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RESUMEN:..

Los microorganismos son muy importantes y desempefian funciones claves en el suelo, pero
cobran mayor importancia en los sistemas de produccion agroecoldgica u organica, donde de
ellos depende los nutrientes disponibles para los cultivos comerciales. El objetivo del estudio
fue conocer los efectos de un manejo agroecolégico vs manejo convencional en la comunidad
bacteriana del suelo. Este estudio se realiz6 en un ensayo localizado en la chacra
experimental INTA Barrow, que cuenta con 16 ha donde en 8 ha se desarrolla un manejo
convencional y en las 8 ha restantes se desarrolla un manejo agroecoldgico. Se realizd un
muestreo de suelo a 0-10 cm de profundidad, se extrajo ADN gendémico y se realizo
secuenciacion del gen 16S. Los filos bacterianos mas abundantes fueron Acidobacteriota
(31%), Verrucomicrobiota (19%) y Chloroflexi (15%). EI manejo AE present6 una mayor
abundancia relativa (p<0,05) de los filos Proteobacteria y Bacteroidotes. A partir de las
secuencias obtenidas se realizé el andlisis de especies indicadoras Lefse, se obtuvieron 7
géneros indicadores para el manejo AE y un género indicador en el manejo CV respecto al
manejo CV. En este estudio el género Chthoniobacter (taxa indicadora del manejo AE)
perteneciente al filo Verrucomicribia correlaciono positiva y significativamente con el carbono
organico del suelo (COS). El manejo AE logré un incremento en las taxa indicadoras y dichas
taxa son funcionales y correlacionaron con un parametro clave como es el COS. Estos
resultados reafirman la importancia de mejorar la biodiversidad del suelo a través de practicas
agroecoldgicas para mantener el funcionamiento y sus servicios.

PALABRAS CLAVE: diversidad, estiércol, comunidad microbiana.

INTRODUCCION

En comparacion con la agricultura convencional, el manejo agroecoldgico puede promover el
funcionamiento biolodgico del suelo principalmente al reducir los aportes externos de
fertilizantes minerales y aumentar la diversidad de cultivos (Gliessman, 2012). Los
microorganismos son muy importantes y desempefian funciones claves en el suelo, pero
cobran mayor importancia en los sistemas de produccién agroecoldgica u organica, donde de
ellos depende los nutrientes disponibles para los cultivos comerciales (Wezel et al. 2014). Sin
embargo, aun no se sabe si esto es cierto después de la conversidén del manejo convencional
al agroecoldgico, especialmente si la agricultura convencional se lleva a cabo con practicas
sostenibles de rotacion de cultivos y sin labranza. El objetivo del estudio fue conocer los
efectos de un manejo agroecolégico vs manejo convencional en la comunidad bacteriana del
suelo.

MATERIALES Y METODOS

El estudio se realizé sobre un experimento establecido en el afio 2011 en la chacra
experimental INTA Barrow, sobre un suelo Argiudol Tipico y Argiudol Petrocalcico, que cuenta
con 16 ha donde en 8 ha se desarrolla un manejo convencional y en las 8 ha restantes se
desarrolla un manejo agroecolégico. El muestreo se realiz6 a la cosecha del trigo en
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noviembre de 2016, se recolectaron muestras de suelo de 0-10 cm de profundidad con
barreno de 2,5 cm de didmetro. Partiendo de estudios previos (Aparicio et al., 2018) se
seleccionaron 2 zonas de muestreo dentro del manejo AE y 2 zonas de muestreo dentro del
manejo CV donde a su vez se definieron 5 puntos de muestreo y se tomaron 20 submuestras
en cada uno de ellos. Las muestras fueron tamizadas en himedo por tamiz de 2 mm y se
conservaron a -20 ° C para la extraccion de ADN gendmico.

El ADN se extrajo utilizando el kit Powersoil DNA Isolation (MoBio Carlsbad, CA, USA)
siguiendo el protocolo del fabricante. La concentracion y pureza del ADN se midié con
NanoDrop 8000 (ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA). Se amplificé la region V4 del
gen 16S rRNA con los primers 515F (Parada et al., 2016) y 806-R (Apprill et al., 2015). Los
fragmentos fueron secuenciados en equipo Illumina MiSeq en el laboratorio Europeo de
Biologia Molecular con sede en Heidelberg (Alemania). Las secuencias crudas se cargaron a
la base de datos European Nucleotide Archive (ENA) con el nimero de proyecto ERP116269.
A partir de archivo fastq, el cual se encontraba desmultiplexado y se le habian eliminado
nucleétidos no biolégicos como cebadores y adaptadores, se procedié al andlisis
bioinformatico de las secuencias siguiendo el pipeline DADA2 (1.16) (Callahan et al., 2016)
en RStudio. La asignacion taxonomia de los ASV se realiz6 utilizando la base de datos SILVA
version 138 (Quast et al. 2013).

RESULTADOS Y DISCUSION

La secuenciacion del gen 16S permitio la identificacién de las bacterias presentes en cada
sistema de manejo, a partir de este analisis se obtuvieron un total de 1600 ASVs. Donde los
filos bacterianos mas abundantes fueron Acidobacteriota (31%), Verrucomicrobiota (19%) y
Chloroflexi (15%), seguido de los filos Actinobacteriota, Plactomyceotota, Proteobacteria y
otros (Figura 1). En la Figura 1 se detalla la abundancia relativa de los filos bacterianos por
tratamiento donde se observa diferencias en las abundancias. El manejo AE present6 una
mayor abundancia relativa (p<0,05) de los filos Proteobacteria y Bacteroidotes, respecto al
manejo CV. Similares resultados fueron reportados por Huang et al., (2023), al estudiar un
manejo organico vs un manejo CV, a su vez se ha reportado que el filo proteobacterias
correlaciona positivamente con el nitrégeno de amonio (N-NH4) (Huang et al. 2023), lo cual
estaria indicando que hay diferentes vias metabdlicas del nitrégeno entre el manejo CV y AE.
Bacteroidetes, por su parte es un filo ecolégicamente muy importante (Wolinska et al., 2017),
se considera que estan especializados en la degradacion de materia organica compleja como
polisacaridos (Church, 2008). Wolinska et al., (2017) consideran a este filo como un indicador
biolégico sensible al uso agricola, en dicho estudio reportaron una disminucién en la
abundancia relativa de bacteroidetes con el uso agricola. Wu et al., (2021) observaron que la
diversidad de cultivos incremento los contenidos de carbono organico del suelo y dichos
tratamientos tuvieron mayor abundancia del filo bacteroidetes, similares resultados fueron
observados en nuestro estudio.
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Figura 1. Abundancia relativa de los filos bacterianos mas abundante en cada manejo,
agroecologico (AE) y convencional (CV).

A partir de las secuencias obtenidas se realizé el andlisis de especies indicadoras Lefse, se
obtuvieron 7 géneros indicadores para el manejo AE y un género indicador en el manejo CV
(Figura 2). Los biomarcadores se utilizan para identificar especies claves asociadas a un
manejo en particular y que puedan estar dando cuenta de las vias metabdlicas de los
nutrientes bajo dicho manejo. En AE resultaron indicadores los generos Chtoniobacter,
Acidibacter, Pseudarthrobacter, Devosia, Candidatus Nitrocosmicus, Paludibaculum vy
Altererythrobacter. Mientras que en el manejo CV resulté indicador los genero Angustibacter.

Chthoniobacter pertenece al filo Verrucomicrobia, y es de gran importancia ambiental
particularmente en el suelo, pero es muy dificil de cultivar (Kalam et al., 2022). La cepa
Chthoniobacter flavus Ellin 428 es una de las pocas bacterias de este filo que se han logrado
aislar (Sanwang et al., 2004) y también correlaciona positivamente con un indicador clave
como el COS (Wu et al., 2021). Sanwang et al., (2004) aislaron por primera vez esta bacteria
desde suelos con pastura de raigrass y trebol. Acidibacter pertenece al filo Proteobacterias y
con potencial para incrementar el pH y el COS (Falagan & Johnson, 2014; Zhang et al., 2021).
Sun et al., (2021) encontraron mayor abundancia en el suelo y en la rizosfera de un cultivo de
Sorgo y que estos microorganismos fueron predictores del rendimiento y contenido de
proteina del cultivo. Candidatus Nitrocosmicus perteneciente al filum Nitrososphaerota, es una
archeae nitrificante, oxida el amoniaco. Sim et al., (2022) estudiando el efecto de los pesticidas
en la comunidad microbiana funcional relacionada al ciclo del nitrégeno observaron que los
pesticidas disminuyeron significativamente a las archeas oxidamentes del amoniaco (AOA).
Paludibaculum perteneciente al filum Acidobacteriota, el cual fue asociado a valores de pH
neutros, suelos sin fertilizacién nitrogenada y con rotacion de cultivos (Behnke et al., 2021).
Altererythrobacter perteneciente al filo Proteobacteria clase alphaproteobacteria. En el manejo
CV se reporté tnicamente el género Angustibacter perteneciente al filo Actinomycetota.
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Figura 2. Andlisis discriminante lineal del tamafio del efecto (LEfSe- sigla en inglés) que
muestra los cambios en la microbiota bacteriana entre el manejo agroecoldgico (AE) y el
manejo convencional (CV).

Se realiz6 correlacion entre los géneros bacterianos que resultaron indicadores en el andlisis
Lefse y los parametros edaficos medidos (quimicos y microbiolégicos). En este estudio el
género Chthoniobacter perteneciente al filo Verrucomicribia correlaciond positiva vy
significativamente con el COS (Figura 3), hasta el momento se habia reportado a este filo
como promotor de crecimiento de las plantas, biosintetisar metabolitos secundarios y estar
involucrado en el ciclo del nitrégeno (Kalam et al., 2022). Kant et al., (2011) reportaron a una
especie de este género creciendo en muchos de los sacaridos que se encuentran en la
biomasa vegetal por lo que es probable que esté involucrada en la transformacién de
compuestos de carbono organico en el suelo, como ha sugerido previamente Sanwang et al.,
(2004). El incrementar la diversidad de cultivos en el manejo AE incremento los niveles de
COS, y dicho incremento aumento la diversidad funcional deseada generandose una
retroalimentacion positiva (Shah & Wu, 2019;Wu et al., 2021).
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Figura 3. Mapa de calor de correlacion de géneros bacterianos indicadores resultantes del
andlisis Lefse y propiedades de suelo. El tono de color indica la correlacion entre la
abundancia relativa de cada taxa y los parametros quimicos y bioldgicos del suelo. Muestra
la correlacion de Pearson entre géneros bacterianos y CBH, B-celobiohidrolasa; NAG, N-
acetil-B-glucosaminidasa; NT, nitrégeno total; BG, B-glucosidasa; COS, carbono organico del
suelo; CBM, carbono de la biomasa microbiana; C.N, relacién carbono nitrdgeno; PE, fosforo
extractable; pH, potencial hidrogeno; RM, respiraciébn microbiana; qCO2, coeficiente
metabolico; SUL, arilsulfatasa; ACE, acetilesterasa; FA, fosfatasa acida.

CONCLUSIONES

Nuestros resultados indican que el manejo agroecoldgico logré un incremento en las taxa
indicadoras y dichas taxa son funcionales y correlacionaron con un parametro clave como es
el COS. Estos resultados reafirman la importancia de mejorar la biodiversidad del suelo a
través de practicas agroecoldgicas para mantener el funcionamiento y sus servicios
ecosistémicos.
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