological clusters of soil organisms drive the
ecosystem multifunctionality under long-term fertilization. Environment
International 161:107133. https://doi.org/10.1016/j.envint.2022.107133.

Gobinath Chandrakasan

Facultad de Ingenieria

Universidad Auténoma de Querétaro
gobi.marine@gmail.com


https://doi.org/10.3390/agronomy14020357
https://doi.org/10.1016/j.apsoil.2015.06.007
https://doi.org/10.1016/j.apsoil.2015.06.007
https://doi.org/10.1111/sum.12836
https://doi.org/10.1016/j.soilbio.2020.107849
https://doi.org/10.1016/j.envint.2022.107133
mailto:gobi.marine@gmail.com
https://doi.org/10.1016/j.soilbio.2020.107849

	Sin título
	elementos.buap.mx
	Elementos - Revista de Ciencia y Cultura

	www.buap.mx
	Benemérita Universidad Autónoma de Puebla

	creativecommons.org
	Homepage - Creative Commons

	conahcyt.mx
	Padrón Conacyt de Revistas Científicas – Conahcyt

	openaccessweek.org
	International Open Access Week




