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RESUMEN GENERAL 
 

EFECTO DE LOS MÉTODOS DE LABRANZA SOBRE LA COMPOSICIÓN Y 
METABOLISMO DE LA MICROBIOTA Y LAS PROPIEDADES 

FÍSICOQUÍMICAS DEL SUELO EN EL ALTIPLANO POTOSINO 
 

El manejo del suelo en los sistemas agrícolas afecta sus propiedades físicas, 
químicas y biológicas. Por lo tanto, el presente estudio tuvo como objetivo evaluar 
el impacto de la agricultura de conservación (AC) sobre la abundancia de 
microorganismos del suelo y su relación con los parámetros fisicoquímicos y 
biológicos del suelo en un sistema maíz-trigo-triticale en el noreste de México. Se 
evaluaron seis métodos diferentes de labranza. Las principales variables 
ambientales afectadas por el tipo de labranza son el potencial de hidrógeno (pH), 
la conductividad eléctrica (CE), el rendimiento (REN), las unidades formadoras 
de colonias de hongos (HON) y las proteínas del suelo relacionadas con 
glomalina (PSRG). En cuanto a la diversidad bacteriana, se registraron 24 phyla 
y 733 géneros. Proteobacteria y Planctomycetes fueron los phyla más 
abundantes en suelos con alto contenido de PSRG, mayor HON y REN, variables 
relacionadas con AC, mientras que Actinobacteria, Saccharibacteria_TM7 y 
Cyanobacteria se relacionan con valores más altos de pH y EC, parámetros 
vinculados con la labranza convencional. En cuanto a los géneros, 
Pseudarthrobacter, Rubellimicrobium, Blastococcus y Rhizobium fueron más 
abundantes en los tratamientos de labranza convencional. Por su parte, los 
géneros Hyphomicrobium, Mesorhizobium, Mycobacterium, GQ263104_g, 
FM253654_g, Gemmata, Amaricoccus, Pedomicrobium, Bradyrhizobium, 
AF370880_g y Reyranella presentaron una mayor abundancia relativa en suelos 
bajo AC a largo y corto plazo. De acuerdo con el análisis de redundancia (RDA), 
existe una relación significativa entre las variables ambientales y los principales 
phyla encontrados bajo los distintos tratamientos (F = 1.8191, g.l. =7, P =0.036). 
Por lo tanto, las bacterias del suelo están influenciadas por las prácticas de 
labranza, donde la AC favorece la abundancia de rizobacterias promotoras del 
crecimiento vegetal y la fertilidad del suelo y, en consecuencia, aumenta el 
rendimiento de los cultivos.  
 
Palabras clave: Labranza de conservación, microbiota del suelo, fertilidad del 
suelo. 
 
 
Tesis de Maestría en Ciencias en Recursos Naturales y Medio Ambiente en Zonas Áridas, Unidad 
Regional Universitaria de Zonas Áridas, Universidad Autónoma Chapingo  
Autor: Kassandra Santellanez Arreola 
Director de tesis: Jesús Guadalupe Arreola Ávila 
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ABSTRACT 
 

EFFECT OF TILLAGE METHODS ON THE COMPOSITION AND 

METABOLISM OF MICROBIOTA AND PHYSICOCHEMICAL PROPERTIES 

OF SOIL IN THE ALTIPLANO POTOSINO 

Soil management in agricultural systems affects its physical, chemical, and 
biological properties. Therefore, the present study aimed to evaluate the impact 
of conservation agriculture (CA) on the abundance of soil microorganisms and 
their relationship with soil physicochemical and biological parameters in a corn-
wheat-triticale system in northeastern Mexico. Six different tillage methods were 
evaluated. The main environmental variables affected by the type of tillage were  
hydrogen potential (pH), electrical conductivity (EC), yield (YLD), fungal colony-
forming units (FUN), and glomalin-related soil protein (GRSP). Regarding 
bacterial diversity, 24 phyla and 733 genera were recorded. Proteobacteria and 
Planctomycetes phyla were more abundant in soils with high GRSP content, 
higher FUN and YLD, variables related to CA, while Actinobacteria, 
Saccharibacteria_TM7, and Cyanobacteria were related to higher pH and EC 
values, parameters linked to soils under conventional tillage. Moreover, 
Pseudarthrobacter, Rubellimicrobium, Blastococcus, and Rhizobium genera were 
more abundant in conventional tillage treatments. On the other hand, 
Hyphomicrobium, Mesorhizobium, Mycobacterium, GQ263104_g, FM253654_g, 
Gemmata, Amaricoccus, Pedomicrobium, Bradyrhizobium, AF370880_g, and 
Reyranella showed higher relative abundance in soils under long and short-term 
CA. According to the redundancy analysis (RDA), there is a significant 
relationship between environmental variables and the main phyla found under 
different treatments (F = 1.8191, g.l. =7, P =0.036). Therefore, soil bacteria were 
influenced by tillage practices, where CA favors the abundance of plant growth-
promoting rhizobacteria and soil fertility and, consequently, increasing crop yield. 
 
Keywords: Conservation tillage, soil microbiota, soil fertility. 
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CAPITULO I 

INTRODUCCIÓN GENERAL 

El secuestro de carbono (C) en los agroecosistemas, especialmente en suelos 

agrícolas, es una opción importante para mitigar el cambio climático (Jacobson, 

2009). Más aún, el agotamiento de carbono orgánico del suelo (COS) provoca un 

descenso en la productividad de los agroecosistemas, y debido al descenso en 

los niveles de COS, los agroecosistemas secuestran menos dióxido de carbono 

(CO2) proveniente de la atmósfera. Así, el proceso de secuestro de CO2 

atmosférico permitiría mejorar la reserva de COS y compensar las emisiones 

antropogénicas, al igual que beneficiar la productividad agrícola, ya que las 

reservas terrestres de C (suelo y biota) son componentes significativos del ciclo 

del carbono (Lal, 2011; López-Blanco et al., 2019). En los agroecosistemas, la 

reserva de COS en los suelos es determinada por las características climáticas, 

edafológicas y del terreno, así como el manejo del suelo (Lal, 2004).  

Cabe mencionar que los procesos que conducen al agotamiento de la reserva de 

COS son por ejemplo la deforestación, la quema de biomasa y, por consiguiente 

a la erosión del suelo, que crean una gran deuda de carbono (Fargione et al., 

2008). Por lo tanto, aumentar la concentración de COS en estos suelos es 

esencial para mejorar su calidad a través de impactos positivos en procesos 

como el aumento en la agregación del suelo y la estabilidad de los agregados, 

mejoras en la porosidad (Lal, 2018), la disminución de las pérdidas de agua del 

suelo a través del aumento de la tasa de infiltración del agua y la reducción de la 

evaporación, el aumento de la capacidad de intercambio catiónico y aniónico del 

suelo y el incremento del C de la biomasa microbiana del suelo (BMS), junto con 

la actividad y diversidad de especies de la biota del suelo (D’Hose et al., 2018; 

Lawrinenko & Laird, 2015).  

Es posible determinar calidad del suelo a través de indicadores fisicoquímicos y 

biológicos. La BMS representa un pequeño porcentaje de la masa del suelo y es 
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una fracción lábil con un papel notable en los procesos relacionados a la materia 

orgánica del suelo (MOS). La BMS es considerada como un precursor para la 

transformación de la MOS y propicia la producción de carbono microbiano (Cmic), 

el cual es fundamental en la formación de agregados del suelo (Zhang et al., 

2017; Zuber & Villamil, 2016). De esta manera, la mineralización ayuda como 

indicador de calidad del recurso edáfico y es causada por la respiración basal, la 

cual representa la oxidación de la MOS por organismos aeróbicos del suelo 

mediante procesos metabólicos que descomponen moléculas orgánicas para 

liberar energía, agua y CO2 en una célula (Guerrero et al., 2012).  

Por otro lado, los microorganismos, plantas y animales producen las enzimas del 

suelo, y pueden estar presentes en células muertas y restos celulares que son 

adsorbidos por arcillas e incorporados en forma de sustancias húmicas (Uribe et 

al., 2014). Las enzimas intervienen en la mayoría de los procesos que tienen 

lugar en el suelo y las funciones que realizan son de gran relevancia. Además, 

son responsables de la formación de moléculas orgánicas y particularmente 

tienen una participación significativa en los ciclos biogeoquímicos, cumpliendo un 

papel activo en procesos como la mineralización, inmovilización de nutrientes y 

fijación biológica de nitrógeno, entre otros (Guerrero et al., 2012; Hernández-

Vigoa et al., 2018).  

Es así como los indicadores biológicos explican procesos microbianos que 

ocurren en el suelo, lo cual permite evaluar la actividad metabólica y, de esta 

forma, entender la funcionalidad del suelo. La diversidad funcional se basa en el 

conjunto de capacidades metabólicas presentes en un ambiente, y expresa su 

actividad fisiológica dentro del ecosistema, en forma de un conjunto de 

características de los organismos que influyen en las propiedades del ecosistema 

(Escalas et al., 2019). Esta definición sugiere que un ecosistema con una alta 

diversidad funcional es más eficiente en términos de productividad, resiliencia y 

resistencia (Gazol & Camarero, 2016). De esta manera, dentro del sistema 

edáfico ocurren interacciones del suelo y la microbiota, que afectan la 

productividad de los cultivos (Cid & Carmona, 2014). Así, la medición del impacto 
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en la salud del suelo es factible a través de sus parámetros fisicoquímicos y 

biológicos como una manifestación del manejo al que es sometido (Yin et al., 

2018).  

La perturbación del suelo además de modificar su estabilidad, repercute en los 

microorganismos. Particularmente, la modificación de la biomasa microbiana en 

el suelo afecta la disposición y descomposición de residuos vegetales, la tasa de 

mineralización de la MOS y los procesos de humificación (Cheng et al., 2017). 

Las prácticas de manejo y uso indiscriminado del suelo como recurso, también 

pueden aumentar las emisiones contaminantes.  

El tipo de labranza influencia en gran medida en la calidad y la degradación del 

suelo (Liebig et al., 2004). Las prácticas convencionales de manejo del suelo 

tienen efectos negativos sobre la calidad y el equilibrio del mismo a largo plazo, 

entre los cuales se encuentran la erosión, la perdida de MOS y nutrientes, la 

degradación de la estructura del suelo, la influencia en la existencia de 

microorganismos del suelo, e incluso la emisión CO2 (Abdalla et al., 2016; Zuber 

& Villamil, 2016). En las prácticas de manejo convencional, al romper el suelo se 

produce una aceleración en los procesos de descomposición del C orgánico, a 

causa de la oxidación prematura de la MOS. En contraste, el empleo de 

agricultura de conservación puede resultar beneficioso para la distribución de la 

MOS en el perfil del suelo, que posteriormente da como resultado un alto C 

disponible, el cual mejora la agregación del suelo y las funciones del ecosistema 

(Jat et al., 2018). Los cambios en la composición de los agregados del suelo 

podrían llevar a cambios reflejados por el tamaño, la diversidad y la actividad 

enzimática de la comunidad microbiana (García et al., 2018). Por lo tanto, 

aumentar las reservas de C del suelo y del ecosistema es crucial para mejorar la 

calidad del suelo. (Searchinger et al., 2008). 

Por otro lado, la agricultura de conservación (AC), se emplea con el objetivo 

principal de reducir los efectos negativos de las prácticas convencionales del uso 

de suelo (Willekens et al., 2014). La AC incluye el uso de tecnologías de 

producción que garanticen la reducción de emisiones de C mediante su secuestro 
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in situ, tales como la labranza de conservación, donde destaca la labranza cero. 

Estas prácticas pueden mejorar la estructura del suelo, incrementar su fertilidad 

y conservar su humedad (Cueto et al. 2005). En este sentido, la labranza cero se 

inicia principalmente para proteger los suelos de la erosión, conservar la 

humedad y reducir los costos de producción, además de que se asocia con 

beneficios ambientales adicionales, incluida una biota del suelo más abundante 

(Ogle et al., 2019; Peixoto et al., 2020), a diferencia de la labranza convencional 

que no solo aumenta la erosión del suelo, sino que también ha provocado una 

reducción de su fertilidad (Zhang et al., 2016). Además de su influencia en los 

componentes del suelo, las técnicas de conservación basadas en los diferentes 

actividades de labranza y cobertura vegetal, funcionan como estrategias para 

aumentar la sustentabilidad de los sistemas agrícolas (FAO, 2015).   

Por lo anterior, la creciente preocupación por el calentamiento global ha 

impulsado la investigación sobre el secuestro de carbono en los agroecosistemas 

y la importancia de la intensidad de la labranza en la estructura del suelo y la 

dinámica de la materia orgánica del suelo (Drijber et al., 2000). No obstante, la 

influencia de la AC sobre las poblaciones microbianas de la rizósfera del suelo 

ha sido poco explorada, además de que depende de condiciones como el tipo de 

cultivo, riego, clima, entre otros, por lo que tiene que ser estudiado para evaluar 

su papel en el equilibrio de los sistemas de producción. 

1.1. Objetivos 

1.1.1. Objetivo general 

Evaluar la respuesta a largo plazo de métodos de labranza de conservación y 

métodos convencionales sobre las comunidades microbianas y las propiedades 

del suelo en el norte-centro de México.  

1.1.2. Objetivos específicos. 

• Comparar el efecto acumulado de 25 años de distintas prácticas de 

labranza sobre las propiedades químicas y biológicas del suelo. 
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• Determinar el impacto a largo plazo de los diferentes métodos de labranza 

sobre la abundancia y diversidad del bacterioma de la rizosfera del sistema 

maíz-trigo-triticale. 

1.2. Hipótesis 

La labranza de conservación favorece la biodiversidad, abundancia y el 

metabolismo de las comunidades microbianas del suelo, así como su fertilidad. 
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CAPITULO II 

REVISIÓN DE LITERATURA 

2.1. El suelo como agroecosistema y su capacidad de secuestrar 

carbono  

Las actividades antropogénicas han llevado a un incremento en la concentración 

atmosférica de dióxido de carbono CO2, de 280 ppm en la era preindustrial a casi 

400 ppm actualmente (Braathen et al., 2009). Existe un paralelo bien definido 

entre el aumento de las concentraciones de CO2 y el aumento de la quema de 

combustibles fósiles por parte del hombre (Visser et al., 2016). Más aún, un factor 

clave del cambio climático es la concentración de CO2 atmosférico, que se ha 

demostrado que modula la temperatura de la superficie terrestre y del agua a 

través del "efecto invernadero" (IPCC, 2012). Algunos efectos del calentamiento 

global desde 1880 abarcan la reducción de la capa de nieve terrestre y ártica 

(Post et al., 2009), el aumento del nivel del mar (IPCC, 2007a; Rahmstorf, 2007), 

la disminución del rendimiento de los cultivos (Schlenker & Roberts, 2009) y la 

reducción de los servicios ecosistémicos (Walker et al., 2009), además de 

sequías y cambios en la biodiversidad (IPCC, 2007b). Es por eso que surgió la 

necesidad de formular estrategias de mitigación de emisiones de CO2, y en 

sistemas agrícolas, una gran opción es el secuestro de carbono en el suelo. Las 

prácticas de manejo y uso de suelo indiscriminadas e inapropiadas 

(deforestación, operaciones de labranza, remoción de residuos, exceso de 

fertilizantes y pesticidas) también pueden potenciar las emisiones de CO2 

(Searchinger et al., 2008). Además, el uso de tales prácticas y la eliminación de 

residuos de cultivos para otros usos agravan la pérdida de COS en el suelo 

(Molina et al., 2009).  

El secuestro de COS se define como "el proceso de transferir CO2 de la atmósfera 

al suelo a través de plantas, residuos de plantas y otros sólidos orgánicos, que 

se almacenan y retienen en la unidad como parte de la materia orgánica del suelo 

(humus)” (Lal et al., 2015). El tiempo de retención del carbono secuestrado en el 
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suelo puede variar desde almacenamiento a corto plazo  que es liberado 

inmediatamente a la atmósfera(carbono lábil) hasta almacenamiento a largo 

plazo que dura milenios (carbono recalcitrante) (Olson et al., 2014). Los objetivos 

principales del secuestro de C del suelo incluyen aumentar la concentración de 

COS, restaurar la calidad del suelo y sus funciones ecosistémicas y servicios, 

mejorar la capacidad de retención de agua y nutrientes y aumentar y sostener la 

productividad agronómica (Lal, 2008). De esta manera, aumentar las reservas de 

C del suelo y del ecosistema es esencial para mejorar la calidad del suelo, el 

agua y otros recursos naturales. Watson et al. (2000), describieron las prácticas 

de gestión agrícola recomendadas para la mitigación del cambio climático. 

Pacala & Socolow (2018) enumeraron varias "cuñas terrestres" con una 

capacidad de sumidero de alrededor de 1000 millones de toneladas de C/año 

cada una hasta 2050. Estas cuñas terrestres incluían forestación, plantaciones 

de biocombustibles para energía y labranza cero o sistemas de labranza de 

conservación. La adopción de prácticas de gestión puede conducir a la 

disminución del CO2 atmosférico a través de la fotosíntesis y su almacenamiento 

seguro y a largo plazo en la biosfera terrestre, especialmente en los suelos y la 

biota (Lal, 2011; Smith et al., 2008). 

2.2. Efecto de las prácticas de agrícolas sobre las propiedades edáficas  

Los contenidos más bajos de COS en los suelos superficiales labrados en 

comparación con los no labrados a menudo se han atribuido a mayores 

emisiones de CO2 en los primeros, especialmente después de las operaciones 

de labranza, ya que el carbono se mezclaría con el suelo y el suelo se airearía 

(Guardia et al., 2016). Sin embargo, más emisiones de CO2 del arado de 

vertedera que de los suelos sin labranza generalmente se basan en flujos a corto 

plazo (generalmente durante una temporada de crecimiento), pero no 

necesariamente sobre una base anual (Yang et al., 2018). 

Se ha propuesto la incorporación de abono verde y/o residuos de cultivos como 

sistemas de cultivo alternativos para reducir la pérdida de COS (Turmel et al., 

2015). Sin embargo, estas prácticas son relativamente recientes y la mayoría de 
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los estudios sobre el efecto de la incorporación de residuos de cultivos en el COS 

se han realizado en escalas de tiempo relativamente cortas, generalmente 

durante una o dos décadas. Por lo tanto, el efecto a largo plazo de la 

incorporación de residuos de cultivos todavía está en discusión (Liu et al., 2014; 

Powlson et al., 2011). Las comunidades biológicas del suelo son especialmente 

sensibles a las prácticas agrícolas que sustentan el COS (Lehman et al., 2015), 

ya que el COS del suelo es su principal sustrato de alimentación. Cabe mencionar 

que los procesos biológicos son cruciales para el mantenimiento de la fertilidad 

del suelo debido a su papel en el ciclo de nutrientes. Por ejemplo, la biota del 

suelo juega un papel importante en la mineralización de la MOS, en la fijación de 

nitrógeno atmosférico o en la reducción de las pérdidas de nutrientes al 

inmovilizar temporalmente los nutrientes en la biomasa (Blanchet et al., 2016) 

Como consecuencia, las comunidades biológicas diversificadas en los 

agroecosistemas pueden ofrecer una gama de servicios ecológicos que, en 

última instancia, mejoran la sostenibilidad de la producción de cultivos 

(Lichtenberg et al., 2017). Sin embargo, las prácticas agrícolas intensivas en los 

sistemas agrícolas convencionales impactan negativamente en las comunidades 

biológicas del suelo de los agroecosistemas debido a la perturbación inducida por 

los fertilizantes químicos, las medidas de control de plagas o la labranza del suelo 

(Chavarria et al., 2018).  

2.2.1. Respuesta en las características fisicoquímicas a la agricultura 

de conservación 

La materia orgánica del suelo es también el reservorio terrestre más importante 

para el secuestro de C (McCorkle et al., 2016) y, por lo tanto, su presencia es 

importante para la mitigación del cambio climático (Zomer et al., 2016). La tasa 

de descomposición de la MOS está influenciada por factores como la 

composición química y la estructura molecular de la MOS (Kögel-Knabner, 2017), 

la protección física de MOS dentro de los agregados del suelo (Six et al., 2002) 

y/o la actividad biológica del suelo (Angst et al., 2017).  



22 
 

En el entorno natural, el pH influye en innumerables propiedades y procesos 

biológicos, químicos y físicos del suelo que afectan el crecimiento de las plantas 

y el rendimiento de la biomasa (Minasny et al., 2016). Por otro lado, el pH controla 

la biología del suelo, determinando el destino de las sustancias en el medio 

ambiente del suelo (Neina, 2019). Tiene implicaciones para el reciclaje de 

nutrientes y disponibilidad para la producción de cultivos, la distribución de 

sustancias nocivas en el medio ambiente y su eliminación o translocación. Por 

otro lado, las propiedades del suelo que afectan directamente a la Conductividad 

eléctrica (CE), incluyen la salinidad, el contenido de agua, la textura (arena, 

arcilla, profundidad de las capas de arcilla o arena) y la densidad aparente 

(Sudduth et al., 2017). Las propiedades del suelo que indirectamente afectan la 

CE incluyen la materia orgánica, la capacidad de intercambio de cationes, la 

lixiviación de nutrientes, etc. (Yuan et al., 2019). 

La restauración de la materia orgánica tiene efectos benéficos en la conservación 

del suelo, la estabilidad de los agregados, la mejora de las propiedades físicas 

del suelo y la productividad en los cultivos (Gavili et al., 2018; Henneron et al., 

2015). No obstante, la materia orgánica del suelo puede perderse rápidamente 

en los sistemas de cultivo intensivo debido a la mayor tasa de mineralización del 

carbono orgánico después de la labranza, además de las pérdidas por erosión y 

la disminución de los retornos de MOS a través de la eliminación de cultivos 

(Sharma et al., 2020). 

2.2.2. Influencia de la fertilización en la comunidad microbiana 

Es necesario interpretar los cambios en las comunidades microbianas en relación 

a los parámetros ambientales para analizar el efecto de las actividades 

antropogénicas en las comunidades microbianas (Ramette, 2007). Una vez que 

las modificaciones se interpretan, es posible determinar el tipo de organismos 

que dominan dichos ambientes, y de esta manera establecer si prácticas 

específicas podrían conducir a cambios en los microorganismos de los 

agroecosistemas (Govaerts et al., 2005, 2006; Patiño-Zúñiga et al., 2009). 

Cualquier práctica de manejo que aumente la acumulación total de C también 
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debería incrementar el tamaño y las actividades de la biomasa microbiana del 

suelo. El tipo de fertilización afecta la biomasa microbiana del suelo, al influir en 

la biomasa de raíces y los exudados de raíces. Específicamente, la fertilización 

orgánica beneficia a la fauna y la microflora del suelo, como la población de 

bacterias y hongos (Arden-Clarke & Hodges, 1988).  

Los procesos que conducen al secuestro de C del suelo y a la renovación del 

COS están mediados en gran medida por los microorganismos del suelo (Van 

Groenigen et al., 2010), especialmente hongos y bacterias, que comprenden 

aproximadamente el 90 % de la biomasa microbiana total del suelo, por lo que 

son los principales reguladores del COS y la descomposición de la materia (Six 

et al., 2006). La composición de la comunidad de hongos y bacterias del suelo 

puede cambiar en respuesta a las prácticas de gestión agrícola, y el cambio de 

composición puede determinar las tasas de acumulación y pérdida de C del suelo 

(Zhang et al., 2013). Por ejemplo, se ha encontrado que las proporciones de 

biomasa bacteriana son especialmente sensibles a la intensidad de la 

perturbación del suelo (Bailey et al., 2002). Diferentes métodos de labranza 

causan diferentes niveles de perturbaciones del suelo, creando así diferentes 

ambientes de suelo que inevitablemente afectarán a las comunidades 

bacterianas del suelo (Navarro-Noya et al., 2013; Sun et al., 2018). Por lo tanto, 

estudiar los procesos biológicos del suelo bajo distintos métodos de labranza nos 

ayudará a comprender los cambios en la estructura de la comunidad bacteriana 

del suelo causados por las propiedades del suelo (Mrkonjić-Fuka et al., 2015). 

Además, las comunidades microbianas del suelo con una biomasa fúngica 

relativamente alta se han asociado con sistemas agrícolas de bajos 

requerimientos de insumos y con el potencial de secuestro de C del suelo (Zhang 

et al., 2018). Este fenómeno se ha atribuido a la capacidad de las hifas fúngicas 

para producir sustratos orgánicos que actúan como aglutinantes orgánicos que 

adhieren las partículas del suelo a microagregados y, por lo tanto, brindan 

protección física a la materia orgánica del suelo (Beare et al., 1997). Po lo que, 

la biomasa fúngica es generalmente más recalcitrante a la descomposición y 



24 
 

tiene tiempos de rotación más prolongados que las bacterias, por lo que se cree 

que el C de la biomasa microbiana se retiene por más tiempo en los ecosistemas 

dominados por hongos, lo que podría conducir a un mayor almacenamiento de C 

(Strickland & Rousk, 2010). En el caso del papel que tienen los hongos 

micorrízicos arbusculares (HMA) es importante en los ciclos biogeoquímicos y 

contribuyen a muchas funciones de los ecosistemas terrestres (Wang et al., 

2018). Por ejemplo, los hongos HMA tienen un papel vital en la mejora del 

crecimiento de los cultivos y la mejora de la resistencia de los cultivos a las 

enfermedades de las plantas (Rillig, 2004). Además, la formación y conservación 

de los agregados del suelo siempre están influenciadas por las hifas 

extraradicales de los hongos micorrízicos arbusculares (HMA) (Dai et al., 2015).  

La agregación del suelo también ocurre por la acción química de una 

glicoproteína producida por hongos, conocida como glomalina (Wu et al., 2014), 

que se puede encontrar en las paredes de las esporas y las hifas de los HMA y 

puede acumular glicoproteína en el suelo después de su descomposición. Como 

la glomalina tiene propiedades adherentes, su presencia puede afectar 

positivamente la formación de agregados al unir las partículas del suelo y 

aumentar la estabilidad del agregado ya formado (Moitinho et al., 2020; Xie et al., 

2015). La agregación del suelo es un proceso importante y complejo en los 

ecosistemas del suelo (Wu et al., 2016) que depende de los microorganismos 

para proporcionar efectos adhesivos sobre las partículas del suelo agrupadas 

(Singh, 2012). Este proceso depende en gran medida de la formación y 

estabilidad de los agregados del suelo (Rillig et al., 2015). La estabilidad de los 

agregados del suelo juega un papel importante en la calidad del suelo, que 

protege los materiales orgánicos del suelo de la descomposición microbiana 

(Bronick & Lal, 2005) y también previene la degradación de la estructura del 

suelo. Por un lado, las proteínas de suelo relacionadas con la glomalina (PSRG) 

estabilizan los macroagregados (> 0.25 mm) para mejorar la estructura del suelo 

a través de su función de adhesivo (Gadkar & Rillig, 2006). Además, las PSRG 

pueden reducir la pérdida de agua dentro de los agregados del suelo bajo estrés 

por sequía, ya que parecen formar una capa hidrofóbica en la superficie del 
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agregado del suelo (Nichols, 2008). Asimismo, se pueden formar polímeros 

grandes a partir de partículas finas del suelo, ya que los PSRG pueden cementar 

los polímeros en un diámetro <0.25 mm para finalmente estabilizar la unidad del 

suelo (Borie et al., 2008). En conclusión, las PSRG pueden unir agregados de 

suelo de diferentes tamaños para mejorar la estabilidad del suelo para almacenar 

agua o mejorar las propiedades físicas y químicas del suelo. La composición de 

la comunidad de HMA también se ve fácilmente influenciada por las variaciones 

en los tipos de uso del suelo y los métodos de gestión agrícola (Xiang et al., 

2014). Por lo tanto, existe preocupación por la conservación responsable de los 

HMA en los campos de cultivo para el manejo sostenible de los cultivos. 

Las enmiendas orgánicas tienen un impacto positivo en la microbiología del 

suelo. En consecuencia, la biomasa microbiana del suelo está relacionada con el 

contenido de COS en el suelo, así como con la cantidad de MOS suministrada 

(Bünemann et al., 2004; Damon et al., 2014; Zhao et al., 2009). Los suelos con 

relaciones Hongos-Bacterias más altas pueden secuestrar cantidades más altas 

de C en la biomasa microbiana, ya que la comunidad de hongos presenta una 

rotación más prolongada que la comunidad bacteriana y es probable que 

inmovilice más C (Strickland & Rousk, 2010). Karami et al. (2012) respaldan la 

existencia de una retroalimentación entre la estructura de la comunidad 

microbiana y la inmovilización del sustrato C por parte de los microorganismos 

del suelo. 

Cabe mencionar que los HMA no son los únicos microrganismos beneficiosos en 

el suelo. Dentro de las bacterias, los actinomicetos juegan un papel importante, 

no sólo por ser predominantes en el suelo, sino porque participan en muchos 

procesos de descomposición relacionados a la MOS (Xu et al., 2014). Los 

actinomicetos son bacterias filamentosas Gram positivas, que crecen 

principalmente en forma de micelio y se propagan como esporas. Los miembros 

de este orden muestran una rica diversidad en morfología, fisiología y 

metabolismo secundario (Barka et al., 2016).  Este grupo de bacterias son 
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resistentes a las condiciones adversas del suelo y tienen la capacidad de 

estimular el crecimiento de las plantas (Hamdali et al., 2008). 

La presencia de las enzimas del suelo funciona como uno de los componentes 

orgánicos más activos del suelo, las enzimas están involucradas en todos los 

procesos bioquímicos del suelo (Li et al., 2014). La actividad de las enzimas del 

suelo es la fuerza impulsora en la formación y degradación de la materia orgánica 

del suelo y el ciclo de nutrientes, y desempeña un papel importante en el ciclo del 

C, Nitrógeno (N) y Fósforo (P) del ecosistema del suelo y en la transformación de 

los nutrientes de las plantas (Yuan et al., 2019). En consecuencia, la actividad de 

las enzimas del suelo es más sensible que los indicadores físicos y químicos 

(Zhang et al., 2015), y podría reflejar con sensibilidad las condiciones de 

recuperación del suelo en diferentes ecosistemas (Araújo et al., 2013). Así, la 

actividad enzimática del suelo está estrechamente relacionada con las 

propiedades fisicoquímicas del suelo y a la biomasa microbiana del suelo (por 

ejemplo, el contenido de agua del suelo, la temperatura del suelo, los agregados 

del suelo, el valor de pH y la materia orgánica del suelo) (Brockett et al., 2012; Qi 

et al., 2016; A. Yin et al., 2016). Además, muchos estudios han ilustrado que las 

actividades humanas, como el uso de la tierra y la fertilización, pueden afectar 

significativamente las actividades de las enzimas del suelo (Gao et al., 2010; 

Wallenius et al., 2011). Por lo tanto, el conocimiento de las actividades de las 

enzimas del suelo se puede utilizar para describir los cambios en el suelo calidad 

debido a la recuperación a largo plazo, comprender mejor el funcionamiento del 

ecosistema del suelo.  

2.3.  Agricultura de conservación y el rendimiento de los cultivos  

Aunque los sistemas de cultivo sin labranza pueden proteger el carbono a través 

de una menor perturbación del suelo en relación con la labranza convencional 

(Nicoloso & Rice, 2021), las emisiones de CO2 en los sistemas de labranza cero 

y labranza convencional varían con las condiciones climáticas del suelo y la 

cantidad y ubicación de los residuos de cultivos y la materia orgánica del suelo. 

La cantidad de residuos de cultivos que quedan en el suelo a menudo está 
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estrechamente relacionada con el rendimiento de los cultivos (Chi et al., 2016).  

El aumento de C en el suelo se ha asociado con un aumento en los rendimientos 

de los cultivos, a través de una mayor mineralización de nitrógeno debido a la 

relación entre el C y nitrógeno en la MOS (Sun et al., 2020; Schjønning et al., 

2018), y podría compensar impactos negativos detectables en el crecimiento del 

rendimiento debido al cambio climático (Lobell, Schlenker, & Costa-Roberts, 

2011). 

Los efectos de la agricultura de conservación pueden variar; por ejemplo, la AC 

puede aumentar el rendimiento de los cultivos al mejorar la fertilidad del suelo, al 

conservar la estructura del suelo y retener agua, además de secuestrar carbono 

orgánico en los suelos de los agroecosistemas. (Zheng et al., 2014). Es 

importante mencionar que los efectos de la AC dependen en gran medida de las 

prácticas específicas que se lleven a cabo en el manejo de los agroecosistemas, 

las características climáticas regionales y los sistemas de cultivo (Liu et al., 2010). 

2.4.  Características del estado de San Luis Potosí 

En San Luis Potosí, el clima es semidesértico con lluvias en verano. De acuerdo 

con la Instituto Nacional de Estadística y Geografía (INEGI, 2002b), la 

temperatura promedio es de 17.6 °C, con una máxima extrema de 37.9 °C, y una 

mínima extrema de -8.5 °C, con una temperatura oscilante de hasta 16 °C. Las 

lluvias ocurren durante los meses de verano de junio a septiembre, llevando la 

precipitación total anual a 367.4 mm.  

En el estado de San Luis Potosí, las zonas áridas y semiáridas abarcan una 

superficie de 4,816,000 hectáreas (76.63% de la superficie total). La ganadería 

extensiva representa el principal uso del suelo y la producción de forraje en 

agostaderos o praderas inducidas, es muy limitada. El Inventario Nacional de 

Tierras Erosionadas, basado en la interpretación de imágenes de satélite 

LANDSAT, muestra el nivel de deterioro de la superficie nacional (García, 1983), 

considerando las clases de erosión según la FAO para áreas erosionadas. Los 

resultados de este inventario indica que 81.8% de la superficie en el estado 
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presenta algún grado de erosión manifiesta y que 9.7% sufre severos procesos 

erosivos. Las áreas de erosión moderada son las que ocupan mayor superficie.     

Desde el punto de vista del suministro de agua, la agricultura en la entidad 

presenta modalidades de temporal y riego. Siendo que la primera ocupa en 

promedio 85% del espacio sembrado (572,665 ha) y la segunda el 15% restante 

(99,024 ha) (INEGI, 2002a). Además, las prácticas de agricultura convencional 

de los productores del estado consisten en barbechar y rastrear el suelo antes 

de la siembra, surcar y trazar regaderas, dar el riego de presiembra, rastrear y 

sembrar. Asimismo, en promedio se dan cinco riegos durante el ciclo del cultivo 

(Martínez-Gamiño, Osuna-Ceja & Reyes-Muro, 2013). De acuerdo con la 

SEMARNAT (2012), en el estado de San Luis Potosí se presentan 178,175 ha 

con erosión hídrica ligera, 223,609 ha con erosión moderada, 61,651 ha con 

erosión severa y 2,241 ha con erosión extrema, es decir, un total de 465,678 ha 

cuentan con algún grado de erosión.    

 

2.5.  Problemática del uso de labranza de convencional y su efecto en 

suelos Potosinos. 

Las actividades antropogénicas que modifican el ambiente, en especial las que 

reducen la cobertura vegetal, pueden incrementar los procesos erosivos por 

medio del arrastre de partículas del suelo por la lluvia y el viento que se enfatiza 

según la topografía, tipo de suelo y cobertura vegetal, lo cual intensifica el 

proceso (Wang et al., 2015). Según la FAO (2000), el arado moderno es uno de 

las principales causantes de la degradación de los suelos. Más aún, el laboreo 

del suelo con arado de discos o de vertederas contribuye significativamente a la 

erosión, compactación y pérdida de humedad del suelo, además de aumentar los 

costos de producción cuando se usa con exceso. Además, la constante remoción 

destruye la estructura y oxida el carbono orgánico del suelo, degradando las 

características químicas, físicas y biológicas del suelo (Martínez et al., 2008; 

Escalante et al., 2016). Así, la labranza convencional (LC) podría provocar 
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erosión, y a la vez perdidas notables de suelo, por lo que se considera 

responsable de al menos el 40% de la degradación de la tierra en el mundo 

(Borrelli et al., 2017). Asimismo, la labranza profunda daña la población nativa de 

macro y microorganismos, destruye sus galerías y reduce la cantidad y 

disponibilidad de sus alimentos (Bertrand et al., 2015). Aunque el arado beneficia 

la productividad del suelo agrícola, a largo plazo genera una tendencia de pérdida 

de la estructura del suelo, lo que aumenta la posibilidad de compactación y 

erosión, así como el deterioro de secuestro de C en el suelo (Bodner et al., 2021). 

Así, a corto plazo la mineralización de la materia orgánica del suelo puede 

promover el incremento del rendimiento de los cultivos, pero a largo plazo la 

esencia misma del suelo como sistema agrícola resulta comprometida. En este 

sentido, la estabilidad de MOS resulta crucial para la estabilidad del suelo, ya que 

representa la mayor reserva de C en la superficie de la Tierra (Silva et al., 2018), 

por lo que se considera que la MOS es el indicador más importante de la calidad 

del suelo por su participación en casi todos los procesos físicos, químicos y 

biológicos (Toledo et al., 2018).   

Por más de 50 años, los suelos del Altiplano Potosino se han barbechado y 

rastreado, además de extraer totalmente los esquilmos y practicar el monocultivo. 

Como resultado, se ha generado una fuerte compactación en estos suelos al final 

de cada ciclo de cultivo, afectando de manera directa los microecosistemas del 

suelo (SEMARNAT, 2008). Además, la agricultura intensiva ha generado un 

decremento en la fertilidad del suelo, a causa del exceso de remociones, lo que 

deriva en la reducción de la disponibilidad de agua, aire y nutrientes, incluyendo 

alteraciones en los niveles de COS, influenciados por estos últimos. Dichas 

remociones, también aumentan la erosión en los sistemas agrícolas y minimizan 

su capacidad de resiliencia en condiciones de estrés (Wingeyer et al., 2015; 

Zamora et al., 2018). En consecuencia al manejo al que han sido sometidos la 

mayoría los suelos cultivados, principalmente labranzas intensivas y/o la falta de 

rotación de cultivos, sus propiedades edafológicas pudieron limitarse, reduciendo 

la productividad de los sistemas agrícolas y su calidad (Muñoz & Martinez, 2015).  
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2.6.  El efecto potencial de la agricultura de conservación en suelos 

Potosinos.  

Generalmente, los métodos de labranza también se han utilizado como medio 

para disponer del agua de manera eficiente, con un rol principal en los sistemas 

de producción agrícola que tienen lugar en ecosistemas áridos y semiáridos 

(Debaeke & Aboudrare, 2004). En México, en dichas zonas se localizan los 

principales sistemas de irrigación, con una significante producción agrícola, en la 

cual, resaltan plantaciones de cereales como maíz y trigo (SIAP, 2016).  

Específicamente, en el Altiplano de San Luis Potosí se han llevado 

investigaciones que abarcan décadas, sobre cómo llevar a cabo técnicas de 

agricultura de conservación, con la finalidad de mejorar las condiciones físicas, 

químicas y biológicas de suelo de los sistemas agrícolas. Estos cumplen 

funciones de cobertura vegetal y, labranza mínima y cero, para beneficiar a 

cultivos en el futuro y la prevención de escorrentías, entre otras afecciones (CTIC, 

2015). En estudios realizados en la región se ha descubierto que el empleo de 

técnicas de conservación aumentó el rendimiento de materia seca en cuanto a 

producciones agrícolas basadas en cereales forrajeros, mientras que las 

practicas convencionales dieron un menor rendimiento (Martínez et al., 2014).  

No obstante, el rendimiento no es lo único que se ve afectado por dichas 

prácticas, ya que en investigaciones anteriores se demostró que las poblaciones 

de microorganismos se beneficiaron en diversidad y crecimiento, en sistemas 

bajo labranza de conservación y siembra directa. Además, el tratamientos de 

cobertura vegetal redistribuyen el C en el suelo y promueven la biomasa y la 

diversidad bacteriana (Bu et al., 2020; Govaerts et al., 2007). En los sistemas en 

los que se emplearon técnicas de conservación se mejoraron las propiedades 

físicas del suelo y aumentó considerablemente el porcentaje de MOS (García et 

al., 2018). Estos resultados amplían las expectativas sobre el uso de buenas 

prácticas en el manejo de los cultivos, debido a que al implementar actividades 

de agricultura de conservación, como la siembra directa y labranza de 

conservación, las propiedades físicas y biológicas del suelo tienden a mejorar 
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(Doran et al., 1998). Sin embargo, es importante estudiar el impacto de las 

prácticas de agricultura de conservación de acuerdo a las condiciones de una 

localidad específica, especialmente sobre la microbiota de la rizosfera del suelo, 

las cuales cumplen un rol crucial en el equilibrio de los sistemas de producción. 

2.7.  Las ciencias ómicas y su relación con los microorganismos del 

suelo 

Los efectos que provocan las alteraciones del suelo pueden ser diversos y como 

se ha mencionado con anterioridad, afectan de manera directa la estabilidad de 

los microecosistemas y todas las interacciones que se llevan a cabo en ellos, 

debido a la gran complejidad y diversidad de microorganismos (Murillo-Cuevas 

et al., 2019). Hasta hace poco sólo se podía tener acceso al estudio de un 

pequeño porcentaje de la microbiota que habita en el suelo, desconociendo la 

información genética detallada de cada organismo existente en él, así como sus 

funciones, lo cual permite una identificación más acertada (Etchevers et al., 2015; 

García-De la Peña et al., 2019). No obstante, con el desarrollo de las ciencias 

ómicas, específicamente la metagenómica, se puede conocer y estudiar a más 

detalle todo ese material genómico desconocido.  

El estudio de los organismos vivos a nivel molecular tiene como objetivo entender 

la totalidad de los mecanismos bioquímicos y analizar las respuestas biológicas 

generadas por perturbaciones externas. Con los avances en biología molecular 

se han descubierto niveles de diversidad de microorganismos aún más complejos 

(Barrera et al., 2018). Dado que en su mayoría los organismos procariontes del 

suelo no son capaces de crecer en medios de cultivo artificiales, a partir del 

descubrimiento de marcadores moleculares como los ácidos grasos fosfolípidos 

(PLFA) y los ácidos nucleicos (DNA y RNA) se han logrado progresos importantes 

en el estudio de estos organismos (Kirk et al., 2004). Estudiando el rRNS 16S 

podemos conocer las bacterias presentes en comunidades complejas sin 

necesidad de aislarlas previamente. Más aún, con la secuenciación masiva de 

todo material genético de la muestra podemos obtener información sobre las 
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funciones que cada microorganismo realiza y las interacciones entre los 

miembros de la microbiota (Coniglio et al., 2020; Cruz Leyva et al., 2015). 

Uno de los principales desafíos para los estudios de los sistemas del suelo es el 

tener la capacidad de complementar la información obtenida de las 

modificaciones que se den en el suelo, y todas las repercusiones derivadas de 

las mismas. Para ello, es fundamental el conocimiento de los cambios en las 

propiedades fisicoquímicas y biológicas, y su integración con las tecnologías 

ómicas (Jimena et al., 2014). Es preciso mencionar que es la manera más 

completa de interpretar todas las modificaciones y visualizar el panorama a corto 

y largo plazo de la estabilidad del suelo como ecosistema global. 
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CAPITULO III 
 

IMPACTO DE DIFERENTES MÉTODOS DE LABRANZA SOBRE 

LA MICROBIOTA DEL SUELO EN EL NORTE-CENTRO DE 

MEXICO 

 

RESUMEN  

El manejo del suelo en los sistemas agrícolas afecta sus propiedades físicas, 
químicas y biológicas. Por lo tanto, el presente estudio tuvo como objetivo evaluar 
el impacto de la agricultura de conservación (AC) sobre la abundancia de 
microorganismos del suelo y su relación con los parámetros fisicoquímicos y 
biológicos del suelo en un sistema maíz-trigo-triticale en el noreste de México. Se 
evaluaron seis métodos diferentes de labranza. Las principales variables 
ambientales afectadas por el tipo de labranza son el pH, la conductividad eléctrica 
(CE), el rendimiento (REN), las unidades formadoras de colonias de hongos 
(HON) y las proteínas del suelo relacionadas con la glomalina (PSRG). En cuanto 
a la diversidad bacteriana, se registraron 24 phyla y 733 géneros. Proteobacteria 
y Planctomycetes phyla son más abundantes en suelos con alto contenido de 
PSRG, mayor FUN y YLD, variables relacionadas con AC, Actinobacteria, 
Saccharibacteria_TM7 y Cyanobacteria se relacionan con valores más altos de 
pH y EC, parámetros relacionados con CA suelos bajo labranza convencional. 
Por el contrario, los géneros Pseudarthrobacter, Rubellimicrobium, Blastococcus 
y Rhizobium fueron más abundantes en los tratamientos de labranza 
convencional. Además, los géneros Hyphomicrobium, Mesorhizobium, 
Mycobacterium, GQ263104_g, FM253654_g, Gemmata, Amaricoccus, 
Pedomicrobium, Bradyrhizobium, AF370880_g y Reyranella presentaron una 
mayor abundancia relativa en suelos bajo AC a largo y corto plazo. Por lo tanto, 
las bacterias del suelo están influenciadas por las prácticas de labranza, donde 
la AC favorece la abundancia de rizobacterias promotoras del crecimiento vegetal 
y la fertilidad del suelo y, en consecuencia, aumenta el rendimiento de los 
cultivos. 

Palabras clave: Labranza de conservación, microbiota del suelo, fertilidad del 
suelo. 
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Impact of different tillage practices on soil microbiota in North-

Central Mexico. 

 

ABSTRACT  
Soil management in agricultural systems affects its physical, chemical, and 
biological properties. Therefore, the present study aimed to evaluate the impact 
of conservation agriculture (CA) on the abundance of soil microorganisms and 
their relationship with soil physicochemical and biological parameters in a corn-
wheat-triticale system in northeastern Mexico. Six different tillage methods were 
evaluated. The main environmental variables affected by the type of tillage were 
pH, electrical conductivity (EC), yield (YLD), fungal colony-forming units (FUN), 
and soil proteins related to glomalin-related soil proteins  (GRSP). Regarding 
bacterial diversity, 24 phyla and 733 genera were recorded. Proteobacteria and 
Planctomycetes phyla are more abundant in soils with high GRSP content, higher 
FUN and YLD, variables related to CA, while Actinobacteria, 
Saccharibacteria_TM7, and Cyanobacteria were related to higher pH and EC 
values, parameters related to soils under conventional tillage. On the contrary, 
Pseudarthrobacter, Rubellimicrobium, Blastococcus, and Rhizobium genera were 
more abundant in conventional tillage treatments. Additionally, Hyphomicrobium, 
Mesorhizobium, Mycobacterium, GQ263104_g, FM253654_g, Gemmata, 
Amaricoccus, Pedomicrobium, Bradyrhizobium, AF370880_g, and Reyranella 
showed higher relative abundance in soils under long and short-term CA. 
Therefore, soil bacteria were influenced by tillage practices, where CA favors the 
abundance of plant growth-promoting rhizobacteria and soil fertility and, 
consequently, increasing crop yield. 

Keywords: Conservation tillage, soil microbiota, soil fertility. 
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3.1. INTRODUCCIÓN 

Las prácticas de labranza en sistemas de producción agrícola hacen uso de 

diferentes herramientas con el objetivo de modificar y reacondicionar para 

promover la descomposición de la materia orgánica del suelo (MOS), mejorar la 

aireación, modificar la tasa de evaporación, principalmente (García et al., 2018). 

Sin embargo, el aumento desmesurado de las remociones incrementa la 

probabilidad de erosión y compactación del suelo, así como cambios en las 

propiedades físicas y biológicas del mismo (Leyva et al., 2014). También 

repercuten en los microorganismos del suelo, los cuales son sensibles a las 

perturbaciones causadas por el manejo al que es sometido el sistema edáfico, 

por lo que sus alteraciones deben ser tomadas en cuenta como una herramienta 

para descubrir cambios en la recuperación del sistema (Silva et al., 2018). Mas 

aún, las variaciones de la comunidad bacteriana del suelo pueden afectar la 

mineralización y descomposición de la MOS, debido a que las bacterias del suelo 

representan un amplio porcentaje de la cantidad total de microorganismos 

edáficos, los cuales además de producir servicios ecosistémicos, participan en 

los procesos bioquímicos del suelo, contribuyen al ciclo de nutrientes y la 

transformación de energía en el suelo (Martínez et al., 2016).  

Estudios anteriores han encontrado que la ausencia de labranza y la 

incorporación de residuos vegetales aumentan la biomasa microbiana, las 

comunidades bacterianas y las actividades enzimáticas en el suelo, además de 

contribuir a la conservación de carbono (C), a causa de la alteración reducida del 

suelo y la lenta descomposición del C orgánico (Kumar, 2018; Pandey et al., 

2014; Yeboah et al., 2016), por lo que se ha optado por aplicar estrategias de uso 

de suelo sustentables para los procesos de cultivo y, de esta manera, obtener 

una mejora sobre las propiedades fisicoquímicas y biológicas del suelo (Martínez 

et al., 2018). No obstante, no ha sido tan explorada la influencia de la agricultura 

de conservación (AC) sobre los microorganismos del suelo y su abundancia, así 

como la relación de éstos con los parámetros fisicoquímicos del suelo, lo cual 

podría ampliar la perspectiva de su influencia sobre la estabilidad y calidad del 
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recurso edáfico (Henneron et al., 2015). Esto resulta particularmente importante 

en ecosistemas más frágiles a la degradación del suelo, como en zonas áridas, 

donde la agricultura requiere un manejo adecuado para mitigar la escasez de 

recursos abióticos, incluso condiciones ambientales extremas (Willekens et al., 

2014). Por lo tanto, el objetivo de esta investigación fue evaluar la influencia a 

largo plazo de diferentes prácticas de labranza sobre sus propiedades 

fisicoquímicas y biológicas del suelo, así como su influencia en las comunidades 

bacterianas del suelo en un sistema maíz-avena-triticale en zonas áridas y 

semiáridas del norte-centro de México.   

3.2. MATERIALES Y MÉTODOS 

3.2.1. Área de estudio 

El estudio se llevó a cabo en un lote experimental del Campo Experimental San 

Luis del INIFAP, ubicado en Soledad de Graciano Sánchez, San Luis Potosí (22° 

13´ 34.3337´´ N 100° 50´56.3388´´ O). Se evaluaron seis tratamientos 

distribuidos en un diseño de bloques al azar y dos repeticiones. Cada tratamiento 

se estableció en parcelas de 10 surcos a 0.80 m entre sí o cinco camas de 1.60 

m por 30.0 m de largo (Tabla 1). El estudio se estableció en 1995. El maíz (Zea 

mays L.) se sembró en el ciclo primavera-verano (Ceres XR-45, 69,000 

plantas/ha), avena (Avena sativa) (Cuauhtémoc, 60 kg ha-1) y triticale forrajero (x 

Triticosecale) (Arne, 60 kg ha-1) asociado con chícharo (Pisum sativum) (20 kg 

ha-1) en el ciclo otoño-invierno, estas prácticas y los tratamientos 

correspondientes se aplicaron sobre las mismas parcelas hasta el año 2020. Para 

maíz, se fertilizó con la fórmula 200-100-00, mientras que para avena y triticale 

forrajero se empleó el tratamiento de fertilización 90-40-00. En todos los cultivos 

se aplicó el 50% del nitrógeno y 100% del fósforo en la siembra y el 50% restante 

de nitrógeno en la primera escarda, siendo cultivos de riego. El muestreo se llevó 

a cabo en la temporada de primavera-verano del año 2020, después de la 

siembra de maíz. 



51 
 

Cuadro 1. Descripción de tratamientos. 

 

3.2.2. Muestreo de suelos 

En el año 2020, transcurridos 20 años desde el inicio de los tratamientos de 

labranza y al final del ciclo agrícola del maíz (primavera-verano), se tomaron 

cuatro submuestras totalmente al azar de cada tratamiento, para después 

mezclarse y obtener una muestra compuesta de cada uno. Las muestras se 

secaron al aire y se tamizaron utilizando una malla de 2 mm y 0.5 mm antes de 

las determinaciones analíticas.  

En cuanto al análisis de las comunidades bacterianas del suelo rizosférico, se 

tomaron totalmente al azar 3 muestras de suelo de una profundidad de 0- 10 cm 

de cada tratamiento, que se depositaron en microtubos de 2 ml para lisis 

BashingBead™ con 750 ul de buffer lisante/estabilizador Xpedition™ Zymo 

Research™ e inmediatamente agitadas en un disruptor celular (TerraLyzer™). 

Las muestras se conservaron en congelación hasta la extracción del ADN. 

 

Clave Tratamiento Descripción 

T1 Barbecho + rastra 
Labranza convencional (Se voltea el suelo de 

25 a 30 cm de profundidad). 

T2 Rastra 
Rastra (los discos de la rastra penetren como 

mínimo 12 cm de profundidad). 

T3 Multiarado 
De 1995 a 2018 se trabajó con rastra y 

labranza vertical. Su manejo actual es de 
labranza cero. 

T4 
Labranza cero + 0% 

cobertura 
Labranza cero sin cobertura de rastrojo. 

Siembra directa. 

T5 
Labranza cero + 
33% cobertura 

Labranza cero con 33% de cobertura (1.3 t/ha 
de rastrojo anual). 

T6 
Labranza cero + 
66% cobertura 

Labranza cero con 66% de cobertura (2.6 t/ha 
de rastrojo anual). 
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3.2.3. Análisis de variables químicas y biológicas 

El pH se midió con una relación de suelo:agua 1: 2 (p/v) (Jackson, 1982).  La 

Conductividad eléctrica (CE) se analizó con una relación 1:2.5 (Sonmez et al., 

2008). Asimismo, se determinó el porcentaje de materia orgánica del suelo 

(MOS) y el carbono orgánico (COS) (Walkley & Black, 1934), mientras que el 

carbono total (CT) se obtuvo utilizando un analizador elemental (TOC). Además, 

como parte de las proteínas de suelo relacionadas con la glomalina (PSRG), se 

evaluó la glomalina total (T-PSRG), glomalina difícilmente extraíble (DE-PSRG) 

y fácilmente extraíble (FE-PSRG) (Rillig et al., 2003). así como las unidades 

formadoras de colonias (UFC) mediante recuento en placa para bacterias (BAC) 

y hongos (HON) (agar tripticasa de soja para bacterias aeróbicas totales y agar 

papa dextrosa para hongos filamentosos y levaduras). Adicionalmente, las 

emisiones de CO2 del suelo se midieron a las 48 horas en condiciones 

controladas de humedad y temperatura (Anderson, 1982). Asimismo, se evaluó 

la actividad enzimática del suelo para peroxidasa (POX), polifenol oxidasa (PPO) 

(Saiy-Cork K. R, Sinsabaugh R. L, 2002) y B-galactosidasa (B-gal) (Eivazi & 

Tabatabai, 1988). Paralelamente, se evaluó el rendimiento (REN) de materia 

vegetal en peso seco del cultivo.  

3.2.4. Estudio de las comunidades bacterianas del suelo 

La extracción de ADN se realizó mediante el kit DNA Zymobiomics MiniPrep de 

Zymo Research™. La amplificación se llevó a cabo a con el empleo de las 

regiones V3 y V4 del gen 16S rRNA con los primers sugeridos por Klindworth et 

al. (2013): S-D-Bact-0341-b-S-17, 5´-CCTACGGGNGGCWGCAG-3´ y S-D-Bact-

0785-a-A-21, 5´-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3´, que producen un amplicón 

de ~460 pb. Las secuencias se mandaron sintetizar con los adaptadores 

“overhang” del protocolo de Illumina (Illumina, 2017). Posteriormente, los 

amplicones se etiquetaron utilizando el Nextera XT Index KitTM para la creación 

de las bibliotecas, siguiendo el protocolo de Illumina (Illumina, 2019). Finalmente, 

se realizó la cuantificación, normalización (equimolaridad), la agrupación de las 

bibliotecas y la secuenciación masiva de siguiente generación (MiSeq Illumina® 
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de 2 × 250 lecturas de final pareado) siguiendo el protocolo para metagenómica 

16S (Illumina, 2017). Las secuencias de ADN fueron analizadas utilizando el 

software bioinformático Quantitative Insights Into Microbial Ecology (QIIME) 

v.1.9.0 (Caporaso et al., 2010) siguiendo la metodología descrita por García-De 

la Peña et al. (2019). Se asignó la taxonomía tomando como referencia la base 

de datos EzBioCloud (Yoon et al., 2017). Se calculó la diversidad beta utilizando 

el índice de Bray-Curtis (Beals, 1984); esta matriz de diversidad beta se utilizó 

para llevar a cabo una prueba Permanova (p < 0.05) para probar diferencia 

significativa de la microbiota entre tratamientos. La diversidad alfa se calculó con 

los índices de Shannon y Simpson. La abundancia absoluta de OTU a nivel de 

género se utilizó para visualizar el número de secuencias frente al número de 

OTU y observar la cobertura de profundidad (curvas de asíntotas); este gráfico 

se realizó en la versión PAST 3.15. Se realizó un proceso de rarefacción aleatoria 

para estandarizar todas las muestras. Usando el archivo estandarizado, se 

obtuvieron abundancias relativas para el nivel de phylum y representado como 

gráficos de barras usando el programa Excel. Taxones a nivel de género con una 

abundancia relativa mayor que 0.5% se incluyeron en un mapa de calor y se 

utilizó el método de conglomerados jerárquicos con medida euclidiana para el 

dendrograma de las muestras empleando el software Morpheus 

(https://software.broadinstitute.org/GENE-E/).. 

3.2.5. Análisis estadístico 

Los datos obtenidos fueron analizados empleando el programa IBM SPSS 

Statistics v.25 y MedCalc v.20.106. Después de verificar la normalidad y 

homogeneidad de la varianza, se emplearon pruebas de medias paramétricas y 

no paramétricas según el caso de la variable de interés, tales como ANOVA y 

Kuskal Wallis (p <0.05). Además de Tukey y CONVAC al 95 % de confianza para 

determinar diferencias significativas entre tratamientos. Esto se aplicó para 

comparar las variables químicas y biológicas entre las diferentes labranzas. 

Finalmente, se utilizó un análisis de componentes principales (PCA) para 

observar asociaciones entre los diez phyla principales y las variables 
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fisicoquímicas de suelo de los seis tipos de labranzas agronómicas con el 

programa R y así determinar las variables con mayor relación a los phyla.  

Los patrones entre los sistemas de labranza, y las propiedades fisicoquímicas del 

suelo se exploraron mediante el análisis de redundancia multivariante. Se llevó a 

cabo un análisis de redundancia (RDA) con la función RDA en la biblioteca 

“vegan” en R Studio v4.1.0  (Di Felice et al., 2012). La importancia de los 

resultados de RDA se probó mediante una prueba de permutación (999 

permutaciones).  
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3.3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

3.3.1. Resultados  

Variables químicas y biológicas del suelo 

El efecto acumulado de las prácticas de labranza empleadas en este estudio, 

tuvo como resultado qué, algunas variables químicas y biológicas del suelo 

mostraron diferencias significativas entre tratamientos (Tabla 2). Las variables 

MOS, COS, CT, Hongos, Bacterias y POX fueron significativamente más altas en 

el suelo basado en labranza cero y 33% de cobertura vegetal (T5). Por su parte, 

las variables de T-PSRG, DE-PSRG, FE-PSRG y rendimiento peso seco fueron 

mayores en el de labranza cero con 66% de cobertura vegetal (T6). Así mismo, 

las actividades de PPO y β-gal fueron más representativas en el tratamiento 

basado en Labranza cero (T4). Finalmente, las variables de pH y CE fueron 

mayores en el T1, que corresponde al barbecho y rastra. Estos resultados 

demuestran la eficiencia a largo plazo de la agricultura de conservación para 

incrementar la salud y fertilidad del suelo, al incrementar factores como la 

concentración de MOS y COS, incrementa el metabolismo microbiano para la 

mineralización de dicha materia orgánica, favorece la presencia de 

microorganismos benéficos como los hongo micorrízicos arbusculares, los cuales 

a su vez incrementan el contenido de PSRG que se relacionan directamente con 

la agregación del suelo, e incrementar el rendimiento del cultivo. En contraste, la 

labranza convencional como el barbecho más rastra presentó un mayor nivel de 

pH y CE, lo cual puede verse reflejado en el menor rendimiento y salud del suelo.  

El análisis de componentes principales demostró diferencia en los tratamientos 

con labranza cero (T4, T5 y T6) y los de labranza convencional (T1, T2 y T3) 

(Figura 1). De acuerdo con el análisis, se explica un 70.76% de la varianza con 2 

componentes. Además, las muestras de diferentes grupos mostraron una 

distribución descentralizada y agregada. A partir de los resultados, se 

seleccionaron las variables de pH, C.E., T-PSRG, DE-PSRG, FE-PSRG, REN y 

HON como las principales variables ambientales y biológicas relacionadas con 

los tratamientos.
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Cuadro 2. Características químicas y biológicas de suelo, bajo diferentes labranzas. valores medios y desviación estándar 
(±) gl= grados de libertad, los números en negritas indican diferencias significativas (p <0.05). 

Variable T1 T2 T3 T4 T5 T6 F/Ht df p 

pH 
8.09± 

0.14a 

7.97± 

0.00b 

7.99± 

0.04b 

7.85± 

0.03d 

7.94± 

0.01c 

7.90± 

0.01cd 
15.55 5 0.008 

Conductividad eléctrica 

ms/cm3 

531.87± 

15.20a 

443.77± 

2.87ab 

427.80± 

30.94b 

448.70± 

59.73ab 

318.80± 

36.17c 

353.47± 

52.65c 
11.65 5 0.000 

Materia orgánica % 
2.24± 

0.08d 

2.29± 

0.04d 

2.42± 

0.04c 

3.05± 

0.00a 

3.12± 

0.07a 

2.88± 

0.04b 
16.19 5 0.006 

Carbono orgánico % 
1.30± 

0.04d 

1.33± 

0.02d 

1.40± 

0.02c 

1.77± 

0.00a 

1.81± 

0.04a 

1.67± 

0.02b 
16.19 5 0.006 

Carbono total % 
2.06± 

0.03c 

2.08± 

0.03c 

2.38± 

0.09b 

2.63± 

0.07a 

2.68± 

0.23a 

2.39± 

0.07b 
14.53 5 0.013 

Glomalina total mg mg-1 
0.63± 

0.03d 

0.60± 

0.03d 

0.84± 

0.01c 

0.87± 

0.02b 

0.90± 

0.05b 

1.65± 

0.03a 
15.50 5 0.008 

Glomalina difícilmente 

extraíble mg ml-1 

0.60± 

0.03c 

0.57± 

0.03c 

0.81± 

0.01b 

0.82± 

0.02b 

0.84± 

0.04b 

1.58± 

0.03a 
14.85 5 0.011 

Glomalina fácilmente 

extraíble mg g-1 

0.03± 

0.00d 

0.03± 

0.00d 

0.03± 

0.00c 

0.05± 

0.00b 

0.05± 

0.00b 

0.07± 

0.00a 
15.70 5 0.008 

Hongos UFC g-1 
2.7E+06± 

5.8E+05bc 

2.0E+06± 

0.0E+00c 

3.3E+06± 

5.8E+05b 

4.3E+06± 

2.1E+06b 

9.0E+06± 

3.5E+06a 

8.0E+06± 

3.0E+06a 
13.29 5 0.021 

Bacterias, UFC g-1 
7.4E+06± 

2.8E+06bc 

7.1E+06± 

2.9E+06b 

4.0E+06± 

3.5E+05c 

1.1E+07± 

1.0E+06a 

1.2E+07± 

2.7E+06a 

3.9E+06± 

9.5E+05c 
13.65 5 0.018 

Actinomicetos UFC g-1 
5.5E+06± 

7.0E+05a 

1.7E+06± 

4.9E+05bc 

4.5E+06± 

2.2E+06a 

1.9E+06± 

1.5E+05b 

3.6E+06± 

1.7E+06ab 

4.5E+06± 

1.3E+06a 
11.04 5 0.051 

Peroxidasa µmol g-¹ h-¹ 
11.79± 

0.58a 

10.21± 

1.09b 

10.45± 

0.17b 

9.26± 

1.72b 

12.23± 

1.50a 

10.84± 

0.28b 
12.56 5 0.028 
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Polifenol oxidasa µmol g-¹ 

h-¹ 

10.75± 

0.70bc 

12.39± 

0.99a 

12.11± 

0.09a 

13.43± 

1.70a 

10.55± 

1.46b 

11.89± 

0.26ab 
11.66 5 0.040 

B-galactosidasa mg pNP 

g-¹ 

24.10± 

0.34d 

22.99± 

1.30d 

28.08± 

1.73c 

34.12± 

0.44a 

33.49± 

1.57ab 

32.32± 

0.88 
15.34 5 0.009 

Respiración basal (48 hrs)  

µg g-1 h-1 

58.38± 

7.22a 

58.38± 

7.22a 

66.72± 

7.22a 

70.89± 

7.22a 

58.38± 

7.22a 

54.21± 

7.22a 
8.006 5 0.156 

Rendimiento P seco kg ha-1 
5924.70± 

410.56bc 

5695.21± 

148.96c 

6884.75± 

813.05b 

8337.21± 

978.85ab 

8575.22± 

160.21a 

8806.41± 

826.37a 
13.983 5 0.016 



58 
 

 

 

 

Abundancia de taxa bacterianos 

La media de las secuencias obtenidas de los tratamientos de suelo fue de 

105,398. En cuanto a las secuencias ensambladas se obtuvo una media de 

47,415, y un promedio de 65,165 de secuencias desechadas; además, se eliminó 

una media de 860 quimeras, obteniendo así una media de 42,802 secuencias de 

calidad. Luego de realizar la asignación taxonómica, se obtuvo un promedio de 

36,249 secuencias bacterianas y después de descartar singletons fue de 14,982 

(Tabla 3). El número de OTUs bacterianos de las muestras registraron una 

profundidad de cobertura adecuada, ya que se alcanzó una asíntota cerca de las 

10, 000 secuencias en todas las curvas (Figura 2). Las secuencias obtenidas 

fueron subidas en el National Center for Biotechnology Information (NCBI, por 

sus siglas en inglés) para conocimiento público, BioProject: PRJNA824822. 

 

 

 

 

 

Figura 1. Análisis de componentes principales (PCA) de las comunidades microbianas en 
las 18 muestras de suelo bajo seis tipos de labranza. 
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Cuadro 3. Número de secuencias obtenidas para cada tratamiento de muestras 
de suelo 

Muestra Total Ensambladas Descartadas QE SC SB OTUs 

T1 88,986 77,052 55,027 1,229 54,070 45,052 18,043 

T2 96,823 36,244 60,579 484 35,629 28,738 10,662 

T3 110,814 40,994 69,820 647 40,189 33,610 12,816 

T4 113,980 50,807 63,173 884 49,738 44,355 21,674 

T5 106,341 39,717 66,624 1,323 38,254 31,245 10,708 

T6 115,445 39,679 75,766 592 38,932 34,493 15,989 

Media 105,398 47,415 65,165 860 42,802 36,249 14,982 

QE =, quimeras descartadas, SC = secuencias de calidad después de descartadas las quimeras, 

SB = secuencias bacterianas, OTUs = operational taxonomic units. 

 

Mediante el empleo de la matriz de diversidad beta de Bray-Curtis, se obtuvo una 

diferencia significativa entre tratamientos de labranza (Permanova: pseudo-F = 

1.42, p = 0.012). La media del índice de diversidad Shannon fue de 9.63 y la de 

Simpson fue de 0.99. No se observó diferencia significativa entre tratamientos en 

ninguno de los índices de diversidad alfa (Shannon: t = 0.02, p = 1; Simpson: t = 

0.03, p = 1). Lo que indica que no existe diferencia significativa en cuanto a la 

diversidad de los de los tratamientos, pero sí en la abundancia.  

Figura 2. Representación gráfica de los OTUs bacterianos, asíntota cerca de las 10, 000 
secuencias. 
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a) b) 

  
Figura 3. a) Abundancia relativa de los principales phyla, b) Mapa de calor de los 
principales géneros. 
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Se registraron 24 phyla, de los cuales los principales fueron: Actinobacteria (x= 

35%), Proteobacteria (x= 32%), Chloroflexi (x= 16%) y Planctomycetes (x= 9%) 

(Figura 3a). Existió un mayor porcentaje de Actinobacteria en los tratamientos T1, 

T2, T3, y T4, los cuales están basados en labranza convencional y, aunque el 

tratamiento 4 está basado en labranza cero, no cuenta con cobertura vegetal. Por 

otro lado, en los tratamientos de labranza cero con cobertura vegetal (T5 y T6) 

existió un mayor porcentaje de Proteobacteria.   

Asimismo, se registraron 733 géneros, de los cuales los principales fueron 

GQ396871_g (x= 6%) perteneciente al phylum Chloroflexi, Nocardioides (x = 

5%), Streptomyces (x = 5%), Sphingomonas (x = 4%) y Tepidisphaera (x = 4%). 

El mapa de calor de los géneros cuya abundancia fue mayor a 0.5% se 

representa visualmente en la Figura 3b.  

Análisis estadístico  

De acuerdo con el RDA, existe una relación significativa entre las variables 

ambientales y los principales phyla encontrados bajo los distintos tratamiento (F 

= 1.8191, g.l. =7, P =0.036). Mas aún, se presentó una correlación entre las 

variables ambientales y los phyla dominantes de 0.56 (Figura 4). A partir de los 

resultados obtenidos, se puede observar que los phyla Proteobacteria y 

Planctomycetes son más abundantes en suelos con alto contenido de PSRG (T, 

DE y FE), mayor UFC de hongos y rendimiento del cultivo, variables relacionadas 

con la agricultura de conservación, según lo mostrado en el PCA (Figura 1). Por 

su parte, los phyla como Actinobacteria, Saccharibacteria_TM7 y Cyanobacteria 

se relacionan con valores mayores de pH y C.E., parámetros conexos con suelos 

bajo labranza convencional (T1, T2 y T3) (Figura 4).   
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3.3.2. Discusión 

El manejo del suelo en los sistemas agrícolas afecta sus propiedades físicas, 

químicas y biológicas (Tabla 2). El PCA demostró que las principales variables 

afectadas por el tipo de labranza son el pH, C.E., REN, HON y PSRG (T, DE y 

FE). El pH más bajo en los tratamientos bajo labranza de conservación puede 

estar relacionado a la acumulación de MOS en los centímetros superiores del 

suelo, provocando así un aumento en la concentración de electrolitos (Rhoton, 

2000). En el estudio realizado por Limousin & Tessier (2007), se observó que el 

suelo superficial se vuelve más ácido bajo labranza cero que, bajo labranza 

convencional, y ha sido atribuido a procesos como la mineralización de la materia 

orgánica y exudación de raíces. En cuanto a la conductividad eléctrica, Chatterjee 

& Lal (2009), señalaron que fue menor en suelos bajo labranza cero a 

comparación de los suelos basado en labranza convencional y se relaciona al 

movimiento mejorado del agua en el suelo y el desarrollo de los agregados del 

suelo, lo cual coincide con este estudio. La labranza cero beneficia el movimiento 

de agua en el suelo, hecho que aumenta la concentración de electrolitos, lo que 

también podría estar ralacionado a los niveles mas bajos de CE, es decir, en los 

tratamientos de AC (Busari et al., 2015; Yu et al., 2016).  

Figura 4. Análisis de redundancia de los phyla más abundantes y las propiedades del suelo 
en las 18 muestras de suelo bajo seis tipos de labranza. 
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Varios estudios han demostrado que los factores ambientales, incluido el pH y la 

CE, son importantes en el cambio de la comunidad bacteriana (Liu & Kang, 2014; 

Shen et al., 2013), lo cual pudo observarse en el análisis de redundancia, donde 

se demostró la influencia de estos parámetros en la abundancia relativa de los 

phyla, cyanobacteria, saccharibacteria_TM7, y actinobacteria) (Figura 5).  

Por tanto, el pH y la CE podrían ser factores importantes en el control de las 

diferencias, ya que afectarán el crecimiento bacteriano en suelos de alta salinidad 

(Rath et al., 2019). Por otro lado, el análisis de PSRG en sus tres derivados, 

fueron mayores en los tratamientos de labranza de conservación, lo cual puede 

deberse a la formación de complejos proteicos, beneficiando a la formación de 

agregados del suelo.  Lo anterior se ve reflejado en la importancia de los tres 

tipos de PSRG (T, DE y FE) dentro del RDA, donde su valor fue determinante en 

la abundancia de phyla como Proteobacteria y Planctomycetes, (Figura 5), lo que 

puede estar relacionado a la abundacia de HON entre los cuales se distinguen 

los hongos micorrízicos arbusculares HMA, que a su vez se son productores de 

glomalina, y de esta manera se da paso a la formación de agregados del suelo 

(Yang et al., 2017). En el caso de los hongos, muchas investigaciones han 

demostrado un incremento en la población fúngica cuando se utiliza cero 

labranza en comparación a la labranza convencional (Dai et al., 2015; Wang, et 

al., 2016), específicamente de los HMA, aunque otras han reportado que no 

existe efecto de la labranza en las comunidades fúngicas, a excepción de que los 

HMA son más abundantes en la agricultura de conservación y los hongos 

fitopatógenos en suelos arados (Detheridge et al., 2016). Por otra parte, también 

la descomposición de la glomalina puede ser alterada por características del 

suelo como su remoción y la disponibilidad de nutrientes, que influye sobre la 

actividad microbiana (Wu et al., 2014). Galazka et al., (2017) compararon el 

efecto de prácticas convencionales y de conservación, y  observaron un mayor 

contenido de PSRG con el análisis de T-PSRG en los tratamientos bajo labranza 

de conservación a comparación con los de labranza convencional, mientras que 

Huidoro (2011), realizó un estudio donde analizó diferentes manejos de suelo, 

teniendo incluso tratamientos de referencia contrastados a los convencionales y 
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de conservación, cuyos resultados demostraron una mayor concentración de FE- 

PSRG en los tratamientos de labranza de conservación, lo que demuestra 

claramente que los grupos PSRG son sensibles a las prácticas de manejo. Tales 

diferencias en la contribución de glomalina parecen estar relacionadas con el 

diferente origen de suelos y la diferente estabilización según la naturaleza de la 

MOS (Lozano et al., 2016; Staunton et al., 2020). La descomposición de la MOS 

es una manifestación del crecimiento de la actividad biológica, que se traduce en 

una mejora de la fertilidad y, por tanto, de la calidad del suelo (Guerra, 2015).  

Por otro lado, la diversidad beta presentó diferencia significativa entre 

tratamientos, lo cual refleja el grado de diferenciación en las comunidades 

bacterianas entre los distintos métodos de labranza, lo que coincide con los 

resultados presentados por Wang et al., (2016). Además, algunos investigadores 

han sugerido que el cambio en la estructura de la comunidad (diversidad beta) 

se relaciona con cambios en el comportamiento funcional (Fierer et al., 2013; 

Griffiths & Philippot, 2013). Se especula que la función responde de manera 

sensible y rápida en el entorno, lo que se muestra a través de la diversidad beta 

en lugar de la diversidad alpha (Wang et al., 2020). 

Cabe mencionar que las actinobacterias tienen un papel fundamental en la 

descomposición de los materiales orgánicos del suelo, como la celulosa y la 

quitina (Stevenson & Hallsworth, 2014). Además, se ha demostrado  que los 

miembros de este phylum tienen la capacidad de producir esporas, aumentando 

así la capacidad de este grupo para resistir los eventos de perturbación (Ventura 

et al., 2007), lo que podría ayudar a explicar su presencia predominante en los 

tratamientos convencionales en el presente estudio. Por otra parte, en los 

tratamientos 5 y 6 existió un mayor porcentaje del phylum Proteobacteria. El 

phylum Proteobacteria ha sido considerado muy versátil en cuanto a actividades 

metabólicas, ya que puede responder de manera significativa cuando se adiciona 

alguna fuente de carbono (Ferrier et al., 2007); así, las proteobacterias abarcan 

una enorme diversidad metabólica en un ambiente de carbono total más alto. Lo 

anterior puede relacionarse a la administración de enmiendas vegetales en los 
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tratamientos de labranza de conservación, aumentando el porcentaje de MOS en 

las capas superficiales del suelo.  

De acuerdo con el mapa de calor (Figura 3b), los géneros Pseudarthrobacter, 

Rubellimicrobium, Blastococcus y Rhizobium fueron más abundantes en los 

tratamientos de labranza convencional (T1, T2). Se ha reportado que 

actinobacterias como Pseudarthrobacter disminuyen con la cero labranza en 

comparación con la labranza convencional (Jia et al., 2021); este género se ha 

aislado de suelos salinos de desiertos y minas (Chai et al., 2019; Fekih et al., 

2018; Finger et al., 2019), ya que tienen la capacidad de reducir de nitrato a nitrito 

y ser clave en el ciclo del nitrógeno (Liu et al., 2020), así como reducir sulfato a 

sulfito y contribuir al ciclo del azufre. Rubellimicrobium, por otra parte, pareció 

responder al uso del suelo en un estudio reciente sobre el impacto de la 

agricultura a largo plazo en suelo desértico, en el que se demostró que este 

género estaba entre los grupos de bacterias extremófilas que desaparecieron del 

suelo después del uso agrícola. Sin embargo, en el mismo estudio se demostró 

que el pH, los factores abióticos y el suministro de agua fueron factores 

determinantes para la proliferación de las comunidades bacterianas del suelo 

(Köberl et al., 2011). Estudios anteriores han demostrado que los miembros de 

Blastococcus tienen requisitos de crecimiento modestos, ya que muestran una 

resistencia inusual al estrés oxidativo y tienden a estar asociados con biomas 

hiperáridos y oceánicos/costeros (Castro et al., 2018). Rhizobium, participa en el 

proceso de reducción del N atmosférico en amoníaco, haciéndolo disponible para 

las plantas (Tong et al, 2018). Se ha informado sobre una gran abundancia de 

especies de Rhizobium tolerantes a condiciones estresantes, como las 

remociones del suelo (Ribeiro et al., 2012). 

Adicionalmente, los géneros Hyphomicrobium, Mesorhizobium, Mycobacterium, 

GQ263104_g, FM253654_g, Gemmata, Amaricoccus, Pedomicrobium, 

Bradyrhizobium, AF370880_g y Reyranella presentaron mayor abundancia 

relativa en suelos bajo AC a largo plazo (T4, T5, T6) y en transición (T3). En el 

caso de Hyphomicrobium, son facultativamente metilotróficas y pueden usar 
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algunos compuestos C1, como el metanol y el clorhidrato de metilamina como 

únicas fuentes de carbono (Moore et al., 1984); sus propiedades metalotróficas 

les concede un gran potencial para mitigar el estrés abiótico de las plantas, 

incrementar el rendimiento de los cultivos y promover el crecimiento de las 

plantas (Kumar et al., 2019). El género GQ396871_g pertenece al phylum 

Chloroflexi, el cual ha sido identificado como una importante comunidad 

microbiana de la rizosfera antigua en la rizosfera (Ai et al., 2015). Además, las 

poblaciones de Chloroflexi que, se sabe, metabolizan los carbohidratos y son 

bacterias degradantes de polisacáridos comunes, parecen estar muy extendidas 

en las bacterias del suelo, creciendo predominantemente en suelos con baja 

disponibilidad de oxígeno y especializadas en la degradación de polisacáridos 

(Gschwend et al., 2020). Por otro lado, los miembros del género Gemmata son 

tolerante a bajas temperaturas, puede aumentar la actividad enzimática de la 

ureasa con la capacidad de degradar la materia orgánica a través de una reacción 

enzimática (Zhang et al., 2017). Amaricoccus se asocia a la degradación de la 

materia orgánica; además, sintetiza polímeros de almacenamiento como PHB, 

que es beneficioso para el suministro de nutrientes (Wang et al., 2021) y se ha 

observado un incremento en su abundancia bajo labranza de conservación 

(Babin et al., 2018). 

De acuerdo con Liu et al. (2021), las prácticas de labranza de conservación 

aumentan la abundancia de bacterias fijadoras de nitrógeno como 

Mesorhizobium y Bradyrhizobium; en cambio, disminuyeron la abundancia de 

bacterias degradadoras de carbono del suelo, especialmente Blastococcus. En 

el estudio de Zhou et al. (2021) también se encontró que la incorporación de 

cubierta vegetal tuvo diferentes efectos en las abundancias relativas de algunos 

géneros con ciclos de C y N, por ejemplo, aumentó Mycobacterium, siendo el pH 

del suelo y las diferentes fracciones de nitrógeno y carbono orgánico los 

principales impulsores que dieron forma a la comunidad bacteriana del suelo. 

Ambos trabajos coinciden con los resultados obtenidos en el presente estudio.  
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Los géneros Pedomicrobium, FM253654_g, AF370880_g y Reyranella 

pertenecen al phylum Proteobacteria, encontrado en mayor abundancia en los 

tratamientos de labranza de conservación, al igual que por Wang et al., (2020). 

Mas aún, de acuerdo con Fierer et al. (2007) y su hipótesis copiotrófica, los 

grupos copiotróficos como las Proteobacteria son capaces de aprovechar las 

fuentes de carbono lábil y ser más abundantes en ambientes con alto contenido 

de nutrientes, razón por la cual pudieron presentar mayor abundancia relativa en 

suelos bajo AC. Pedomicrobium son microorganismos quimiorganotróficos que 

utilizan generalmente sustratos de C (Ye et al., 2016) y han sido reportados en 

suelos con sistemas agrícolas sustentables (Embarcadero et al., 2015; Liao et 

al., 2019). Reyranella ha sido detectado en reservorios de petróleo y tiene alta 

capacidad de biodegradación de carbono (Song et al., 2018). Li et al., (2020) 

encontraron una correlación entre la abundancia relativa de Reyranella spp. con 

la concentración de malato y lactato en la rizósfera por la exudación de las raíces 

y la incorporación de paja, lo que pudiera estar relacionado con su mayor 

abundancia en las prácticas de AC.  
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3.4. CONCLUSIONES 

 

El efecto a acumulado de las prácticas de labranza tienee impacto en las 

propiedades fisicoquímicas y biológicas del suelo, lo que afecta directamente las 

comunidades microbianas rizosféricas en suelos semiáridos. Mas aún, las 

prácticas de agricultura de conservación permitieron el mejoramiento de la salud 

del suelo mediante el aumento de sus propiedades, especialmente las biológicas 

como la abundancia de hongos y el incremento de la producción de proteínas del 

suelo relacionadas con glomalina, vinculadas con la estabilidad de los agregados 

del suelo y la captura de carbono, lo cual repercute en la fertilidad del suelo.  

En cuando a la diversidad microbiana, se observó el grado de diferenciación en 

las comunidades bacterianas entre los distintos métodos de labranza ya que el 

cambio en la estructura de la comunidad (diversidad beta) se relaciona con 

cambios en el comportamiento funcional, y por lo tanto responde de manera 

sensible y rápida en el entorno. Además, con ayuda del análisis de componentes 

principales y el análisis de redundancia se obsevó que la agrícultura de 

conservación parece favorecer la abundancia de rizobacterias promotoras del 

crecimiento de las plantas, como los phyla Proteobacteria y Planctomycetes que 

son más abundantes en suelos con alto contenido de proteínas del suelo 

relacioandas con la glomalina (Total, dificilmente extraíble y facilmente extraíble), 

mayor cantidad de unidades formadoras de colonias de hongos y rendimiento del 

cultivo, por lo que consecuentemente, la AC incrementa el rendimiento de los 

cultivos. Por otro lado, la labranza convencional está relacionada a variables 

como el pH y la conductividad electrica, lo que puede comprometer el crecimiento 

y productividad de los cultivos, siedo los phyla Actinobacteria, 

Saccharibacteria_TM7 y Cyanobacteria los que se relacionaron con dichas 

variables. 
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