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INTRODUCCION

La naranja es un cultivo citricola importante que ocupa alrededor del 40% de la superficie
cosechada y aporta cerca del 50% de la produccidn citricola en el mundo (Pérez et al., 2018).
En la actualidad una de las mas grandes preocupaciones de la sociedad es el cuidado y
preservacion del medio ambiente. El sector agricola, genera impactos al medio ambiente por
la liberacion de gases efecto invernadero por la erosion del suelo, contaminacion de suelos y

aguas y liberacion de gases (CO,, CH, Y NO,), (Fernandez y Bojollo, 2008).

Por esta razén, la utilizaciéon de los biofertilizantes en los sistemas agricolas productivos es
una alternativa viable para lograr un desarrollo agricola ecoléogicamente sostenible. Por |lo
tanto, el objetivo de este estudio fue determinar cambios en el microbioma del suelo
mediante secuenciacion masiva en plantaciones del cultivo de naranja con aplicacion de
Azospirillum brasilense y Glomus intraradices como biofertilizantes en comparacién con

fertilizacion quimica y convencional (es decir, fertilizacion NPK tradicional).

MATERIALES Y METODOS

Se recolectaron muestras de suelo rizosférico bajo
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(20°04'00" Norte 97°03'00" Oeste). sistemas de plantacion convencional (con

fertilizacion quimica NPK tradicional) y con
aplicacion de biofertilizante (A. brasilense y G.
intraradice, Biofabrica Siglo XXI®).

El ADN de las bacterias del suelo se extrajo siguiendo las instrucciones del fabricante, se

amplificd (ARNr V3-V4 16S) (Klindworth et al.,, 2013) y se secuencié utilizando lllumina

(Illumina, 2017, 2019). Finalmente, las secuencias fueron analizados en QIIME (Quantitative

Insights Into Microbial Ecology) (Caporaso et al., 2010).

RESULTADOS Y DISCUSION

La media del numero total de secuencias obtenidas tanto bajo manejo convencional (C)
como con la aplicacion de biofertilizantes (O) antes del ensamblaje fue 199,705, la media de
secuencias ensambladas fue de 91,181 y la media de secuencias desechadas fue 108,524
en promedio se eliminaron 1,761 quimeras, dejando una media de secuencias de calidad
89,261. Tras la asignacion taxonOmica, se obtuvo una media de secuencias bacterianas de

82,954 que después de eliminar los singletons fue de 53,784.

Muestra Totales Ensambladas Desechadas QE SC SB SBSS
Conv1 164,321 50,379 113,942 236 50,127 46,904 25,331
Conv2 192,413 80,544 111,869 543 79,988 74,119 39,705
Conv3d 228,765 122,440 106,325 521 121,903 112,892 64,142
Org1 177,980 71,682 106,298 471 71,199 66,395 38,692
Org2 235,841 131,877 103,964 5565 125,810 117,771 93,365
Org3 198,907 90,163 108,744 3227 86,538 79,642 61,467
Media 199,705 91,181 108,524 1,761 89,261 82,954 53,784

Tabla 1. Numero de secuencias obtenidas para cada tratamiento de muestras de suelo.

Se reportaron 726 géneros (Figura 1) y Sphingomonas fue el género mas abundante en el
manejo Conv y Org (x= 3.21 y 4.13%, respectivamente). Sin embargo, en el manegjo
convencional se presentaron también Pseudolabrys (x= 3.15%), Tepidisphaera (x= 2.28%),
2.13%), 1.72%),

Bradyrhizobium (x = 1.71%) y Streptomyces (x =1.21%), mientras que en el manegjo

Solibacter ( x Rhizomicrobium ( x =2.11%), Rhodoplanes ( X =

agroecologico los mas abundantes fueron Tepisphaera (x = 3.62%), Pseudolabrys (x =
2.65%), Solibacter (x= 2.15%), Rhizomicrobium (k= 2.02%), Bradyrhizobium (x= 1.60%),
Phenylobacterium (x = 1.30%), Micromonospora (1.26%) y Dongia (1.23%).
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El género Sphingomonas tiene un
papel multifuncional en el suelo,
el cual incluye la remediacion de
contaminantes como
hidrocarburos y compuestos
organometalicos (Cheng et al,
2021) y la produccion de
fitohormonas altamente benéficas
para el crecimiento de las plantas
como esfingano y goma gelano
(Luo et al, 2019). Ademas,
algunos miembros de este géenero
favorecen el crecimiento de las

plantas en condiciones '%?;‘iﬁ'?;ff””s‘_s_
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relacionado con la produccion de
giberilinas y acido indol acetico
(Luo et al., 2019). Cabe destacar
que, aunque fue el género mas
abundante en ambos -
tratamientos, la biofertilizacidon

presentd una mayor abundancia
relativa en comparacion a la
fertilizacidn convencional.
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Figura 1. Mapa de calor de los
geéneros bacterianos de
muestras de suelo cuya
abundancia relativa fue mayor
a 0.01%. C = Convencional, O
= Biofertilizantes. Con base en
los resultados obtenidos, se
presentan 60 géneros
bacterianos.

CONCLUSIONES

Aunqgue la diversidad alfa y beta no fue diferente significativamente entre los tratamientos, si
existieron diferencias en la abundancia relativa de las distintas bacterias en el suelo
rizosférico, donde la biofertilizacion de arboles de naranja con A. brasilense y G. intraradices
favorecié la proliferacion de géneros bacterianos promotores del crecimiento de las plantas e

iInvolucrados en la induccidn de resistencia a patogenos.
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