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Introduccion.

Las practicas de labranza repercuten en los microorganismos del suelo, que
son sensibles a las perturbaciones causadas por el manejo al que es
sometido el sistema edafico. Los cuales, ademas de generar servicios
ecosistemicos, participan en los procesos bioquimicos, el ciclaje de nutrientes
y la transformacion de energia en el suelo. Se ha demostrado que la ausencia
de labranza y la incorporacion de residuos vegetales aumentan la biomasa
microbiana del suelo, las comunidades bacterianas y las actividades
enzimaticas en el suelo, ademas de contribuir a la conservacion de carbono
(C). Poco se ha explorado sobre la Iinfluencia de Ila agricultura de
conservacion (AC) sobre los microorganismos del suelo y su abundancia, lo
cual podria ampliar la perspectiva de su influencia sobre la estabilidad vy
calidad del recurso edafico. Por lo anterior, el objetivo de esta investigacion
fue evaluar la influencia a largo plazo de diferentes practicas de labranza
sobre el bacterioma del suelo.

Materiales y métodos.

Area de estudio. El estudio se llevdo a cabo en el lote experimental en el
Campo Experimental INIFAP, ubicado en Soledad de Graciano Sanchez, San
Luis Potosi. Se evaluaron seis tratamientos distribuidos en un diseno de
bloques al azar y dos repeticiones, de los cuales tres de ellos son basados en
labranza convencional y tres en labranza de conservacion. Tratamientos:
barbecho + rastra (T1), rastra (T2), multiarado (T3), labranza cero (LC) (T4),
LC con 33% de cobertura con residuos (T5) y LC con 66% de cobertura (T6).
Todos los tratamientos han estado bajo diferentes manejos por 25 anos.

Disposicion de muestra y estudio de las comunidades bacterianas del suelo.
Se tomaron aleatoriamente 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™). La extraccion de ADN se realizO mediante el kit DNA
Zymobiomics MiniPrep de Zymo Research™. La amplificacion se llevo a cabo
a con el empleo de las regiones V3 y V4 del gen 165 rRNA con los primers
sugeridos por Klindworth et al. (2013).

Analisis estadistico. Las secuencias de ADN fueron analizadas utilizando el
software bioinformatico Quantitative Insights Into Microbial Ecology (QIIME)
v.1.9.0 (Caporaso et al., 2010) siguiendo la metodologia descrita por Garcia-
De |la Pena et al. (2019). Se calculo |la diversidad beta utilizando el indice de
Bray-Curtis (Beals, 1984); esta matriz de diversidad beta se utilizé para llevar
a cabo una prueba Permanova (p < 0.05). La diversidad alfa se calcul6é con
los indices de Shannon y Simpson.

Resultados y discusion.

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 secuencias desechadas, se elimind una
media de 860 quimeras, obteniendo asi una media de 42, 802 secuencias de
calidad. Luego de realizar la asignacion taxonomica, se obtuvo un promedio
de 36,249 secuencias bacterianas y después de descartar singletons fue de
14, 982. El numero de OTUs bacterianos de las muestras, alcanzé una
asintota cerca de las 10, 000 secuencias.
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Figura 1. Abundancia relativa de los phyla principe&f@s.

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 indice de diversidad Shannon fue
de 9.63 y la de Simpson fue de 0.99. No se observé diferencia significativa
entre tratamientos en ninguno de los indices de diversidad alfa (Shannon: t =
0.02,p=1;, Simpson:t=0.03,p=1).

Se registraron 24 phyla de los cuales los principales fueron: Actinobacteria (x=
35%), Proteobacteria (x= 32%), Chloroflexi (x= 16%), Planctomycetes (x= 9%)
(Figura 1). Las actinobacterias tienen un papel fundamental en la
descomposicion de los materiales organicos, los miembros de este phylum
tienen la capacidad de producir esporas, lo que aumentd su capacidad para
resistir los eventos de perturbacion. El phylum Proteobacteria ha sido
considerado muy versatil en cuanto a actividades metabdlicas, ya que puede
responder de manera significativa cuando se adiciona alguna fuente de
carbono. Ya que, en un ambiente de carbono total mas alto, las
Proteobacterias abarcan una enorme diversidad metabdlica, lo que coincide
con el estudio realizado por Dong et al., 2017.
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Conclusiones.

La diversidad bacteriana es muy similar, pero la
abundancia difiere entre tratamientos. Las practicas
de labranza tienen un Iimpacto directo en las
propiedades fisicoquimicas del suelo, lo que afecta
las comunidades microbianas presentes en é&l.
Especificamente, la labranza de conservacion
propicia la proliferacion de microorganismos que
juegan un papel crucial para la conservacion de
carbono en el suelo, como servicio ecosistéemico.
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