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Resumen

Los ecosistemas de Cistus ladanifer producen hongos de alto interés, como Boletus edulis, uno de los
hongos de mayor importancia econémica a nivel mundial. Estos matorrales, son propensos a
incendios forestales, de ahi, que sea indispensable realizar tratamientos preventivos. Ademas, las
producciones de B. edulis han disminuido severamente en los Ultimos anos. Es necesaria una mayor
comprensién del ciclo de vida de B. edulis y de los factores biéticos que influyen en la formacion de
carpoforos para poder efectuar practicas de gestion que faciliten la produccion de B. edulis. Es
probable que algunas bacterias estén involucradas, siendo clave en la triple simbiosis (planta-hongo-
bacteria). En este estudio, utilizamos secuenciacion masiva de ADN en suelo para (i) evaluar el efecto
del origen del sitio y los tratamientos preventivos sobre las comunidades bacterianas; (ii) testar
correlaciones entre bacterias y cantidad de micelio y produccién de carpéforos de B. edulis; (iii)
identificar bacterias indicadoras de los sitios mas productivos. Nuestros resultados mostraron que el
origen del sitio fue determinante en la riqueza y la composicidbn bacteriana, mientras que los
tratamientos preventivos tuvieron un menor efecto. La produccion de carpéforos de B. edulis mostré
una correlacion positiva con el filo Verrucomicrobia. Algunos géneros, como Azospirillum y
Gemmatimonas sp., fueron identificados como indicadores de los sitios mas productivos, lo que
sugiere un potencial papel bioldégico en la fructificacion de este hongo. Este estudio proporciona una
mejor comprensién de los sistemas C. ladanifer-B. edulis.

Palabras clave
Jarales, prevencion de incendios, biologia molecular, interacciéon de especies, especies indicadoras.

1. Introduccion

Los ecosistemas de Cistus ladanifer L., han sido considerados tradicionalmente como
improductivos (ORIA-DE-RUEDA ET AL., 2008), sin embargo, son capaces de albergar una gran diversidad
de especies de hongos comestibles (COMANDINI ET AL., 2006). Entre ellos, el mas apreciado es Boletus
edulis Bull. capaz de producir cantidades extraordinarias de carpéforos en matorrales de C. ladanifer
(ORIA-DE-RUEDA ET AL., 2008; HERNANDEZ-RODRIGUEZ ET AL., 2015b). Esta especie es una de las mas
valoradas en todo el mundo, generando grandes ingresos en los mercados mundiales (DENTINGER ET
AL., 2010; CATCHESIDE & CATCHESIDE, 2012).

Estos ecosistemas, asi como las comunidades flngicas asociadas, son propensos a sufrir
incendios forestales (MARTIN-PINTO ET AL., 2006). Este hecho ha llevado a la necesidad de realizar
tratamientos de manejo enfocados a la prevencion de incendios, que podrian mejorar la produccién
de hongos (SAVOIE & LARGETEAU, 2011).

La produccion de carpoforos esta influenciada, ademas de por factores ambientales abiéticos,
por factores bibticos, tales como fisiologia vegetal e interacciones con otros hongos y bacterias del
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suelo (ANTONY-BABU ET AL., 2013). Es esencial disponer de una mayor comprension de las
comunidades bacterianas ya que estos microorganismos son clave en la triple simbiosis planta-
hongo-bacteria (BARBIERI ET AL., 2005; BONFANTE & ANCA, 2009), y representan los microorganismos
mas abundantes en suelos forestales (HARDOIM ET AL., 2015; BALDRIAN, 2017).

Las bacterias son microorganismos ubicuos, que pueden desempenar varias funciones
simbiodticas con los hongos. Algunas especies bacterianas juegan roles esenciales en el ciclo de
nutrientes (PENT ET AL., 2017), y median en pasos criticos del ciclo de nitrégeno (LLADO ET AL., 2017),
gue tiene una fuerte influencia en la abundancia de hongos ectomicorricicos (FREY ET AL., 2004;
ALLISON ET AL., 2007). Otras especies bacterianas participan en el ciclo de carbono (FIERER ET AL.,
2013), aumentando la disponibilidad de carbono para la planta y para los hongos asociados
(HONRUBIA, 2009).

Algunas bacterias también pueden actuar como bacterias facilitadoras de la micorrizaciéon
(MHB), estimulando el desarrollo de micorrizas, o actuando como inhibidores y antagonistas de
patogenos (FREY-KLETT ET AL., 2007). En este contexto, se han llevado a cabo estudios previos para
conocer el papel de las bacterias en la produccion de carpéforos de otras especies de hongos
comestibles, como las trufas (SPLIVALLO ET AL., 2015). También se ha demostrado el papel de las
bacterias en la formacién de micorrizas de B. edulis (MEDIAVILLA ET AL., 2016), sin embargo, se
necesita una comprension mas profunda del efecto de las comunidades bacterianas en el micelio del
suelo y en la produccion de carpéforos.

Hasta el momento, no se dispone de informacion sobre las comunidades bacterianas
naturalmente presentes en la micorrizosfera de C. ladanifer-B. edulis, y la posible influencia de los
tratamientos de manejo sobre estas. Nuestra hipotesis es que las comunidades bacterianas se ven
afectadas por el origen del sitio y los tratamientos de prevencion de incendios realizados en estos
ecosistemas. Pensamos que las bacterias podrian jugar un papel fundamental en la presencia y
fructificacion de B. edulis, pudiendo incluso algunas de ellas actuar como especies indicadoras de los
sitios mas productivos.

2. Objetivos

El objetivo de este estudio fue analizar la diversidad de comunidades bacterianas y su
interaccion con B. edulis, asi como su papel potencial en la produccion de carpéforos de B. edulis
bajo diferentes tratamientos de prevencion de incendios forestales. Para ello, nuestros objetivos
especificos fueron (i) investigar los efectos de diferentes tratamientos de prevencion de incendios y
origen del sitio sobre la riqueza, la abundancia y composicién bacteriana; (ii) determinar si hubo una
correlacion entre las comunidades bacterianas y la produccion de carpéforos y micelio de B. edulis en
el suelo; e (iii) identificar especies indicadoras bacterianas asociadas con los sitios mas productivos
de B. edulis.

3. Metodologia

La zona de estudio se localizé en la provincia de Zamora y estd dominada exclusivamente por
arbustos de C. ladanifer. Se caracteriza por tener clima mediterraneo, con una estacion seca durante
el verano y frios inviernos. La precipitacion media anual es 450-700 mm, y las temperaturas medias
oscilan entre 14,5 y 15,8°C. Los datos climaticos fueron proporcionados por la estaciéon
meteorologica mas cercana (Alcaiices, 0724617 Longitud-UTM, 4618218 Latitud-UTM, Huso 29T y
806 m sobre el nivel del mar, Agencia Meteorolégica Espanola). La zona de estudio estaba formada
por tres zonas con diferente edad y origen: a) una masa de 8 anos de edad cuyo origen fue un
incendio forestal; b) una masa de 8 anos de edad cuyo origen fue un desbroce de la masa; ¢) una
masa de 20 anos de edad cuyo origen fue un incendio forestal.

-
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Los tratamientos se establecieron dependiendo de su aplicabilidad de acuerdo a la edad y
caracteristicas de la vegetacion. Para las masas de 8 anos de edad (a y b), los tratamientos llevados a
cabo consistieron en diferentes niveles de reduccion del combustible: 1) sin desbroce (control); 2)
desbroce del 50% y 3) desbroce total. En la masa de 20 anos de edad (c), los tratamientos de
reduccion de combustible fueron: 1) sin desbroce (control); 2) desbroce total y 3) quema controlada.

De este modo, se estudiaron tres zonas diferentes con tres tratamientos por zona, y tres
parcelas por tratamiento, resultando en un total de 27 parcelas muestreadas. Las parcelas de
muestreo consistieron en transectos de 2x50 m, establecidos de acuerdo a estudios previos (LUOMA ET
AL., 1991; SMITH ET AL., 2002).

Muestreo y trabajo molecular

Las muestras de suelo se recogieron en diciembre de 2013. Para ello se utiliz6 un extractor (3,5
cm de didmetro y 26 cm de profundidad), y se tomaron 5 muestras de suelo en cada parcela,
separadas 5 m entre si, y siguiendo la forma de la parcela (TAYLOR, 2002).

Se prepard el suelo antes de llevar a cabo la extraccion de ADN. Para ello, fue secado a
temperatura ambiente y posteriormente tamizado con un tamiz de 1mm para eliminar piedras y
elementos gruesos. Las cinco muestras de cada parcela fueron agrupadas dando como resultado una
muestra de suelo compuesta por parcela.

Las extracciones de ADN se realizaron con el kit de extraccion “PowerSoil® DNA Isolation Kit”
(MoBio Laboratories Inc., Carlsbad, CA, USA), a partir de 0,25 g de suelo por muestra, de acuerdo a
las indicaciones del fabricante. EI ADN extraido se almacen6 a -20°C hasta su uso. Se utilizaron los
cebadores 515F y 806R-trP1 (CAPORASO ET AL., 2011, 2012) para amplificar ADNr bacteriano 16S.
Para cada una de las 27 muestras se usé el siguiente protocolo de PCR: un ciclo de 95°C durante 5
min, luego 35 ciclos de 95°C por 20 s, 54°C por 30 sy 72°C por 1.5 min, terminando con un ciclo de
72°C durante 7 minutos. Los productos de PCR se verificaron para determinar las concentraciones de
ADN, utilizando el sistema avanzado QlAxcel (Qiagen, Venlo, Paises Bajos). La secuenciacion masiva
se realiz6 con lon Torrent, y se llevo a cabo en Naturalis Biodiversity Center (Leiden, Paises bajos). Se
utilizé el secuenciador lon 318TMChip para permitir la mayor cobertura posible en la secuenciacion.

Cuantificacion del micelio de B. edulis en el suelo y produccién de carpoforos

El ADN extraido de B. edulis se amplific6 mediante PCR a tiempo real en un equipo de PCR a
tiempo real de Applied Biosystems® 7500 (Applied Biosystems, Mannheim, Germany), usando el kit
“gPCR Boletus edulis-VK” provisto por Vacunek S.L., y de acuerdo a las instrucciones del fabricante,
para un volumen de reaccion final de 25 pl. El kit proporciond los reactivos y enzimas necesarios,
mezclados en un Unico master mix. El kit utiliza una sonda Tagman marcada con FAM-BHQ1® y
también un control interno positivo (CIP) con cebadores y una sonda Tagman marcada con JOE-
BHQ1®, que permite detectar falsos negativos causados por la inhibicion. Se anadieron cinco
microlitros del ADN extraido de las muestras de suelo. También se anadié un control positivo en el
analisis, con una cantidad conocida de ADN.

Se incluyeron tres replicas por muestra, asi como un control negativo. Se generd una curva
estandar con 5 puntos y tres réplicas por punto, usando cantidades conocidas de micelio. Se
realizaron diluciones seriadas desde 11.400.000 a 1,140 ng de micelio/g de suelo. Las condiciones
de ciclo de PCR fueron: 10 minutos a 95°C, 45 ciclos a 95°C durante 15 segundos y 60°C durante 60
segundos.

-
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Para cuantificar la produccion de carp6foros de B. edulis, se recolectaron todos los carp6foros
de B. edulis semanalmente durante la temporada de hongos, desde 2010 a 2013. Los carp6foros
fueron recolectados, transportados a laboratorio y almacenados a 4 °C, alli se midi6 el peso fresco (kg
peso fresco ha-t anol) dentro de las 24 h después de la recoleccion.

Analisis bioinformaticos

La limpieza inicial de los datos se llevd a cabo utilizando la plataforma online Galaxy
(https://main.g2.bx.psu.edu/root). Los extremos de mala calidad se recortaron utilizando el software
GENEIOUS PRO 5.6.1 (BioMatters, Auckland, Nueva Zelanda). Posteriormente, las secuencias se
filtraron usando el software USEARCH V.8.0 (EDGAR, 2010). Las secuencias de calidad de todas las
muestras se agruparon en unidades taxondmicas operativas (UTO) con una similitud de secuencia del
97 % y las secuencias quiméricas se eliminaron usando USEARCH. Se asignaron las secuencias a
grupos taxonémicos de bacterias de acuerdo a blsqueda de similitud por pares utilizando la base de
datos Gold del Ribosomal Database Project (COLE ET AL., 2014). Las secuencias representativas de
UTO bacterianas fueron enviadas a GenBank y registradas con los nimeros de acceso MK323080 -
MK325185.

Analisis de datos

Comparamos la riqueza y abundancia de bacterias por filos entre los sitios de muestreo
mediante ANOVA y test HSD de Tukey en R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2016). Ademas, se llevaron a
cabo analisis de regresion lineal para examinar las correlaciones entre la abundancia de los
diferentes filos bacterianos y la produccion de carpoforos y micelio extrarradical de B. edulis en el
suelo. Para comparar la composicion de la comunidad bacteriana, se realizd un analisis de
escalamiento multidimensional no métrico (NMDS) para la tabla UTO transformada por Hellinger. Se
llevaron a cabo dos ordenaciones, una basada en abundancia y otra basada en presencia/ausencia.
Ademas, se utilizd el procedimiento de multirrespuesta por permutacion (MRPP) y un analisis de
permutaciones y mdltiple ANOVA (PERMANOVA) (ANDERSON, 2001) para comprobar si las
comunidades de bacterias fueron estadisticamente diferentes para cada origen. Finalmente, hicimos
un analisis de las especies indicadoras de los sitios con mayor produccion de carp6foros de B. edulis
(DUFRENE & LEGENDRE, 1997) en PC-ORD. Para ello, las parcelas se clasificaron en dos categorias de
acuerdo a su produccion de carpéforos de B. edulis: se consideraron como parcelas poco productivas
a aquellas con una producciéon entre O y 20 kg hal y aquellas que produjeron > 20 kg ha-l fueron
consideradas como altamente productivas (HERNANDEZ-RODRIGUEZ ET AL., 2015a).

4. Resultados
Composicion taxonémica de la comunidad microbiana

Se obtuvieron 2165 unidades taxonémicas operativas (UTO) bacterianas que se clasificaron
en 24 filos y 381 géneros. La mayoria de las UTO fueron identificadas a nivel de género, ya que la
identificacion hasta el nivel de especie fue imposible debido a las limitaciones de la base de datos. La
comunidad microbiana del suelo estuvo dominada por Proteobacteria, que representd el 25% de la
comunidad bacteriana, seguido de Actinobacteria (14%), Acidobacteria (11%), Planctomycetes (10%),
Bacteroidetes (9%), Firmicutes (8%), Chloroflexi (5%) y Verrucomicrobia (4%). Los filos menos
representativos (hasta el 9% de las UTO) tuvieron una menor dominancia; 4% de las UTO no fueron
identificadas. Dentro del filo Proteobacteria, el 44% de las UTO pertenecieron a la clase
Alphaproteobacteria, el 23% a Gammaproteobacteria, el 21% a Deltaproteobacteria y el 12% a la
clase Betaproteobacteria.

-
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Relacion entre la abundancia de las comunidades bacterianas y la produccion de carpéforos y
micelio extrarradical de B. edulis en el suelo.

Para determinar la relacion entre la abundancia bacteriana y la produccion de carpéforos y
micelio extrarradical de B. edulis en el suelo, se realizaron regresiones lineales para cada filo. Para la
produccién de carpoforos, se observd una correlacion positiva con la abundancia del filo
Verrucomicrobia (R2 = 0.20, P = 0.01), y una correlacion negativa con el filo Actinobacteria (R2 =
0.20, P =0,01) y Planctomycetes (R2 = 0,14, P = 0,03). Sin embargo, no se apreciaron correlaciones
entre la abundancia de ningln filo con la cantidad de micelio extrarradical de B. edulis en el suelo.

Impacto del origen del sitio y los tratamientos de prevencion de incendios en comunidades
bacterianas

La rigueza bacteriana se vio significativamente afectada por el origen del sitio (P = 0.039). La
mayor riqueza bacteriana se observo en las parcelas senescentes (371) y la menor en las parcelas
jovenes quemadas (328), apreciandose diferencias significativas entre ambas (P = 0.002). También
se observé una diferencia significativa entre la riqueza bacteriana de las parcelas jévenes quemadas
y las parcelas jovenes desbrozadas (361) (P = 0,013). Los tratamientos de manejo preventivos solo
tuvieron un efecto significativo sobre la riqueza bacteriana en las parcelas senescentes, obteniendo
una riqueza bacteriana significativamente mayor en las parcelas con desbroce total que en las
parcelas control (P = 0,008). Al analizar los efectos de los tratamientos para cada filo, se observé que
la rigueza de casi todos los filos tendié a aumentar en las parcelas senescentes después de realizar
un desbroce total o quema controlada. La riqueza de Acidobacteria (P = 0.032) y Proteobacteria (P =
0,040) fue significativamente superior en las parcelas senescentes que habian sido totalmente
desbrozadas. Los tratamientos afectaron significativamente la abundancia de Planctomycetes (P =
0,003) en las parcelas senescentes tras realizar una quema controlada, mostrando la mayor
abundancia.

El grafico de ordenacion NMDS (estrés: 0.0693) revel6 una fuerte estructuracion de las
comunidades bacterianas de acuerdo al origen del sitio y, en menor medida, al tratamiento (Fig. 1). El
analisis MRPP confirmé la importancia del origen del sitio en la composicion de la comunidad
bacteriana (tamano del efecto A = 0,0907, probabilidad p < 0,00001). De igual forma, el analisis
PERMANOVA indicé que la composicion de la comunidad bacteriana difirié significativamente entre
los diferentes origenes de sitio (P = 0.0002).

o4 03 00 0 04
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Figura 1. Grafico de ordenacion NMDS de la composicion de la comunidad bacteriana entre sitios que difieren en el origen
del sitio y el tratamiento. Origen del sitio: F, 8 anos quemado; D, 8 anos desbrozado; S, senescente. Tratamientos: C, control;
50, desbroce 50%, T, desbroce total; Q, quema controlada.
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Nuestro analisis para identificar especies de bacterias indicadoras asociadas a los sitios mas
productivos de B. edulis reveld 18 UTO caracteristicas de parcelas con alta produccién de carpoforos
de B. edulis, destacando varias especies de los géneros Azospirillum sp., Gemmatimonas sp. y
Opitutus sp. (Tabla 1).

Tabla 1. Unidades Taxonémicas Operativas bacterianas consideradas especies indicadoras de parcelas altamente
productivas de Boletus edulis.

uTo P N° Acceso %2 bpt | Nombreec Filoc

UTO 627 0.004 | DQ768106 | 94.7 | 245 | Archangium Proteobacteria

UTO 1240 | 0.0094 | AJ229235 | 95.9 | 245 | Opitutus Verrucomicrobia
UTO 1741 | 0.0098 | FN400860 | 97.6 | 245 | Mucilaginibacter Bacteroidetes

UTO 1541 | 0.0114 | AJ229235 | 93.1 | 245 | Opitutus Verrucomicrobia
UTO 2893 | 0.0114 | EF457384 | 97.1 | 245 | Gpl Firmicutes

uto 471 0.0162 | AJ535711 | 90.2 | 945 | Stella Proteobacteria

uto 7 0.0214 | FN400860 | 99.2 | 245 | Mucilaginibacter Bacteroidetes

UTO 501 0.0256 | ABO72735 | 91.0 | 245 | Gemmatimonas Gemmatimonadetes
UTO 402 0.0292 | CP0O01854 | 95.9 245 | Conexibacter Actinobacteria

UTO 449 0.0294 | AY324110 | 91.8 | 245 | Azospirillum Proteobacteria

UTO 2331 | 0.0324 | ABO72735 | 92.7 245 | Gemmatimonas Gemmatimonadetes
uTO 3 0.0342 | HM214537 | 96.3 | 245 | Terriglobus Acidobacteria

UTO 2324 | 0.0358 X97098 95.5 | 245 | Gp1l Firmicutes

UTO 279 0.0372 | AJ401115 | 92.2 | 945 | Subdivision3_genera_incertae_sedis | Verrucomicrobia
UTO 602 0.0384 | FJ177532 94.7 | 245 | Ferruginibacter Bacteroidetes

UTO 2943 | 0.0392 | EF457390 | 98.0 | 245 | Gpl Firmicutes

UTO 3279 | 0.0412 | EF457407 100 | 245 | Gp4 Firmicutes

UTO 1543 | 0.0454 | AJ229235 90.2 245 | Opitutus Verrucomicrobia

a. %: porcentaje de similitud de la secuencia. b. pb: longitud de alineacién por pares. c. Nombre y filo de la secuencia mas
similar en la base de datos Gold, parte del Ribosomal Database Project.

5. Discusion

Los filos Proteobacteria, Actinobacteria y Acidobacteria fueron los mas abundantes, lo que
respalda los resultados obtenidos en estudios anteriores en suelos forestales (DEVEAU ET AL., 2016).
Estos filos bacterianos suelen abundar en la mayoria de suelos (LAUBER ET AL., 2009), lo que puede
estar debido a su importancia funcional (LLADO ET AL., 2017). La clase Alphaproteobacteria representd
la clase prevalente dentro del filo Proteobacteria. Esto podria explicarse por el bajo pH de los suelos
en la zona de estudio. El pH es un importante impulsor de la composicion de la comunidad bacteriana
(LAUBER ET AL., 2009) y en suelos acidos suelen predominar Alphaproteobacteria y Acidobacteria
(FELSKE ET AL., 1999; KAISER ET AL., 2001; BALDRIAN ET AL., 2012; SHEN ET AL., 2013). Algunas especies de
Alphaproteobacteria median en la fijacion de N2 (LLADO ET AL., 2017), que influye fuertemente en la
abundancia de hongos ectomicorricicos (LAUBER ET AL., 2008). Dentro de la clase Alphaproteobacteria,
géneros como Sinorhizobium y Rhizobium, presentes en el suelo estudiado, albergan mudiltiples
especies fijadoras de nitrégeno (BARBIERI ET AL., 2005).

En cuanto al analisis de correlacién entre abundancia de bacterias y produccion de carpéforos

de B. edulis, estudios previos han demostrado que la interaccion entre bacterias y hongos puede ser
crucial (BOER ET AL., 2005), y esta interaccién puede ser positiva, negativa o neutral, es decir, puede
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involucrar tanto bacterias patégenas como mutualistas (BONFANTE & ANCA, 2009; DE BOER, 2017). En
nuestro estudio, el filo Verrucomicrobia mostré una correlacion positiva con la produccion de
carpoforos. BUCKLEY & SCHMIDT (2001) sugirieron que la abundancia de Verrucomicrobia podia
aumentar en el suelo con el contenido de humedad. En nuestras parcelas de estudio, un aumento en
la cobertura de matorrales pudo conllevar a un aumento de humedad del suelo, y se asocié con una
mayor produccion de carpéforos de B. edulis. También se aprecioé una correlacion negativa con el filo
Actinobacteria, lo que podria explicarse por su temperamento helidfilo. La abundancia de estas
bacterias tendi6 a aumentar en ausencia de vegetacion, una tendencia que observamos en los
tratamientos donde se realizd6 un desbroce total. Este comportamiento también fue observado por
ZHANG ET AL. (2016) quienes reportaron un aumento significativo del filo Actinobacteria después de
realizar claras forestales. Por el contrario, la abundancia de micelio de B. edulis en el suelo, y
consecuentemente la produccion de carpéforos, tiende a disminuir al eliminar el hospedante
(MEDIAVILLA ET AL., 2017).

Al analizar el impacto de los tratamientos de prevencion de incendios en las comunidades
bacterianas, la mayoria de los filos no mostraron una respuesta significativa en términos de riqueza y
abundancia. Esto sugjere una cierta resiliencia de las comunidades bacterianas a los tratamientos de
manejo forestal, y apoya los resultados de SMITH ET AL. (2008) quienes destacaron el importante papel
de las bacterias en la resiliencia a las perturbaciones de los bosques y en los procesos de
regeneracion. Otras practicas de manejo forestal también tuvieron un impacto menor en la
composicion y diversidad bacterianas (NACKE ET AL., 2011). De acuerdo a estudios previos, la
vegetacion dominante y el uso del suelo tuvieron una influencia mayor en las comunidades de hongos
que en las de bacterias, especialmente en los hongos ectomicorricicos debido a su dependencia de la
planta hospedante (BUEE ET AL., 2009; ZINGER ET AL., 2011).

Tanto el desbroce total como la quema controlada aumentaron la riqueza bacteriana, lo que
puede explicarse por un aumento de la heterogeneidad de los rodales. Las masas senescentes de C.
ladanifer normalmente tienen una densidad de plantas tan alta que alcanzan practicamente una
cobertura total (HERNANDEZ-RODRIGUEZ ET AL., 2013), lo que proporciona una estructura bastante
homogénea con una baja diversidad de nichos. Tanto el desbroce total como la quema controlada
eliminan la mayor parte de los matorrales, creando nuevos nichos disponibles para los
microorganismos. Por ello, cualquier perturbacion seria deseable para aumentar la riqueza bacteriana
(SANTILLAN ET AL., 2018).

En términos de abundancia, el Unico filo que se vio afectado por los tratamientos fue el filo
Planctomycetes, que parecié ser mas abundante en las parcelas senescentes tras realizar la quema
controlada. Otros investigadores también observaron que algunos anos después de realizar la quema
prescrita, los niveles de nutrientes y las tasas de mineralizacién disminuyeron en los suelos afectados
(CHOROMANSKA & DELUCA, 2001; REICH ET AL., 2001; CARTER & FOSTER, 2004). En estas condiciones, los
miembros del filo Planctomycetes al ser descomponedores de accién lenta, podrian sobrevivir (DEDYSH
& KULICHEVSKAYA, 2014).

Las parcelas jovenes quemadas mostraron el nivel mas bajo de riqueza bacteriana. Esto
podria deberse a que la mayoria de los filos detectados en los sitios de estudio prefieren suelos
acidos. Sin embargo, el pH en las parcelas jovenes quemadas fue probablemente mas alto que en las
otras parcelas por el efecto del fuego, aumentando el pH del suelo (SHEN ET AL., 2016) debido a la
deposicion de ceniza (CERTINI, 2005). Los resultados obtenidos concuerdan con los de SMITH ET AL.
(2008), quienes observaron que las comunidades bacterianas tendieron a recuperarse mas rapido en
los sitios desbrozados que en los quemados.

Al analizar la composicion bacteriana, fue destacable la fuerte influencia del origen del sitio de
estudio. BONFANTE & ANCA, (2009) también observaron que la composicion de la comunidad
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bacteriana estaba determinada por el origen del sitio. Esto también respalda los resultados obtenidos
por SMITH ET AL. (2008), quienes reportaron el efecto de las claras y los incendios en la composicion de
las comunidades microbianas del suelo forestal. Los incendios forestales impulsan un cambio en la
estructura de la comunidad bacteriana debido al aumento del pH (Rousk ET AL., 2010). BAATH ET AL.
(1995) también corroboraron que un aumento en el pH del suelo debido a el fuego tuvo un efecto
notable en la composicién de la comunidad bacteriana. Especificamente, de los resultados obtenidos
en nuestro estudio, se aprecid6 una mayor abundancia de Firmicutes en las parcelas jovenes
procedentes de un incendio forestal. Este resultado confirma lo observado por SMITH ET AL. (2008),
guienes reportaron que el filo Firmicutes era caracteristico de suelos en los que habia tenido lugar un
incendio. Este filo es capaz de sobrevivir en condiciones extremas, y puede verse favorecido por los
incendios forestales.

Nuestros resultados revelaron que algunas UTO bacterianas podrian ser consideradas como
especies indicadoras de los sitios mas productivos de B. edulis. Entre ellas, el género Azospirillum sp.
representa el género mejor caracterizado, con varias especies reconocidas como bacterias
promotoras del crecimiento vegetal (STEENHOUDT & VANDERLEYDEN, 2000). Estas especies poseen una
serie de propiedades beneficiosas, como la fijacion de nitrogeno, la producciéon de acido indol-3-
acético (IAA) y desaminacion del precursor de etileno 1-aminociclopropano-1-carboxilato (ACC) (CREUS
ET AL., 2005; BLAHA ET AL., 2006) Ademas, las plantas asociadas a comunidades de Azospirillum sp.
desarrollan un mayor nimero de raices laterales y pelos radicales, lo que mejorara no solo la cantidad
de superficie radicular disponible para la absorcion de nutrientes (STEENHOUDT & VANDERLEYDEN, 2000),
sino también el nimero de raices micorricicas. También identificamos a Gemmatimonas sp. como
especie indicadora. Este género incluye varias especies de bacteria solubilizadoras de fosfato (YANG ET
AL., 2017) y fijadoras de N2 (KRIEG ET AL., 2010). Opitutus sp. fue la mas predominante entre las
especies indicadoras. Este género pertenece al filo Verrucomicrobia, del cual se observd una
correlacion positiva con la produccion de carpéforos de B. edulis, 1o que podria deberse a su papel en
el ciclo del carbono (FIERER ET AL., 2013).

En base a los resultados obtenidos en este estudio, es posible sugerir algunas practicas de
manejo. Debido a que los rodales senescentes tienden a tener una menor riqueza bacteriana, una
perturbacién, que resultaria en el rejuvenecimiento de estas areas, seria deseable para
desencadenar un aumento en la riqueza bacteriana. Este hecho también permitiria un aumento en la
produccion de carpéforos de B. edulis y una disminucion en la severidad del fuego al reducir la
cantidad de combustible disponible. En este contexto, realizar practicas de gestion mecanica (como
los desbroces) parece ser la mejor opcion, ya que su efecto sobre las comunidades bacterianas es
menor que en el caso de la quema controlada, y este tratamiento mostré efectos favorables sobre
rigueza bacteriana en nuestro estudio. Sin embargo, también seria deseable para mantener la
heterogeneidad del habitat a escala del paisaje, dejar intactos algunos parches de matorrales
senescentes para maximizar la riqueza bacteriana general en la zona.

6. Conclusiones

Este estudio presenta informacion novedosa sobre las comunidades bacterianas asociadas a
ecosistemas de C. ladanifer altamente productivos de B. edulis tras la aplicaciéon de diferentes
métodos de prevencion de incendios, y proporciona una mejor comprensiéon de la triple simbiosis
(planta-hongo-bacteria) involucrada en estos sistemas. Los resultados mostraron que el origen del
sitio influyé significativamente en la composicion bacteriana e identifico especies indicadoras de
sitios altamente productivos de B. edulis, destacando el papel biolégico que desempenan algunos
filos bacterianos. A pesar de estos hallazgos, todavia hay mucha incertidumbre sobre la asociacion
entre especies bacterianas y fructificacién flngica, por lo que es necesaria mas investigacion en este
campo.

-
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