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RESUMEN

El maiz es considerado el cereal esencial en la dieta de los mexicanos, asi mismo, se
caracteriza por su importancia cultural y econémica. Por ello, el presente trabajo se
realiz6 para identificar las comunidades de bacterias encontradas en la rizosfera del
suelo, en donde se establecieron tres diferentes razas de maiz criollo (C1,C2,C3). El
experimento se llevd a cabo en el campo experimental El Retiro, perteneciente a la
UAAAN, ubicado en el municipio de Francisco |. Madero, Coahuila de Zaragoza,
México. El 13 de junio del 2021 se realizd la siembra, a los 51 dias se efectud el
muestreo del suelo. Se extrajo el DNA para la amplificacién de las regiones V3-V4,
después se realizé la secuenciacion llumina y se utilizd6 la base de taxonémica
EzBioCloud. Se determin6 diferencia significativa en los taxones en relacion a las
abundancias relativas y las diferencias con el indice de Bray Curtis, al aplicar la prueba
de Kruskal-Wallis. Se demostroé que el Phylum Proteobacteria, la clase Phycisphaerae,
los ¢érdenes Shingomonadales, micrococcales y Phycisphaerales, las familias
Moroxellaceae, @ Micrococcaceae, Chitinophagaceae, Shingobacteriaceae vy
Enterobacteriaceae, y los géneros Acinetobacter, Cryseobacterium vy
Shingobacterium, fueron los mas abundantes. Dentro de los taxones mencionados se
encontraron BPCV (Bacterias Promotoras de Crecimiento Vegetal) que ayudan en el
desarrollo de las plantas. Se identifico una diversidad de bacterias en la rizosfera que
pueden ser de importancia para las plantas. De las razas analizadas la C2, es
considerada como la que contiene los mejores rendimientos de peso del grano y peso
seco en forraje, la cual representa una opcidén de preservar la semilla y realizar
investigaciones posteriores a diferentes condiciones.

Palabras clave: Zea mays L, Maiz nativo, BPCV, Secuenciacién masiva 16S rRNA.
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CAPITULO |
INTRODUCCION

El maiz (Zea mays L.) es uno de los cereales mas consumidos y producidos a nivel
mundial debido a sus propiedades nutrimentales, como lo es el elevado contenido de
carbohidratos, y a su facil adaptacion (Blanco-Valdes et al., 2021). Asi mismo, en
México es considerado como el mas importate, ya que es un cereal que forma parte
del alimento base y se caracteriza por su importancia cultural e historica del pais
(CONABIO,2020). Actualmente los maices nativos de México cobran importancia por
el patrimonio biocultural que tiene, mismo que se ha diversificado en todo el mundo y
llegan a ser el sustento de varios miles de familias que se encuentran en zonas rurales
(Ferndndez Suarez et al., 2013). Al respecto, uno de los aspectos importantes del
cultivo, son los pequeiios productores que la gran parte de sus unidades de produccion
se ubican en zonas rurales con condiciones ecoldgicas diversas (Ferndndez Suarez et
al., 2013; Wellhausen et al., 1951 citado por Navarro-Garza et al., 2012).

El cultivo de maiz se establece principalmente para la produccion de grano y forraje.
En este sentido, la produccion de grano es relevante, dado que existe una diversidad
de platillos que se realiza a base de este basico. Por otra parte, el maiz para forraje
forma parte de la dieta de los rumiantes por su alto contenido nutrimental que la planta
de maiz proporciona al animal. Al respecto, Elizondo y Boschini, 2002, menciona que
las variedades para utilizar como forraje pueden ser todas aquellas plantas de maiz
gue se caracterizan por sus rendimientos de biomasay que sean de porte alto. Debido
a lo anterior, la produccion de maiz en México es una de las actividades mas
importantes en el sector agricola, ya que el 82% de las unidades rurales establecen el

cultivo de maiz como cultivo principal (Villanueva, 2021).

Es este sentido, uno de los recursos de suma importancia para los agricultores, es el
suelo, dado que es el sustento de actividades productivas primarias de la agricultura.
En él se producen diversos procesos de transformacion en los cuales estan

involucrados los microorganismos, agua, raices, intercambio de gases,



descomposicion y neoformaciones entre otros procesos. Gracias a ello, proporciona
servicios ambientales los cuales son importantes en el sostenimiento del ecosistema,
asi como de la vida humana, entre las funciones mas conocida se encuentran el
suministro y soporte de nutrientes a las plantas (Zorrilla et al., 2007). Al respecto, la
presencia de microorganismo en el suelo es importante debido a que son los
precursores principales de los procesos de ciclado de nutrientes, regulando asi, la
dinamica del secuestro de carbono, materia organica del suelo, la emision de gases
de efecto invernadero, la estructura del suelo y la retencién de agua. De igual manera
estan estrechamente relacionados al aumento de la eficiencia de los nutrientes y la
salud vegetal, de esta forma los microorganismos localizados en la rizosfera del suelo,

permite que la planta acceda a fuentes esenciales para su crecimiento (Correa, 2013).

Por lo tanto, el estudio de la diversidad microbiana cobra importancia debido a que,
mediante estudios del material genético de DNA y ARN, se logra encontrar miles de
millones de especies microbianas que pueden ayudar a inferir su papel en la dinamica
suelo — planta. Sin embargo, la diversidad de los microorganismos es tan grande que
en la actualidad solo se conoce el 3% de los microorganismos existentes y pocos son
los que se han estudiado a profundidad (Montafio et al., 2010). Por la importancia y la
relacion que los microorganismos tienen con las plantas y su comportamiento en la
comarca lagunera; el presente trabajo plantea conocer la diversidad microbiana
existente en la rizosfera de plantas de maiz criollo de grano como de forraje en la

region y su impacto en el rendimiento.

OBJETIVO GENERAL

Identificar las bacterias existente en la rizosfera del suelo asociadas al cultivo de maiz
criollo y su posible impacto en el rendimiento.

OBJETIVO ESPECIFICO

1.- Determinar el rendimiento en relacién al peso y biomasa de tres razas de maiz
criollo bajo condiciones experimentales del Campo Experimental El Retiro, ubicado en

Francisco |. Madero de Coahuila de Zaragoza.



2.- Determinar la abundancia relativa de taxas bacterianas asociadas a la rizosfera de
tres razas de maiz Criollo.
3.- Establecer la presencia de géneros bacterianos indicadores asociados en las razas

criollas de maiz estudiadas.

HIPOTESIS
Ho. La diversidad microbiana rizosférica influye en el rendimiento de las tres razas

criollas de maiz
Ha. La diversidad microbiana rizosférica no influye en el rendimiento de las tres razas

criollas de maiz.



CAPITULO Il

REVISION DE LITERATURA

2.1 Agroecologia

La agroecologia es denominada como una disciplina cientifica la cual tiene un enfoque
en el estudio de la agricultura con una perspectiva ecoldgica en la cual su fin es el
analisis de los procesos agricolas de manera mas amplia tomando en cuenta el
ecosistema como una unidad fundamental para el estudio en la cual interviene los
ciclos minerales, transformacién de la energia, los procesos biolégicosy las relaciones
socioecondmica (Altieri y Nicholls, 2000). La agroecologia promueve los fundamentos
ecologicos para la conservacion de la biodiversidad en la agricultura, tales como la
renovacion y servicios ecoldgicos de los agroecosistemas, en ello interviene las
interacciones de los componentes del agroecosistemas como son los cultivos,
animales, arboles, suelo entre otros (Altieri y Nicholls, 2000).

Por otro lado, Altieri, (2002) menciona que la agroecologia tiene como idea principal ir
mas alla de la realizacion de la practicas agricolas convencionales, si no desarrollar el
agroecosistema tomando en cuenta que la dependencia de los agroquimicos sea
minimo, al igual que los insumos de energia, por otro lado expone que la agroecologia
incluye el recicla de nutrientes y energia, el mejoramiento de la materia organica y la
actividad bioldgica del suelo, diversificacién de las especies de plantas y los recursos
genéticos de los agroecosistemas. En este sentido, la agroecologia propone un
modelo de gestion agraria el cual se basa en un enfoque estrechamente relacionado
al medioambiente y socialmente mas sensible, el cual se dirige no solamente a la

produccion, sino a la estabilidad ecologia de los sistemas productivos (Sans, 2007).

2.2 Manejo agroecolégico

En Latinoamérica se han impulsado en el proceso de transicién y conversion de los
sistemas agricolas el cual durante muchos afios se realiza de forma convencional con
la utilizacién de agroquimicos que afectan el microbiota del suelo entre otros aspectos,
ha existido la transicidon de los sistemas de produccion convencional al agroecoldgico
con nuevas alternativas mas amigable para el agroecosistema. ElI manejo

agroecoldgico se enfoca en buscar una alternativa para la produccién de alimentos



sanos, diversos, surge a partir del reconocimiento y la valorizacion de los saberes que
existe en los pueblos indigenas y campesino (Suarez et al., 2019). En relacion con
esto el manejo agroecoldgico ayuda a la rizosfera en el mejoramiento de la fertilidad
del suelo y de los cultivos, al igual influye en la optimizacién de las condiciones del

suelo y las excreciones de las raices (Labrador, 2008).

2.3 Agroecosistema

El agroecosistema se ha definido como una unidad bésica de estudio en el cual tiene
un amplio nivel jerarquico, como un sistema con valores intrinsecos que es conocido
como la intervencion y modificacién que existe entre el hombre y el ecosistema en el
cual interviene también los proceso social productivos de la agricultura que de una u
otra manera es un modelo de investigacion para la interpretacion de la compleja
realidad en la que interaccionan subsistemas que reconocen los componentes

naturales al igual que los socioeconémicos y culturales (Platas-Rosado et al., 2017).

Cuevas-Coeto et al.,, (2019) considera al agroecosistema como una expresion
antropogénica con mayor complejidad, que han sido deliberadamente transformados
por el hombre con el finde producir bienes de valor para los humanos a partir de
diferentes aspectos como son las plantas, animales y microorganismos. Altieri, (2011)
expone que los agroecosistemas son comunidades de plantas y animales que
interactian con el ambiente fisico y quimico que se han modificado para poder producir

alimentos, fibras combustibles entre otros productos para el procesamiento humano.

2.4 Biodiversidad

El termino biodiversidad es surgido en el momento en el cual existe preocupaciones
de la pérdida del ambiente natural (Gaston y Spicer, 1998 citado por Nufiez et al.,
2003), es considerado como la propiedad de los sistemas vivos de ser distintos, una
caracteristica de las multiples formas de adaptacion e integracion de las especies
humana a los ecosistemas de la tierra no en un recurso. La biodiversidad proporciona
multiples servicios ambientales, esto quiere decir que provee condiciones y procesos

gue son naturales de los ecosistemas en los cuales incluye las especiesy los genes



gue de una u otra manera los seres humanos obtenemos diversos beneficios (Nuiez
et al., 2003).

2.5 Zonas aridas y semiaridas

Las zonas aridas y semiaridas se caracterizan por la escasa disponibilidad de agua,
uno de los aspectos que se presenta es la alta evaporacion con alta radiacion solar
incidente, las temperaturas diurnas y la presién del vapor del aire. El tipo de suelo
presente en esta zona suelen variar en profundidad, textura, pH, conductividad
eléctrica y la fertilidad del suelo, un problema notable en esta zona es el cambio
climatico, este fendbmeno ha obligado a generar nuevos conocimientos para el

desarrollo de la agricultura en estas zonas (Aguila & Carolina, 2013).

2.6 El cultivo del maiz (Zeamays L.)

El maiz (Zea mays) es un cultivo con mayor importancia en el sector agricola
mexicano, dado que representa toda una tradicién productiva y de consumo, ya que
cumple con diversas funciones alimenticias y socioecondmicas que permiten
trascender hasta la actualidad. Su importancia se deriva del uso como un ingrediente
principal en las dietas de los mexicanos y como producto que producen mas de dos
terceras parte de los productores agricolas del pais, dado que es uno de los principales
granos cultivados en el mundo y su consumo no solo es humano sino también para el

sector ganadero (Santos-Ramos et al., 2017).

El maiz ademas de ser unos de los principales granos cultivados también posee un
gran contenido sociocultural dado que es el alimento basico en nuestro pais y que de
forma tradicional se ha utilizado para la elaboracion de la tortilla (Trigo & Montenegro,
2002). En México, el consumo per capita anual de maiz es de 120.5 kg al afios
(FAOSTAT, 2014), el 60% de la produccion de maiz se deriva de productores de
pequeiia escala, si tomamos en cuenta el porcentaje de medianos productores
considerando a aquellos que producen hasta 10 toneladas por hectarea contemplan el
75% de la produccién nacional de maiz (SADER,2020). De acuerdo con los datos de



la Food and Agricultre Organization Corporate Statistical Database del 2000-2019 se
consideraron a EUA, Brasil y Argentina como los principales exportadores a nivel
mundial de maiz (FAOSTAT. 2021).

2.6.1 Diversidad y produccion del maiz en México

México es considerado como el centro de origen, domesticacién y diversificacion del
maiz (Zea mays) de acuerdo con la clasificacion basada en las caracteristicas
morfolégicas e isoenzimaticas existen alrededor de 68 razas de maiz consideradas
nativas (Barrer et al., 2013). La gran diversidad de los maices en México se debe a la

diversidad geografia y cultura que se tiene en el pais (CIMMYT, 2016).

La relacién que existe entre los mexicanos y el maiz es milenaria dado que es
estrechamente asociado a la evolucion de la civilizacion mesoamericana, en el cual
interviene desde la domesticacion el cual ha servido como alimentacion para la
poblacién, el maiz es tan diverso que va desde granos Yy forrajes, que se utilizan para
diferentes alimentos. Existe una estimacién sobre la asociacion existente entre los
productos que van de mas de 4 mil productos asociados al maiz entre ellos
encontramos el almidén, fructuosa, aceites, chocolates, biocombustibles, alimento

animal entre otros (Selene y Garcia, 2016).

La demandade maiz en México se ha duplicado en los Ultimos 25 afios. La
organizacion de las naciones unidas para la alimentacion y la agricultura (FAO) expone
gue en 1990 la demanda de maiz en México era de 15.9 millones de toneladas,
mientras que en el 2015 aumento 92% el cual alcanzo un total de 30.5 millones de
toneladas. En cuanto a produccion el maiz se duplico en los Ultimos 35 afios dado que
en 1980 en México se producia 12.4 millones de toneladas mientras que para el 2015
la produccién de maiz blanco y amarillo a nivel nacional alcanzo 24.7 millones de
toneladas. Existe una gran demanda de maiz para consumo pecuario dado que este
factor es influenciado por el incremento global de proteina animal en ese sentido la
FAO expone que para el 2030 México consumira un 88% mas de carne deres, un 72%
mas de productos lacteos y un 170% mas de carne de pollo en este sentido el aumento

del consumo de maiz para fines pecuarios toma importancia (CIMMYT, 2019).



2.7 Suelo

El suelo es considerado como un recurso fundamental para la produccién de los
alimentos, aunque se estima que a nivel nacional el 87% de los suelos agricolas
presentan cierta degradaciéndel suelo debido a las diferentes practicas que se aplican
a los cultivos y que al paso del tiempo provocan erosion, perdida de los nutrientes,
aumento de la salinidad y la compactacion por el exceso de maquinaria agricola
(SEMARNAT, 2016). Burbano, (2016) Menciona que el suelo es un recurso natural
finito y el cual es no renovable que presenta diversos servicios ecosistémicos o
ambientales, en ellos se presentan ciclos como el biogeoquimicos de elementos clave

para los ciclos del carbono, nitrégeno, fosforo entre otros.

El manejo sostenible para los suelos agricolas del mundo y la produccién sostenible
es una alternativa imprescindible para evitar la degradacion de los suelos y que se
garantice la seguridad alimentara futura y actual del mundo. La vegetacion y el suelo
tiene relaciones muy estrechas al igual que el contenido de nutrientes de las plantas
se relacionan con el contenido de nutrientes del suelo y la capacidad que tienen para
intercambiar esos nutrientes y el agua a las raices de las plantas. La degradacién esta
estrechamente relaciona con el uso discriminante de los fertilizantes y plaguicidas, el
empleo de maquinaria pesada y la eliminacion de las cosechas de la superficie del
suelo (Vega et al., 2015). El suelo es uno de los lugares que albergan infinidad de
biodiversidad dado que existe un enorme numero de organismos que viven en la
superficie y el interior del suelo, su abundancia es tan grande que se considera que

supera la establecida por encima de este cuerpo natural (Burbano, 2016).

2.8 Rizosfera

La rizosfera comprende la zona del suelo en donde se desarrolla las raices de las
plantas, en la cual existe la presencia de diversas comunidades de microorganismos
y sus actividades estan vinculadas a diferentes procesos relacionados a la nutricién
mineral, intercambio de cationes y la produccion de exudados, entre otros procesos
gue sonimportante para la planta y el suelo (Jaramillo, 2011). Calvo et al., 2008 define

ala rizosfera como el volumen de suelo que es influenciado por la presencia de raices



de las plantas vivas y la extension dependera del tipo de planta, edad, especie y tipo
de suelo, se tienen en cuenta que las bacterias y las raices de las plantas tiene una
relacion entre si la cual puede llegar a ser benéfica para las plantas dado que existen
bacteria que pueden ser promotoras de crecimiento vegetal o ayudar con los ataques

de patégenos del suelo.

La calidad del suelo esta relacionada con la capacidad de funcionar en un determinado
ecosistema natural o modificado (agroecosistema), esto implica el poder sostener la
productividad vegetal y animal, en ello también influye los procesos microbianos que
ocurren en el suelo, las interaccione entre las plantas y los microorganismos los cuales
promueven en el desarrollo de un ambiente dinamico (rizosfera) gracias a los
exudados que se producen como el material organico que es depositado al suelo
provee el desarrollo de las poblaciones microbianas que existe alrededor de las raices,
los principales microorganismos que prevalecen en la rizosfera no son patégenos esto
quiere decir que afectan positivamente el crecimiento y desarrollo de las plantas (Diaz

& Blanco, 2022). (Ampliar este apartado, es importante).

2.9 Comunidades microbianas en suelos agricolas

Las poblaciones microbianas desempefian un papel importante en la liberacién de los
nutrientes, al igual que el establecimiento de las especies vegetales en las areas
(Beltrdn et al.,, 2017). La interaccion que existe entre los microrganismos y la
agricultura es abundante y se tiene en cuanta su importancia, la existencia de
microrganismo que son patdégenos par las plantas y microorganismos que tienen la
capacidad de controlas a esos patdégenos, por ello la importancia de transformar
productos agricolas primarios en productos de mayor valor agregado sobre todo cobra

importancia en todos los alimentos (Soria, 2016).

Los microrganismos que se encuentran presentes en el suelo son factores que toman
importancia en la mayoria de los ciclos de nutrientes, se ha encontrado que interviene
en el ciclo del carbono, nitrégeno, azufre y fosforo (Orozco Corral et al., 2016). En el

ciclo de carbono los microorganismos son los responsables de la descomposicion de
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los residuos organicos contaminantes que se encuentran presentes en el suelo, estos
son usualmente utilizados en la realizacion de biofertilizantes como enmiendas

organicas para su activacion o repoblacion (Ros et al., 2010).

2.10 Metagendémica

Hernandez De Lira et al., (2014) menciona que la metagendémica tiene como objetivo
el estudiar todo el DNA gendémico que se presenta en un nicho ambiental, la efectividad
de la metagendmica radica en la posibilidad de aislar todo el DNA y en base a eso
identificar los genomas, genes y proteinas que son mas relevantes en las muestras a
analizar. Handelsman, (2004); Riesenfeld et al., (2004) citado por Hernandez-Ledn et
al., (2010) describe a la metagendmica como la ciencia que surge de la rama de las
ciencias genomicas la cual se centra en el estudio del mategenoma de un nicho en
particular, al mismo tiempo menciona que el metagenoma es considerado como el total

del DNA de una cierta muestra ambiental.

QIME (Quantiative Insights Into Microbial Ecology) es un software el cual tienen la
capacidad de realizar analisis de las comunidades microbianas, el cual ha sido
ocupado para diversos estudios los cuales interpretan y analizan datos de secuencias
de acidos nucleicos de comunidades de hongos, virus, bacterias y arquea (Kuczynski
et al., 2011).

2.12 Gen 16S

El surgimiento de nuevas tecnologias en el rubro de la secuenciacién y capacidades
del andlisis de comunidades microbiana de caracter ambiental permite adentrarse a la
complejidad de los sistemas (Valenzuela-Gonzalez et al., 2015). La secuenciacion del
gen ARN ribosémico 16S es considerado como un método mas rapido y con un gran
nivel de precision. El ARNr 16S esta formado por 19 proteinas de la cuales esta
formada por subunidades de 30S del ribosoma Bacteriano la cual esta presente en
todas las bacterias dado que juega un papelimportante en el ensamblaje del ribosoma.
La realizacion de extraccion se realiza mediante la reaccion de cadena de polimerasa
gue coloquialmente se denomina PCR (Ostale et al., 2022). Rodicio & Mendoza, 2004

mencionan que el gen 16S es una macromolécula considerada como la mas utilizada
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para estudios de filogenia y taxonomia bacteriana, su utilizaciéon esta basada en

bacterias que para su identificacidon se dificulta mediante otras técnicas.

2.13 Secuenciacion masiva de la siguiente generaciéon

El termino de secuenciacibn es muy amplio y comprende desde el analisis de
diferentes entidades moleculares a finde conocer su secuencia precisa de nucleétidos
mediante diferentes técnicas, mediante este proceso es posible realizar el analisis de
un genoma complejo (Mordoh, 2019). La secuenciacion de nueva generacién o Next
generation sequencing (NGS) es un grupo de tecnologias que estan disefiadas para
poder secuenciar una gran cantidad de segmentos del ADN de forma masiva y en
paralelo, con la optimizacion del tiempo y menores costos por base. Su utilizacién
surge como una variante para detectar nucleétidos unicos, pero actualmente existen
diferentes tipos de variantes que se han desarrollado como por ejemplo inserciones,

deleciones y grandes rearreglos (Rubio et al., 2020).

Rodriguez-Santiago & Armengol, (2012) menciona que esta tecnologia de
secuenciacion masiva ha permitido obtener millones de secuencias de ADN con una
velocidad sin precedentes y con costos menores, de misma forma ha permitido la
identificacion de nuevos genes. La secuenciacion masiva promete expandir las
aproximaciones moleculares en aspectos de estudios ecoldgicos y evolutivos con un
objetivo relacionado a la conservacion y manejo de la biodiversidad biolégica ante la

problemética del cambio climético (Escalante et al., 2014).
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CAPITULO llI
MATERIALES Y METODOS

3.1. Ubicacion y condiciones ambientales del area de estudio

Se recolectaron muestras de microbioma del suelo del rancho El Retiro perteneciente
a la Universidad Autonoma Agraria Antonio Narro (UAAAN), ubicado en el municipio
de Francisco |. Madero en Coahuila (25°49°53.45” N y 103°7°4.03” O). En la regién se
presenta una precipitacion pluvial promedio anual de 258 mm y temperatura media
anual de 21 ° C contemplando maximas de 33.7 ° C y minima de 7.5 ° C (Montemayor-
Trejo et al., 2012).

Francisco L Madero
Coahuila, México

Figura 1. Localizacion del area del experimento (Municipio de Francisco I. Madero

Coahuila, México).

3.2 Disefio experimental.

Se establecieron tres razas de maiz criollo, las semillas ocupadas se proporcionaron
por el banco de germoplasma perteneciente al departamento de agroecologia de la
UAAAN, las cuales fueron identificadas como C1: raza forrajera; C2: raza doble
proposito (grano y forraje); y C3: raza para grano, cada de las razas se utilizaron tres
repeticiones etiquetadas como C11, C12, C13; C21, C22, C23; C31, C32 y C33,

respectivamente.
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El disefio experimental ocupado en el experimento fue completamente al azar con tres
tratamientos que correspondieron a las razas criollas de maiz (Criollo 1, 2 y 3), para la
obtencion de los datos de rendimiento se cosecharon todos los surcos de las diferentes

razas de maiz criollo, mismo procedimiento se realiz6 con los datos biomasa.

3.3. Rendimiento en granosy biomasa (Mg ha1)

El rendimiento se determin6 en base a una seleccion de 10 mejores mazorcas de cada
tratamiento, tomando en cuenta el peso y tamafio. Cada mazorca fue pesada con
ayuda de una bascula digital marca Santul®, apoyados de una bitacora se registraron
los datos a evaluar; nimero de hileras nimero de granos por hileras, peso del olote,
peso del grano y peso de la mazorca de cada raza de maiz criollo, se etiquetaron como
C1: repeticion 1, repeticion 2 y repeticion 3, lo mismo se realiz6 para C2y C3.

Con los datos obtenidos, se calculd la desviacion estandar para todas las variables
evaluadas, se realizd la comparacion de medias utilizando la prueba de Tukey, al igual
gue la determinacion del rendimiento contemplando la densidad de plantacion (67,000
plantas hat).

La estimacion de rendimiento en grano, se tomé una densidad de 69,000 plantas x ha
y se multiplicé por el rendimiento promedio de grano de mazorca. Para el caso de la
variable de peso seco, se contemplé el peso de tres plantas por tratamiento (C1, C2,
C3), los datos recaudados se procedieron a determinar el rendimiento por hectarea
tomando en cuenta la densidad de plantacion y se realiz6 las comparacién de media

de Tukey correspondiente (c.=0.05).

3.4. Muestreo de microbioma del suelo

La siembra del cultivo de maiz criollo para las tres poblaciones se realiz6 el 13 de junio
del 2021, a los 51 dias después de la siembra se realiz6 el muestreo de rizosfera en
el cual estaba establecido un cultivo de 3 poblaciones de maiz criollo (Zea Mays L.)
las cuales fueron colocados en tubos Zymo Research™ el cual contenia 750 pl de
buffer lisante/estabilizador Xpedition™. Cada tubo se situé en un disruptor celular

TerraLyzer™ durante 45 segundos para su conservacion a temperatura ambiente.
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3.5. Extraccion de DNA del microbioma del suelo

El DNA de la muestra se extrajo con la utilizacién de un kit DNA MiniPrep de Zymo
Research™, una vez extraido se procedié a la medicion del DNA mediante un
fluorometro marca NanoQ. Para efectuar la amplificacion de las regiones V3-V4 del
gen 16S rARN se hiso uso de los primers propuestos por Klindworth et al., (2013): S-
D-Bact-0341-b785-a-A-21, 5 CCTACGGGNGGCWGCAG-3" y S-D-Bact-0785-a-A-21,
5"-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3", el cual genera un amplicon de ~460 pb. Las
secuencias fueron enviadas a sintetizar con los adaptadores “overhang” del protocolo
de llumina (2017a) teniendo como resultado lo siguiente:
5 TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3’
y 5 GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTA
ATCC-3" (amplicén de ~550 pb). Se empleo el protocolo de PCR llumina (2017a)
suministrando 12.5 pl de MyTag™ Ready Mix 1X (Bioline®), 1 pl de cada primer (10
uM), 5 ul de DNA (50 ng totales) y 5.5 ul de H20 grado molecular; Se manejo el
siguiente ciclo: 95 °C por 3 minutos; 25 ciclos de 95 °C por 30 segundos, 55 °C por 30
segundos, 72 °C por 30 segundos; 72 °C por 5 minutos en un termociclador Labnet
MultigeneTM Gradient PCR. Se situ6 1 pl de los productos de PCR en un chip de
Bioanalyzer DNA 1000 para la verificacion del tamafio del amplicon (~550 pb). Se
efectud la purificacion de los amplicones con perlas Agentcourp® AMPure® XP al
0.8%. Posteriormente, los amplicones se etiquetaron utilizando el Nextera XT Index
KitTM para la creacién de las bibliotecas, con ayuda del protocolo de lllumina (2017b),
aplicando 25 pl de MyTaq™ Ready Mix 1X (Bioline®), 5 ul de cada primer (N7xx y
S5xx), 5 pl de DNA y 10 pl de H20 grado molecular; se emple6 el siguiente ciclo: 95
°C por 3 minutos; 10 ciclos de 95 °C por 30 segundos; 55 °C por 30 segundos, 72 °C
por 30 segundos; 72 °C por 5 minutos. Se efectud la purificacion de las bibliotecas con
perlas Agencourt® AMPure® XP al 1.2%.

Seaplico 1 pl de la biblioteca final de algunos productos de PCR seleccionados al azar
en un chip de Bionalyzer DNA 1000 para comprobar el tamafio del amplicén a la
expectativa de tener un tamafio de ~630 pb. Para concluir, se llevd a cabo la

cuantificacion, normalizacion (equimolaridad), la agrupacién de las bibliotecas y la
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secuenciacion masiva de siguientes generaciones (MiSeq llumina® de 2 x 250
lecturas de final pareado) empleando el protocolo para metagenémica 16S (llumina,
2017a).

3.6. Anélisis bioinformético

El andlisis de las secuencias se efectu6 con ayuda de la maquina virtual Oracle VM
VirtualBox 6.1.34 en la plataforma MGLinux por medio de software bioinformético
Quantitative Insights Into Microbial Ecology (QIME) v.1.46 (Caporaso et al., 2010). El
proceso comenzé con el ensamblaje de las secuencias forward y reverse de las
muestras utilizando el programa PEAR (Zhang et al., 2014) con un traslape de 50 pb,
una minima longitud por lectura de 430 pb y maxima de 470 pb, con un criterio de
calidad Q30 (una base errénea por cada 1,000 bases)y un valor de p <0.0001, mismos
procedimientos fueron efectuados por Garcia et al., (2019). Posteriormente, se
transformaron los archivos a formato FASTA y se realiz la eliminacion de secuencias

quimeéricas de las muestras con USEARCH (Edgar, 2010).

Para la seleccién de OTUs se efectué el método UCLUST (Edgar, 2010) al 97% de
similitud; se consiguié una secuencia representativa para cada OTU y se realizé la
asignacion taxonémica tomando en cuenta la base de datos EzBioCloud (Yoon et al.,
2017). Se elaboro la tabla de OTUs en formato biom (Biological observation matrix;
McDonald et al., 2012), se realiz la separacionde los dominios y se filtré los singletons
(OTUs que solo tuvieron una observacion) de acuerdo con Navas-Molina et al., (2013).
Con los datos obtenidos se elaboro las tablas de abundancia absoluta de OTUs y se
procedio a graficar el nUmero de secuencias por nimero de taxones, categoria género,
para poder visualizar si se alcanzé una buena profundidad de cobertura (curvas de
tendencia asintota); para la elaboracion de las graficas se hiso uso del programa PAST
ver. 4.10 (Hammer et al., 2001).

Al apreciar el nimero de secuencias obtenidas de manera simultanea por todas las
muestras fue 13,000, se procedio6 a hacer la rarefaccion aleatoria simple (Weiss et al.,

2017) partiendo de este valor para generar el nimero de secuencias. Con el archivo
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generado se procedio al calculo de la diversidad beta mediante el indice de Bray-Curtis
(Beals, 1984); la matriz de diversidad beta se empled para llevar a cabo la prueba
Permanova (p < 0.05) para la comprobacién de la diferencia significativa de las 3 razas
de maiz criollo. Para el caso de la diversidad alfa se realiz6 mediante los indices de
Shannon y Simpson; para la comprobacion de la diferencia significativa de las 3 razas
de maiz criollo se empled pruebas no paramétricas de t student con 999 permutaciones

Monte Carlo para calcular el valor de significancia.

La abundancia relativa para Phylum, clase, orden y familia obtenidas fueron graficadas
en Excel. Los géneros fueron representados en un mapa de calor, solo aquellos que
su abundancia relativa fue superior al 0.01%; para la elaboracion de dendrograma de
las muestras se utilizé el método de conglomerados jerarquicos con medida euclidiana;

se realizd con el software Morpheus (https://software.broadinstitute.org/GENE-E/). Se

enumeraron las taxas para la visualizar los grupos de muestras utilizando Analisis de
Coordenadas principales (PCoA) y se utilizé el software Emperor (Vazquez-Baeza et
al., 2013). Para concluir, se realiz6 el andlisis LEfSe (tamafio de efecto del analisis
discriminante lineal) para la determinacion estadistica y bioldgicamente los
biomarcadores clave que mas contribuyeron a las diferencias entre grupos. Este

analisis se realizd en el sitio web (http://hutte nhower.sph.harvard.edu/lefse/).
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CAPITULO IV
RESULTADOS

4.1. Rendimiento del Cultivo

4.1.1. Rendimiento en granos y biomasa (Mg ha)
Los rendimientos en peso de grano y peso seco de cada raza de maiz criollo junto con
una estimacion aproximada en toneladas por hectarea (Mg hal) se muestran en el
Cuadro 1 en donde se especifican las desviacion estandar del rendimiento en grano y

biomasa.

CUADRO 1. Rendimiento de peso de mazorca (PM, g), peso seco (PS, g)y
estimacion aproximada de las toneladas de peso seco por hectarea (Mg ha-1).
C1=Criollo 1, C2=Criollo 2, C3=Criollo 3

Rendimiento PS Rendimiento
Razas *PM (g mazorcal) PS (g planta™)
(Mg hal) grano (Mg ha™)
Cl 116.2 + 24.02° 84.23 +12.38P 7.41 £ 12.38P 7.78 £ 24.02°
Cc2 232.3 + 39.602 120.6 + 10.442 10.61 + 10.442 15.56 + 39.62
C3 126.8 + 31.73 83.57 + 4.65P 7.35 + 4.56b 8.49 + 31.73b

PM*: peso promedio de 10 mazorcas. Datos con letras distintas presentan diferencias significativas (Tukey <0.05).

4.2. Analisis de la microbiota bacteriano

El nimero total de secuencias obtenidas antes del ensamblaje presenta una media de
35,607, en el caso de las secuencias ensambladas, la media fue de 33,142 y las
secuencias descartadas tuvo una media de 2,465; las quimeras eliminadas fueron de
un promedio de 3.608, resultando una media de secuencias de calidad de 29,523.
Luego de la asignacién taxonémica, se obtuvo una media de secuencia bacterianas
de 27,645 que posteriormente se eliminaron los singletons obteniendo 21,134 (Cuadro
2).

Se presenté una apropiada profundidad de cobertura referente al numero de OTUs
bacterianos de las muestras, dado que todas las curvas presentes lograron la asintota

alrededor de las 13,000 secuencias (Figura 1).
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CUADRO 2. Numero de secuencias obtenidas para cada raza criolla de maiz.

Muestra Totales Ensambladas Descartadas QE SC SB SBSS
Ci11 42,542 39,505 3,037 36,336 33,952 33,952 26,136
Ci12 36,579 34,209 2,370 30,148 28,250 28,250 21,937
C13 41,190 38,072 3,118 34,007 31,691 31,691 24,301

Media 40,104 37,262 2,842 33,497 31,298 31,298 24,125
ca21 27,361 25,342 2,019 22,599 20,982 20,982 14,529
C22 37,218 34,527 2,691 30,532 28,761 28,761 22,146
Cc23 37,860 35,374 2,486 31,634 29,772 29,772 23,475

Media 34,146 31,748 2,399 28,255 26,505 26,505 20,050
C31 32,456 30,373 2,083 26,753 25,042 25,042 18,891
C32 32,765 30,564 2,201 26,730 25,056 25,056 19,150
C33 32,489 30,310 2,179 26,964 25,296 25,296 19,639

Media 32,570 30,416 2,154 26,816 25,131 25,131 19,227

C11 = Criollo 1, repeticiénl, C12 = Criollo 1, repeticion 2, C13 = Criollo 1, repeticion 3, y asien el orden dado para C2y C3. ST =
Secuencias totales, SE = Secuencias ensambladas, SD = secuencias descartadas, QE= Quimeras eliminadas, SC = Secuencias
de calidad después de la eliminacién de quimeras, SBSS = Secuencias bacterianas después de la eliminacién de los singletons.
OTUs = Unidades Taxondmicas Operativas sin singletons.
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Figura 2. Curvas de rarefaccion para las secuencias bacterianas rizosféricas de tres razas
criollas de maiz con tres repeticiones.

Se presentaron 31 Phylum, entre ellos los mas abundantes fueron Proteobacteria
(x=33%), Actinobacteria (x=18%), Acidobacteria (X =13%), Gemmatimonadetes
(x=11%), Chloroflexi (x=8%), Bacteroidetes (x=6%), Planctomycetes (X=5%)
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(Figura 2). Se registraron 96 clases, de las cuales Alphaproteobacteria (X = 19%),
Actinobacteria_ ¢ (Xx=11%), Vicinamibacter ¢ (Xx=7%), Gammaproteobacteria
(X = 6%), Gemmatimonadetes_c (x=6%), Longimicrobia (x=5%),
Deltaproteobacteria (x = 4%) fueron los méas abundantes (Figura 3). Se determinaron
185 ordenes, de los cuales Sphingomonadales (x = 8%), Vicinamibacter_o (X = 7%),
Gemmatimonadales (x =6%), Rhizobiales (X=5%), Rhodospirillales (X =5%),
Myxococcales (x =5%), Gaiellales (x = 3%) mostraron porcentajes mas altos (Figura
4). De 414 familias encontradas predominaron Sphingomonadaceae (X =7%),
Vicinamibacter_f (x=7%), Gemmatimonadaceae (X=3%), Gaiellaceae (X =3%),
GQ263235_f (x=3%), Rhodospirillaceae (x=3%), Tepidisphaeraceae (X = 3%)
(Figura 5). Se presentaron 1164 géneros entre los cuales Sphingomonas (X = 6%),
Gaiella (x=3%), PAC001846 g (x=3%), PAC001874_g (x=3%), Tepidisphaera
(x =2%), PAC000624_g(x =2%), Steroidobacter (x = 2%) fueron los mas abundantes

(Figura 6). Respecto a las especies se encontraron 1284 de las cuales no todas estan

identificadas.
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Figura 3. Abundancia relativa (%) individual y promedio de los principales Phylum
de las tres razas criollas de maiz con tres repeticiones. C11 = Criollo 1, repeticionl,
C12 = Criollo 1, repeticion 2, C13 = Criollo 1, repeticion 3, y asi en el orden dado
para C2y
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Figura 4. Abundancia relativa (%) individual y promedio de las principales clases de
las tres razas criollas de maiz con tres repeticiones.
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Figura 5. Abundancia relativa (%) individual y promedio de las principales 6rdenes de

las tres razas criollas de maiz con tres repeticiones.
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Figura 6. Abundancia relativa (%) individual y promedio de las principales familias de
las tres razas criollas de maiz con tres repeticiones.
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Figura 7. Abundancia relativa (%) individual y promedio de los principales géneros
de las tres razas criollas de maiz con tres repeticiones.
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Serepresentaron los géneros mediante un mapa de calor cuya abundancia relativa fue
mayor al 0.01% (figura 7). Se cuantificaron 1284 especies de las cuales 14 estan

identificadas en la base taxondmica, aunque no fueron las mas abundante (Cuadro 4).
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Figura 8. Mapa de calor de los 17 géneros bacterianos mas abundantes en rizésfera de tres
variedades de maiz criollo
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CUADRO 3. Especiesidentificadas en la base taxondmica para las 3 razas criollas
de maiz.

Especies

Bacillus subtilis
Kibdelosporangium aridum
Kallotenue papyrolyticum
Enterobacter cloacae
Photorhabdus luminescens
Roseomonas gilardii
Amycolatopsis keratiniphila
Streptomyces thermoviolaceus
Nonomuraea roseoviolacea
Klebsiella pneumoniae
Goodfellowiella coeruleoviolacea
Neochlamydia hartmannellae
Parachlamydia acanthamoebae

Allorhizobium borbori

Mediante el andlisis de similitud porcentual (SIMPER) realizado para la determinacién
de la contribucién de los taxa en relacion a la abundancia relativa y las diferencias
observadas mediante el indice de Bray-Curtis (Cuadro 3) en donde solo se muestran
rizobacterias que obtuvieron un promedio de disimilitud >0.10 y que obtuvieron un valor
p < 0.05.

CUADRO 4. Analisis de similitud porcentual (SIMPER) y prueba de Kruskal-Wallis
Disimilitud Prom. = disimilitud promedio, Contrib. % = porcentaje de contribucién, Acumulado
%= porcentaje acumulado, Mean = media poblacional H = valor Kruskal-Wallis, g.l. = grados
de libertad, p = valor de significancia, * Bacteria Promotora del Crecimiento Vegetal.

Acumulado
Disimilitud  Contrib. Media Media Media
Taxa Prom. % c1 c2 c3 H P
%
Phylum  Proteobacteria 1.668 26.11 26.11 0.303 0.329 0.351 5.956 0.050
Clases Phycisphaerae 0.1322 1.485 80.34 0.0313 0.0274 0.0289 6.489 0.038



Orden

Familia

Género

Sphingomonadales

Micrococcales

Phycisphaerales

Moraxellaceae

Micrococcaceae

Chitinophagaceae

Sphingobacteriaceae

Enterobacteriaceae

Acinetobacter

Chryseobacterium

Sphingobacterium

0.696

0.3624

0.1293

0.3838

0.2778

0.2647

0.1943

0.1194

0.3846

0.1937

0.1345

5.676

2.955

1.055

2.518

1.823

1.737

1.275

0.7834

1.899

0.9566

0.664

5.676

21.82

69.43

11.39

21.77

23.5

35.65

58.21

4.761

21.07

28.68

0.068

0.0119

0.0311

0.00017

0.00669

0.0177

0.00151

0.00028

0.00015

0.00064

0.00020

0.0778

0.0172

0.0273

0.00256

0.0109

0.0219

0.00413

0.00241

0.00254

0.00156

0.001

0.088

0.0227

0.0289

0.0117

0.015

0.0205

0.00731

0.00385

0.0117

0.00628

0.00423

5.956

7.2

6.489

7.2

7.2

10.11

6.489

6.489

7.2

5.956

6.489

0.050

0.026*

0.038

0.027

0.027*

0.001

0.038

0.037

0.027*

0.050

0.037*
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Se realizd la visualizacion de las muestras para las tres razas criollas de maiz con las

tres repeticiones mediante el analisis de coordenadas principales (PCoA) en la cual se

aprecio la separacion de las razas criollas (Figura 8).

®.

PC3 (13.07 %)

&
PC2 (14.63 %)
*
% %er @ ¢
%2
e

PC1 (16.54 %)

Figura 9. Visualizacion de las tres razas criollas de maiz utilizando PCoA.

Se realizo la grafica de barras para su andlisis de las razas criollas de maiz (Figura 9),

de igual forma mediante el analisis LEfSe se realiz6 el cladograma para hacer las

comparaciones de los géneros (Figura 10).
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Figura 10. Gréfico de barras resultado del LEfSe.
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Figura 11. Clandograma representativo de los resultados del LEfSe.
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DISCUSION

De acuerdo a los rendimientos obtenidos y presentados en el Cuadro 1, las
comparaciones multiples de medias en relacién a los datos obtenidos del peso de
grano, arrojo como resultado diferencia importante entre la media C2, destinado para
grano, en comparacion con el resto de las razas. Conforme a los resultados de
produccion en peso seco por hectarea estimada, el C2 también obtuvo el mejor
rendimiento en toneladas en comparacion con el resto de razas de maiz, obteniendo
10.61 Mg hat, de igual forma fue el que mayor rendimiento de grano obtuvo con 15.56
Mg hal, por otro lado, el criollo 1 y 3 no resultaron significativas entre ambas. Los
rendimiento estimados de grano y forraje estan estrechamente relacionado con las
bacterias promotoras de crecimiento vegetal encontradas en la rizosfera del suelo,
dado que se ha demostrado que la presencia de estas bacterias estimulan el
crecimiento de las gramineas dado que sus mdltiples mecanismos que contemplan
como la fijacion de nitrégeno, solubilizacién de nutrientes y la produccién de sustancias
promotoras de crecimiento, las bacterias pertenecientes a este grupo (BPCV)también
tiene beneficios de supervivencia en condiciones de estrés y sequia, que son
caracteristicas de la zonas aridas que coincide con la ubicacién donde se realizd el

experimento (Loredo-Osti et al., 2004).

Por los resultados obtenidos del analisis metagendmicos, demuestran una gran
cantidad de OTUs bacterianos de las tres razas criollas de maiz estudiadas, de las
cuales se determinaron 31 Phylum, 96 clases, 185 o¢rdenes, 414 familias, 1164
géneros y 1284 especies; esto concuerda con Sanchez-Bautista et al., 2018, donde
menciona que la riqueza y la diversidad de las bacterias asociadas a las raices de maiz

es abundante.

El Phylum més abundante que se encontré fue Proteobacteria (X =33%) seguido de
Actinobacteria (X = 18%) y Acidobacteria (x = 13%), estos filos desempefian un papel
importante en la estabilidad de las poblaciones microbianas de la rizosfera (Wei et al.,

2017), también se ha demostrado en estudios realizados que son las mas abundantes
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en los suelos y que el grupo de proteobacterias interviene en el proceso de
descomposicion de la materia organica en los suelos (Janssen, 2006; Llado et al.,
2016).

Tan etal., 2020 encontraron que las clases Betaproteobacteria, Alphaproteobacteria y
gammaproteobacteria fueron los mas abundantes en suelos con sistemas de cultivo
de maiz a largo plazo. Tendencia similar se presentd en el presente estudio donde
ambas clases también fueron unas de las més abundantes en las muestras analizadas.
Referente a los géneros bacterianos encontrados en las tres razas de maiz,

Sphingomonas y Gaiella fueron los que predominaron.

El géneros Sphingomonas se caracterizan por su habilidad de degradar contaminantes
ambientales y una gama amplia de compuestos xenobidticos como herbicidas y
pesticidas, dado a esto, se puede considerar como una opcién para la biorremediacion
de los suelos (He et al., 2017). Se ha demostrado que este género mitiga las
respuestas al estrés provocado por la sequia en ciertos cultivos de gramineas (Khan
et al.,, 2012, Comas et al; 2013). Algunas especies pertenecientes a este género
comprende caracteristicas que promueven el crecimiento y se han encontrado en la
raices del maiz (Mehnaz et al.,, 2007). Por otro lado, el género Gaiella se ha
demostrado que en la rizosfera cumple funciones de reducciébn de nitratos,
contribuyendo a las plantas a asimilar los carbohidratos, aminoacidos y acidos
organicos (Severino et al., 2019).

Tepidisphaera fue uno de los géneros que se encontr6 en el quinto lugar de
abundancia relativa en relacion a las tres razas criollas analizadas, comiunmente
suelen estar presentes en aguas termales terrestres y en diversos suelos de forma
natural e incluso se a demostrado que se encuentran en diferentes sistemas
productivos como son los agricolas e industriales (Kovaleva et al., 2019). Los géneros
PAC000624 g,EF540396 gy “other”’, no se encuentran identificados, la diversidad de
bacterias en el suelo se han venido estudiando durante mas de un siglo, aunque la
mayor parte de la diversidad de bacterias aun permanecen sin describir, esto se puede
atribuir a que la mayoria de las bacterias del suelo no tienen relacion con las que se

encuentra en bases de datos de genes preexistentes de ARN ribosoma 16S (ARNr),
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por lo cual la informacion de estas bacterias es limitada y la mayoria de estas no se

han podido cultivar con éxito in vitro (Delgado-Baquerizo et al., 2018).

En relacion con el Cuadro 2, en comparacion de las abundancias relativas de las tres
razas estudiadas, Sphingomonadales miembro de Proteobacteria y Chryseobacterium
perteneciente al Phylum Flavobacteria, no demostraron diferencias significativa (p =
0.050). Los taxa que presentaron diferencias significativa fueron: Enterobacteriaceae
perteneciente al grupo de Proteobacteria, esta familia se puede encontrar en los
suelos, plantas y granos, gran cantidad de las especies pertenecientes a esta familia
causan tizon, marchitez y podredumbre blanda en el maiz (Brenner et al., 2005); el
género Acinetobacter pertenece a la familia Moraxellaceae, este género suele estar
presentes en suelos de forma natural (Brenner et al., 2005), de igual forma pertenece
al grupo de bacterias promotoras de crecimiento vegetal (BPCV) que estimula el
crecimiento vegetal mediante la produccion de sideréforos, fitohormonas vy

solubilizando el fosfato tricélcico insoluble (Sachdev et al., 2010).

La familia Micrococcaceae perteneciente al orden Micrococcales y al filo
Actinobacteria, son caracteristicos por contemplar caracteristicas por ser parte de las
BPCV proporcionando un efecto positivo sobre las plantas, por mencionar algunos,
ayuda a la disponibilidad de minerales, sintetiza sustancias que regulan el crecimiento
vegetal e interviene en los ciclos de nutrientes ayudando a mantener el equilibrio

bidtico del suelo (Takizawa et al., 1993).
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CONCLUSIONES

En cuanto a rendimiento el criollo (C2) lo podemos considerar como candidato para su
conservacion y evaluacion en condiciones diferentes, dado que este genotipo
contempla caracteristicas de doble propoésito (grano y forraje) obteniendo el mayor
rendimiento con 10.61 Mg ha! de forraje y 15.56 Mg ha! en rendimiento de grano
estimado.

De acuerdo a los resultados obtenidos del analisis metagendmico de las muestras de
la rizosfera del suelo de las tres diferentes razas de maiz criollo, se logré representar
la diversidad de bacterias, demostrando que los Phylum encontrados (Proteobacteria,
Actinobacteria y Acidobacteria) son los més abundantes de forma natural en los suelos
y tienen importancia en los procesos de las comunidades bacterianas que se
encuentran en la rizosfera.

Finalmente, la estructura de las comunidades bacterianas presentes (principalmente
las BPCV) en la rizosfera del suelo, probablemente atribuyen su presencia debido a la
raza del maiz, ya que influyé positivamente en los rendimientos del criollo 2. Lo anterior
puede sugerir la conservacion de la semilla y continuar con investigaciones en donde
se analice su comportamiento en diversas condiciones ambientales (o climaticas, o de

manejo, etc..).
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