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RESUMEN 

La papa nativa (Solanum tuberosum) representa un cultivo estratégico en los Andes 

peruanos, cuya sostenibilidad depende de la salud del suelo y su microbiota rizosférica. 

Objetivo: Evaluar y comparar la diversidad microbiana del suelo rizosférico bajo manejo 

orgánico y convencional en Huancayo (Junín). Método: Se recolectaron 14 muestras durante 

la floración; se extrajo ADN del suelo, se amplificó la región V3–V4 del gen 16S rRNA y se 

secuenció mediante Illumina MiSeq. El análisis se realizó en QIIME2 y RStudio, 

considerando diversidad alfa y beta, composición taxonómica, biomarcadores mediante 

LEfSe y su relación con variables fisicoquímicas. Resultados: Proteobacteria fue el filo 

dominante, más abundante en manejo orgánico. La riqueza microbiana fue mayor en suelos 

orgánicos (p < 0.01), sin diferencias en equitatividad. La diversidad beta mostró separación 

significativa entre ambos sistemas. LEfSe identificó a Pseudomonas y Blrii41 como 

biomarcadores del manejo orgánico, y a Roseiarcus, Dokdonella y Sphingomonas en el 

manejo convencional. Los suelos convencionales presentaron mayores niveles de P, Ca, Zn 

y Cd, mientras que los orgánicos mostraron concentraciones superiores de Fe, Mo y Al, 

además de correlaciones específicas entre taxones y propiedades edáficas. Conclusión: El 

manejo agrícola influye de manera significativa en la diversidad y estructura de la microbiota 

rizosférica de la papa nativa y en su relación con la química del suelo, apoyando la adopción 

de prácticas agroecológicas para fortalecer la sostenibilidad de los sistemas andinos 

Palabras clave: Papa nativa, Microbiota rizosférica, Manejo agrícola, Diversidad 

microbiana, Metabarcoding 16S rRNA. 
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ABSTRACT 

The native potato (Solanum tuberosum) is a strategic crop in the Peruvian Andes, 

whose sustainability depends on soil health and its rhizospheric microbiota. Objective: To 

evaluate and compare the microbial diversity of the rhizospheric soil under organic and 

conventional management in Huancayo (Junín). Method: Fourteen samples were collected 

during the flowering stage; DNA was extracted from the soil, the V3–V4 region of the 16S 

rRNA gene was amplified, and sequencing was performed using Illumina MiSeq. 

Bioinformatic analyses were conducted in QIIME2 and RStudio, assessing alpha and beta 

diversity, taxonomic composition, differential biomarkers through LEfSe, and their 

relationship with physicochemical soil variables. Results: Proteobacteria was the dominant 

phylum and was more abundant under organic management. Microbial richness was higher 

in organic soils (p < 0.01), with no differences in evenness. Beta diversity showed a 

significant separation between both management systems. LEfSe identified Pseudomonas 

and Blrii41 as biomarkers of organic management, while Roseiarcus, Dokdonella, and 

Sphingomonas were more representative of conventional management. Conventional soils 

exhibited higher levels of P, Ca, Zn, and Cd, whereas organic soils presented higher 

concentrations of Fe, Mo, and Al, along with specific correlations between bacterial taxa and 

soil properties. Conclusion: Agricultural management significantly influences the diversity 

and structure of the rhizospheric microbiota of native potato, as well as its relationship with 

soil chemistry, supporting the promotion of agroecological practices that enhance the 

sustainability of Andean production systems. 

Keyworks: Native potato, Rhizospheric microbiota, Agricultural management, 

Microbial diversity, 16S rRNA metabarcoding
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I. INTRODUCCIÓN 

El Perú es reconocido como el centro de origen de la papa (Solanum spp.), con una 

riqueza genética que abarca entre 2,800 y 3,300 variedades, pese a una clasificación 

taxonómica aún en debate (de Haan & Rodriguez, 2016; Spooner et al., 2014). Esta 

diversidad, desarrollada a lo largo de milenios en los Andes, refleja no solo una notable 

capacidad de adaptación a condiciones ambientales extremas, sino también una constante 

interacción genética con especies silvestres como Solanum candolleanum y S. acaule, que 

han contribuido significativamente al flujo génico entre papas cultivadas y silvestres 

(Jackson & Hanneman, 1999; Spooner et al., 2014). Esta dinámica evolutiva ha sido clave 

para la resiliencia del cultivo frente al cambio climático y otras perturbaciones, resaltando la 

importancia de comprender los sistemas agrícolas que mantienen esta diversidad biocultural 

(Brush, 2000; Zimmerer et al., 2020). 

En regiones altoandinas como Huancayo, se cultivan más de 500 variedades de papa 

nativa (Agromercado – Ministerio de Desarrollo Agrario y Riego, 2020), valoradas por su 

diversidad morfológica, así como por sus atributos agronómicos y nutricionales 

(Agromercado – Ministerio de Desarrollo Agrario y Riego, 2025). Esta zona, ubicada en la 

región de Junín, es una de las principales áreas productoras del país, con más de 6,500 

hectáreas destinadas a la papa nativa. El cultivo es desarrollado por comunidades campesinas 

que combinan prácticas agrícolas tradicionales con estrategias de articulación comercial 

moderna, respaldadas por iniciativas del MIDAGRI y otras instituciones que promueven su 

sostenibilidad (Agromercado – Ministerio de Desarrollo Agrario y Riego, 2025). 

Sin embargo, los suelos agrícolas de los Andes centrales presentan condiciones 

edafoclimáticas desafiantes, como acidez y escasa disponibilidad de nutrientes esenciales 

https://www.zotero.org/google-docs/?DuOMML
https://www.zotero.org/google-docs/?GRojBR
https://www.zotero.org/google-docs/?yXSH4F
https://www.zotero.org/google-docs/?dzIEol
https://www.zotero.org/google-docs/?HduEA6
https://www.zotero.org/google-docs/?z3tXxb
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como nitrógeno y fósforo, que limitan la fertilidad y la productividad agrícola (Zu et al., 

2018). Estas limitaciones han impulsado un uso intensivo de fertilizantes químicos, cuya 

aplicación prolongada altera la microbiota del suelo, disminuyendo su diversidad y afectando 

grupos microbianos clave como Acidobacteria y Chloroflexi (Cai et al., 2017; Upadhayay 

et al., 2018). En contraste, se ha documentado que el uso de microorganismos beneficiosos 

—como bacterias fijadoras de nitrógeno o solubilizadoras de fósforo— representa una 

alternativa sostenible para mejorar la salud del suelo y la eficiencia productiva (Bargaz et al., 

2018; Yadav et al., 2016). 

A pesar de la importancia del cultivo de papa nativa en Huancayo, donde se concentra 

aproximadamente el 20 % de las 23,000 hectáreas sembradas en Junín (Agromercado – 

Ministerio de Desarrollo Agrario y Riego, 2020), existe aún escasa evidencia científica sobre 

cómo los distintos tipos de manejo agrícola, en particular el orgánico y el convencional, 

influyen en la diversidad y composición microbiana del suelo rizosférico. Esta falta de 

información representa una limitación importante para el desarrollo de prácticas agrícolas 

que aseguren la sostenibilidad productiva y ecológica en los ecosistemas altoandinos. 

En este contexto, el presente estudio tiene como objetivo caracterizar y comparar la 

diversidad microbiana del suelo rizosférico de la papa nativa bajo sistemas de manejo 

orgánico y convencional en Huancayo, mediante herramientas de metabarcoding. Los 

resultados permitirán evaluar las diferencias en la composición microbiana entre ambos 

sistemas agrícolas y generar evidencia útil para comprender la interacción entre las prácticas 

de manejo del suelo y la microbiota, con miras a fortalecer la sostenibilidad del cultivo de 

papa nativa en la región andina. 

 

https://www.zotero.org/google-docs/?NUYlom
https://www.zotero.org/google-docs/?NUYlom
https://www.zotero.org/google-docs/?Q1xnvD
https://www.zotero.org/google-docs/?Q1xnvD
https://www.zotero.org/google-docs/?Ud1Rmk
https://www.zotero.org/google-docs/?Ud1Rmk
https://www.zotero.org/google-docs/?Qfv4eN
https://www.zotero.org/google-docs/?Qfv4eN
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1.1 Descripción y formulación del problema 

La papa nativa, en las comunidades altoandinas del Perú enfrenta desafíos derivados 

de las condiciones edafoclimáticas adversas propias de estas regiones, como la acidez del 

suelo y la baja disponibilidad de nutrientes. Para contrarrestar estas limitaciones, los 

agricultores han incrementado el uso de fertilizantes químicos, lo que ha generado impactos 

negativos sobre la microbiota del suelo, reduciendo su diversidad y alterando el equilibrio 

ecológico. 

En Huancayo, una zona de gran importancia para el cultivo de papa nativa, coexisten 

principalmente dos distintos sistemas de manejo agrícola, el convencional y el orgánico. Sin 

embargo, existe una falta de evidencia científica que documente cómo estos tipos de manejo 

afectan la diversidad y composición de la microbiota rizosférica en estos cultivos. Este vacío 

de conocimiento limita la comprensión sobre la relación entre prácticas agrícolas y salud del 

suelo, lo cual es crítico para garantizar la sostenibilidad de los sistemas productivos 

altoandinos. 

En resumen, el problema radica en la escasa información científica sobre el impacto 

de los distintos manejos agrícolas en la diversidad microbiana del suelo rizosférico de la papa 

nativa en Huancayo, lo que impide una toma de decisiones informada orientada a la 

sostenibilidad agrícola y la conservación de los ecosistemas microbianos del suelo. 

Pregunta de investigación: ¿De qué manera difiere la diversidad y composición 

microbiana del suelo rizosférico de la papa nativa entre sistemas de manejo orgánico y 

convencional en Huancayo? 
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1.2 Antecedentes  

La influencia del manejo agrícola en la diversidad microbiana de la rizósfera de la 

papa nativa es un factor clave en la sostenibilidad de este cultivo. Estudios previos han 

demostrado que la rizósfera de la papa está dominada por Proteobacteria, Actinobacteria y 

Bacteroidetes, grupos involucrados en la disponibilidad de nutrientes y en la salud del suelo 

(Buchholz et al., 2021; Chen et al., 2022). 

Hou et al. (2020) estudiaron la diversidad microbiana en la rizósfera de la papa a lo 

largo de su ciclo de crecimiento en condiciones de campo, encontrando cambios 

significativos en la estructura microbiana según la etapa fenológica del cultivo. Mediante 

secuenciación de amplicones del gen 16S de ácido ribonucleico ribosomal (16S rRNA), 

identificaron que los filos bacterianos más abundantes en la rizósfera fueron Proteobacteria, 

Actinobacteria, Bacteroidetes. Se observó que la diversidad microbiana era mayor durante la 

etapa de floración y disminuía significativamente en la cosecha, lo que sugiere un efecto 

directo del crecimiento de la papa sobre la comunidad microbiana del suelo. Además, se 

encontró que factores físico-químicos como el pH, la actividad enzimática y la disponibilidad 

de nutrientes influenciaban la composición microbiana a lo largo del desarrollo del cultivo, 

demostrando la estrecha relación entre la microbiota del suelo y la fisiología de la papa. 

Bak et al. (2024) analizaron la diversidad bacteriana en la rizósfera de la papa en tres 

regiones de Corea mediante secuenciación del gen 16S rRNA, identificando 10,139 

Amplicon Sequence Variants (ASVs). Encontraron que Pyeongchang, la región con mayor 

rendimiento de papa, presentó una mayor diversidad bacteriana, con predominio de 

Propionibacteriales, Burkholderiales y Vicinamibacterales, grupos asociados a la promoción 

del crecimiento vegetal. En contraste, Gangneung, con menor producción, mostró una menor 

https://www.zotero.org/google-docs/?42pp3o


12 

 

diversidad bacteriana y una mayor presencia de Chitinophagales y Streptomycetales, 

relacionadas con suelos menos fértiles. Además, se observó una correlación positiva entre el 

rendimiento y la abundancia de ciertas bacterias promotoras del crecimiento, lo que sugiere 

su papel clave en la productividad del cultivo. 

En el Perú, los estudios sobre la diversidad microbiana en la rizósfera de la papa 

cultivada en los Andes han revelado comunidades bacterianas dominadas por Proteobacteria, 

Firmicutes y Actinobacteria, con variaciones en su estructura según el sitio de muestreo, la 

etapa de crecimiento del cultivo y las prácticas agrícolas utilizadas. Pfeiffer et al. (2017) 

analizaron la microbiota rizosférica en los distritos de Pazos (Huancavelica), Sincos y Sicaya 

(Junín), identificando un microbioma central compuesto por 40 Operational Taxonomic 

Units (OTUs) recurrentes en todos los sitios de muestreo, destacando géneros como 

Bradyrhizobium y Sphingobium, asociados a la promoción del crecimiento vegetal. Este 

estudio evidenció que la estructura comunitaria bacteriana varía según el sitio y la etapa de 

crecimiento, subrayando la importancia de la microbiota rizosférica en la adaptación de la 

papa a los ecosistemas agrícolas andinos y su potencial en la sostenibilidad del cultivo en 

estas regiones. De manera complementaria, García-Serquén et al. (2024) investigaron la 

diversidad bacteriana en suelos agrícolas del departamento de Huánuco bajo sistemas 

tradicionales de labranza, identificando que Pseudomonadota fue el filo predominante, 

seguido de Actinomycetota, Acidobacteriota y Bacteroidota. A nivel de género, 

Bradyrhizobium, Pseudomonas, Rhodanobacter y Paraburkholderia fueron los más 

abundantes, destacando su rol en la promoción del crecimiento vegetal. La coincidencia de 

géneros dominantes en Huancavelica, Junín y Huánuco sugiere la existencia de un 

microbioma central adaptado a las condiciones agroecológicas andinas. Estos resultados 
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resaltan la importancia de la microbiota rizosférica en la productividad y sostenibilidad del 

cultivo de papa en el Perú, y destacan la necesidad de continuar explorando su potencial para 

optimizar prácticas agrícolas sostenibles en los Andes peruanos (García-Serquén et al., 2024; 

Pfeiffer et al., 2017). 

1.3 Objetivos 

Objetivo General 

 

Evaluar cuantitativamente y comparar la diversidad microbiana en el suelo rizosférico 

de la papa nativa bajo sistemas de manejo orgánico y convencional en la región de Huancayo. 

Objetivos Específicos  

 

Caracterizar la composición taxonómica de la microbiota en el suelo rizosférico de la 

papa nativa mediante técnicas de secuenciación de última generación. 

Identificar la riqueza de especies y las variaciones en la composición de comunidades 

microbianas del suelo para analizar la diversidad microbiana en distintos sistemas de manejo 

en la región de Huancayo. 

Explorar las diferencias en los parámetros fisicoquímicos del suelo entre sistemas de 

manejo orgánico y convencional, y analizar su relación con la diversidad microbiana 

1.4 Justificación 

Los suelos agrícolas andinos representan ecosistemas clave para la seguridad 

alimentaria y la sostenibilidad agrícola en el Perú (de Valença et al., 2017). Sin embargo, su 

manejo inadecuado y la intensificación agrícola han generado la degradación progresiva de 

estos suelos, afectando su fertilidad y productividad (Gutierrez et al., 2023).  

La microbiota del suelo, en particular las bacterias, juega un papel esencial en el 

mantenimiento de la salud del suelo, la promoción del crecimiento vegetal y la estabilidad de 

https://www.zotero.org/google-docs/?jCUPNi
https://www.zotero.org/google-docs/?jCUPNi
https://www.zotero.org/google-docs/?ti5zZy
https://www.zotero.org/google-docs/?YpfNi9
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los agroecosistemas andinos (Sahu et al., 2019). No obstante, la alteración de las 

comunidades microbianas debido a la degradación del suelo puede disminuir la 

disponibilidad de nutrientes esenciales como nitrógeno y fósforo, afectando el rendimiento 

de cultivos fundamentales como la papa y el maíz, base de la seguridad alimentaria en los 

Andes (Visscher et al., 2024). Se ha demostrado que la microbiota del suelo puede ser 

modulada por diversos factores, como el tipo de labranza, el contenido de materia orgánica 

y las propiedades fisicoquímicas del suelo, influyendo directamente en la producción agrícola 

(Hartmann & Six, 2023; Q. Wang et al., 2024). La falta de estrategias de manejo sostenible 

del suelo no solo impacta la productividad agrícola, sino que también contribuye a la 

desertificación y pérdida de suelos fértiles, agravando los efectos del cambio climático y 

amenazando la seguridad alimentaria de las comunidades altoandinas (Barrera et al., 2021). 

En el Perú, la caracterización de la diversidad bacteriana en suelos agrícolas andinos 

es aún incipiente. Investigaciones recientes han identificado la presencia de filos dominantes 

como Pseudomonadota, Actinomycetota y Acidobacteriota en suelos cultivados con papa en 

Huánuco, Huancavelica y Junín, resaltando el rol de géneros como Bradyrhizobium y 

Sphingomonas en la promoción del crecimiento vegetal y la protección contra patógenos 

(García-Serquén et al., 2024; Pfeiffer et al., 2017). Sin embargo, aún persisten vacíos en el 

conocimiento sobre cómo la composición bacteriana varía en función del manejo agrícola y 

su impacto en la funcionalidad del suelo a largo plazo. 

Asimismo, este estudio se alinea con los Objetivos de Desarrollo Sostenible (ODS) 

de la Organización de las Naciones Unidas (ONU), particularmente con el ODS 2: Hambre 

Cero y el ODS 15: Vida de Ecosistemas Terrestres. Esta alineación se justifica en la medida 

en que la investigación genera conocimiento sobre la microbiota edáfica en sistemas 

https://www.zotero.org/google-docs/?eCH9tN
https://www.zotero.org/google-docs/?7M7JeO
https://www.zotero.org/google-docs/?UooODV
https://www.zotero.org/google-docs/?tEenFe
https://www.zotero.org/google-docs/?2wEtJe
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agrícolas andinos, el cual puede ser aplicado en el diseño de estrategias de manejo sostenible 

que favorezcan la productividad agrícola, la conservación de la biodiversidad del suelo y la 

resiliencia frente al cambio climático, contribuyendo así a metas establecidas en la Agenda 

2030 (Organización de las Naciones Unidas, 2015). 

Finalmente, esta investigación pretenderá generar información científica clave sobre 

la microbiota de suelos agrícolas andinos, facilitando su aplicación en programas de 

restauración y manejo agroecológico que contribuyan a la sostenibilidad de los sistemas 

agrícolas en el Perú. 

1.5 Hipótesis 

- Hipótesis nula 

H₀: No existen diferencias significativas en la diversidad microbiana del suelo 

rizosférico de la papa nativa entre los sistemas de manejo orgánico y convencional en la 

región de Huancayo. 

- Hipótesis alterna 

Ha: Existen diferencias significativas en la diversidad microbiana del suelo 

rizosférico de la papa nativa entre los sistemas de manejo orgánico y convencional en la 

región de Huancayo. 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.zotero.org/google-docs/?Ii3hJ7
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II. MARCO TEÓRICO 

2.1. Bases teóricas sobre el tema de investigación 

2.1.1. La rizósfera y su importancia en la agricultura 

La rizósfera es la región del suelo que rodea las raíces de las plantas, caracterizada 

por una alta densidad microbiana y una intensa actividad bioquímica influenciada por la 

exudación de compuestos orgánicos por parte de las raíces. Estos exudados regulan la 

composición microbiana en la rizósfera, afectando directamente la nutrición y el desarrollo 

vegetal (Fasusi et al., 2021; Prashar et al., 2014). 

Los microorganismos presentes en la rizósfera mejoran la absorción de nutrientes y 

aumentan la tolerancia de las plantas a factores de estrés biótico y abiótico (Khan et al., 

2021). Destacan las rizobacterias promotoras del crecimiento vegetal (PGPR), como 

Rhizobium, Bacillus y Pseudomonas, que contribuyen mediante la fijación biológica de 

nitrógeno, la solubilización de fósforo y la producción de fitohormonas, promoviendo un 

crecimiento saludable de las plantas (Fasusi et al., 2021). 

En el ámbito agrícola, la rizósfera facilita la movilización de nutrientes esenciales 

como nitrógeno (N), fósforo (P) y potasio (K), optimizando la disponibilidad de estos 

elementos y reduciendo la dependencia de fertilizantes químicos (Sindhu et al., 2022). 

Además, algunos microorganismos rizosféricos funcionan como barrera natural contra 

fitopatógenos, produciendo compuestos antimicrobianos que mejoran la sanidad vegetal 

(Benaissa, 2024), contribuyendo así a una agricultura más sostenible y eficiente. 

2.1.2. Diversidad microbiana en la rizósfera de la papa (Solanum tuberosum) 

La rizósfera de la papa (Solanum tuberosum) alberga una comunidad microbiana 

diversa y dinámica, compuesta por bacterias, hongos, actinomicetos y protozoos, que 

cumplen funciones fundamentales en la disponibilidad de nutrientes, el crecimiento vegetal 

https://www.zotero.org/google-docs/?mThUU4
https://www.zotero.org/google-docs/?G3hLbe
https://www.zotero.org/google-docs/?G3hLbe
https://www.zotero.org/google-docs/?mBWPcy
https://www.zotero.org/google-docs/?X1DR0O
https://www.zotero.org/google-docs/?pHxg6D
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y la protección contra patógenos (Hou et al., 2020). Esta comunidad microbiana está 

influenciada por factores como el crecimiento de la planta, las características del suelo y las 

condiciones climáticas, lo que genera variaciones en su estructura a lo largo del ciclo de vida 

del cultivo (Dastogeer et al., 2020). A medida que la planta madura, los exudados de las 

raíces modifican la composición microbiana, promoviendo la proliferación de 

microorganismos específicos que pueden mejorar la nutrición y la resistencia a enfermedades 

(Hou et al., 2020). 

A nivel taxonómico, las bacterias predominantes en la rizósfera de la papa incluyen 

Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Gemmatimonadetes y Acidobacteria (Chen 

et al., 2022; Hou et al., 2020). Durante el desarrollo de la planta, estas comunidades 

experimentan fluctuaciones notables: Bacteroidetes se asocia con el ciclo del nitrógeno en la 

etapa de plántula, mientras que Gemmatimonadetes y Chloroflexi aumentan durante la 

floración, probablemente por su rol en la degradación de materia orgánica. Al finalizar el 

ciclo del cultivo, Acidobacteria y Saccharibacteria proliferan, indicando su participación en 

la descomposición de compuestos liberados por las raíces en descomposición (Hou et al., 

2020). 

La comunidad fúngica también muestra una dinámica compleja, dominada por los 

filos Ascomycota y Basidiomycota (Gao et al., 2019). Ascomycota predomina en las etapas 

iniciales, mientras que Basidiomycota aumenta en fases posteriores, reflejando su 

especialización en la degradación de compuestos orgánicos complejos. Además, las 

propiedades fisicoquímicas del suelo, como el pH, el contenido de nitrógeno y la 

disponibilidad de fósforo y potasio, influyen significativamente en la estructura de estas 

comunidades microbianas (Y. Zhang et al., 2017). La acidificación progresiva del suelo 

https://www.zotero.org/google-docs/?cSiRat
https://www.zotero.org/google-docs/?OHOLGv
https://www.zotero.org/google-docs/?GBQZUR
https://www.zotero.org/google-docs/?wJ0EFj
https://www.zotero.org/google-docs/?wJ0EFj
https://www.zotero.org/google-docs/?84DvDm
https://www.zotero.org/google-docs/?84DvDm
https://www.zotero.org/google-docs/?WI3u4h
https://www.zotero.org/google-docs/?RP6Il7
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durante el ciclo de cultivo de la papa puede reducir la abundancia de algunos grupos 

microbianos, mientras que otros proliferan en respuesta a estos cambios, afectando 

directamente la salud del cultivo y su productividad (Hou et al., 2020). 

2.1.3. Diferencias entre sistemas de manejo orgánico y convencional 

La agricultura orgánica utiliza métodos naturales como la rotación de cultivos, abonos 

orgánicos y control biológico de plagas, evitando el uso de fertilizantes y pesticidas sintéticos 

(Gomiero, 2018). En cambio, la agricultura convencional depende del uso intensivo de 

agroquímicos para maximizar los rendimientos y controlar enfermedades y malezas 

(Azarbad, 2022). Estas diferencias en el manejo afectan la estructura y fertilidad del suelo, 

ya que el manejo orgánico fomenta interacciones biológicas que mejoran la disponibilidad 

de nutrientes, mientras que el manejo convencional, al usar altas cantidades de fertilizantes 

nitrogenados y pesticidas, puede degradar la biodiversidad microbiana, afectando filos clave 

como Acidobacteria y Chloroflexi, esenciales para el ciclo del carbono y la salud del suelo 

(Azarbad, 2022; Montgomery & Biklé, 2021). 

En términos de productividad, los cultivos orgánicos tienden a rendir entre un 20 % 

y 30 % menos que los convencionales debido a la menor disponibilidad de nitrógeno y la 

ausencia de pesticidas de alta eficacia, aunque en condiciones de sequía presentan una mayor 

capacidad de retención de agua, lo que estabiliza los rendimientos a largo plazo (Abdallah 

et al., 2021; Fess & Benedito, 2018). Además, se ha demostrado que la agricultura 

convencional aumenta el rendimiento por hectárea mediante el uso intensivo de insumos 

químicos, pero con un costo ambiental significativo, incluyendo la reducción de la diversidad 

microbiana y mayor degradación del suelo (Azarbad, 2022). Sin embargo, en el manejo 

orgánico, aunque el rendimiento inicial puede ser menor, este puede incrementarse 

https://www.zotero.org/google-docs/?dQaUFP
https://www.zotero.org/google-docs/?oXBb73
https://www.zotero.org/google-docs/?a1Jwu8
https://www.zotero.org/google-docs/?79QbtZ
https://www.zotero.org/google-docs/?BsC4Yg
https://www.zotero.org/google-docs/?BsC4Yg
https://www.zotero.org/google-docs/?3aomEC
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progresivamente debido a la mejora en la fertilidad del suelo y el restablecimiento del 

equilibrio ecológico (Schrama et al., 2018). 

Desde una perspectiva ambiental, la agricultura orgánica está asociada con una menor 

contaminación del agua y los suelos, evitando el uso de fertilizantes sintéticos que pueden 

provocar eutrofización. En contraste, la agricultura convencional genera preocupación por la 

acumulación de residuos tóxicos y la resistencia en plagas debido al uso intensivo de 

pesticidas (Rashmi et al., 2020; Rasool et al., 2022). Además, aunque los agroquímicos en 

convencional permiten un control más eficiente de malezas y patógenos, también degradan 

la microbiota edáfico y reducen la calidad del suelo (Gomiero, 2018). En cuanto a la calidad 

nutricional, los cultivos orgánicos contienen menos residuos de pesticidas y mayores 

concentraciones de fitoquímicos antioxidantes (Rashmi et al., 2020). 

2.1.4. Técnicas de análisis de la microbiota rizosférica 

El análisis de la microbiota rizosférica se basa en la extracción de ADN y la 

secuenciación de alto rendimiento (NGS), herramientas fundamentales para caracterizar la 

composición taxonómica y funcional de las comunidades microbianas. La extracción de 

ADN es un paso crítico, ya que la cantidad y pureza del ADN afectan directamente la 

precisión de la identificación taxonómica (Francioli et al., 2021). Sin embargo, la 

complejidad de la matriz del suelo, incluyendo inhibidores como ácidos húmicos y 

polifenoles, puede dificultar la eficiencia de extracción y amplificación de ADN mediante 

PCR (Tartaglia et al., 2020). Para superar estos desafíos, se utilizan métodos de extracción 

directa para obtener ADN total de la comunidad microbiana, y extracción indirecta para 

reducir la contaminación con inhibidores, aunque con un potencial sesgo en la recuperación 

de microorganismos con paredes celulares resistentes (Delmont et al., 2011). 

https://www.zotero.org/google-docs/?RmB87O
https://www.zotero.org/google-docs/?7GYzfs
https://www.zotero.org/google-docs/?RCrxCl
https://www.zotero.org/google-docs/?kUAT0c
https://www.zotero.org/google-docs/?QeqX8l
https://www.zotero.org/google-docs/?ffRCJU
https://www.zotero.org/google-docs/?CPDVz4
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La amplificación de ADN se realiza mediante PCR para caracterizar 

taxonómicamente la comunidad microbiana presente. Para bacterias, el gen 16S rRNA 

(regiones V3-V4) es el marcador más utilizado, mientras que, para hongos, se emplea la 

región ITS (Tekpinar & Kalmer, 2019). La secuenciación masiva se efectúa mediante 

Illumina MiSeq, que ofrece alta precisión y profundidad de lectura, permitiendo analizar la 

composición y estructura microbiana de manera eficiente (Wydro, 2022). El flujo de trabajo 

incluye la preparación de librerías, la adición de adaptadores y etiquetas moleculares 

(barcodes) y la secuenciación en plataforma Illumina MiSeq con lecturas pareadas de 2x300 

pb, lo cual asegura una cobertura completa de las regiones génicas de interés (Wydro, 2022). 

El análisis bioinformático de las secuencias se realiza utilizando herramientas como 

QIIME2, DADA2 y Mothur, que permiten identificar Variantes de Secuencia del Amplicón 

(ASVs), proporcionando una resolución taxonómica precisa (Abellan-Schneyder et al., 

2021). La asignación taxonómica se efectúa mediante la comparación con bases de datos 

especializadas, como SILVA para bacterias y UNITE para hongos, utilizando algoritmos de 

alineamiento y clasificación filogenética. Posteriormente, se calcula la diversidad alfa 

(riqueza y equitatividad de especies) y beta (índices de Bray-Curtis y UniFrac), lo que 

permite evaluar las diferencias en la composición microbiana (Xia & Sun, 2023). A pesar de 

su alta precisión, las técnicas de metabarcoding enfrentan desafíos metodológicos como 

sesgos en la extracción de ADN y amplificación por PCR, lo que puede influir en la 

representación de la comunidad microbiana detectada (Hong et al., 2024). 

 

 

 

https://www.zotero.org/google-docs/?aUhJWB
https://www.zotero.org/google-docs/?vRk0az
https://www.zotero.org/google-docs/?KdXifE
https://www.zotero.org/google-docs/?HY1WxS
https://www.zotero.org/google-docs/?HY1WxS
https://www.zotero.org/google-docs/?hxWEhO
https://www.zotero.org/google-docs/?zmj9rK
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III. MÉTODO 

3.1 Tipo de investigación 

El presente estudio es una investigación básica que tiene como objeto de estudio la 

diversidad microbiana del suelo rizosférico de la papa nativa bajo manejo orgánico y 

convencional en Huancayo, utilizando técnicas de metabarcoding del gen 16S rRNA para la 

identificación de comunidades bacterianas. 

Asimismo, se trata de una investigación transversal, dado que la recolección de datos 

se realizará en un único momento del ciclo de cultivo. Este enfoque permitirá comparar la 

composición microbiana en ambos sistemas de manejo y evaluar las diferencias en la 

estructura de la microbiota rizosférica. 

El estudio tiene un carácter descriptivo-comparativo, y cuantitativa, dado que se 

emplearán herramientas estadísticas para comparar la diversidad microbiana entre los dos 

grupos agronómicos; manejo orgánico y convencional. Los resultados contribuirán a una 

mejor comprensión de los efectos del manejo agrícola sobre la microbiota del suelo, sentando 

las bases para futuras estrategias de manejo sostenible en cultivos andinos. 

3.2 Ámbito temporal y espacial 

El muestreo de los suelos rizosféricos se llevó a cabo en cultivos de papa nativa en la 

región de Huancayo, Perú. Las muestras fueron trasladadas a la ciudad de Lima, donde el 

procesamiento y análisis del ADN del suelo rizosférico microbiano se realizaron en el 

Laboratorio de Biología Molecular del Laboratorio de Cambio Climático del Instituto 

Nacional de Innovación Agraria (INIA). La extracción de ADN se llevó a cabo en este 

laboratorio, asegurando condiciones óptimas para la preservación y análisis de la microbiota 

del suelo rizosférica. 
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3.3 Variables 

- Variable independiente: 

Tipo de manejo agrícola, manejo orgánico y convencional. 

Parámetros fisicoquímicos entre suelos con manejo orgánico y convencional. 

- Variable dependiente: 

Diversidad microbiana de la rizósfera en los dos tipos de manejo agrícola. 

3.4 Población y muestra 

La población de estudio estuvo conformada por el suelo rizosférico de cultivos de 

papa nativa en la región de Huancayo, bajo dos sistemas de manejo agrícola: orgánico y 

convencional. Se tomaron un total de 14 muestras de suelo rizosférico, de las cuales 7 

correspondieron a suelos bajo manejo orgánico y 7 a suelos bajo manejo convencional. Las 

muestras fueron recolectadas en zonas representativas de cada sistema de manejo. 

3.5 Instrumentos 

3.5.1 Instrumentos y materiales para el muestreo 

● 14 tubos bolsas estériles.  

3.5.2 Instrumentos para el análisis de laboratorio 

Para el procesamiento de las muestras de suelo hasta la obtención del DNA se 

emplearon:  

● Materiales de laboratorio:  

Se emplearon seis cucharillas de acero inoxidable, seis morteros con pilón de 

cerámica, catorce tubos cónicos de 30 ml, microtubos de 1,5 ml y 2 ml, puntas para 

micropipetas de 10 µl, 200 µl y 1000 µl, y soportes para microtubos. 

● Equipos e instrumentos de laboratorio:  
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Refrigeradora (Samsung Corea del Sur), Micropipetas de 10µl, 200µl y 1000µl 

(Eppendorf, Alemania), Vortex Mixer (Benchmark Scientific, USA), mini centrifuga 

(Cleaver Scientific, Reino Unido), microcentrífuga digital (Hettich, Alemania), Thermoblock  

(Eppendorf, Alemania), Termociclador de PCR (Thermo Fisher, USA), Cámara de 

electroforesis (Beijing JUNYI electrophoresis Co., Ltd., China) y Software AIDA del 

fotodocumentador de electroforesis (SmartView Pro-1100 Imagen System), 

Espectrofotómetro Nanodrop (NanoDrop Technologies, Wilmington, DE, USA) y 

Fluorómetro Quantus ™ (Promega, EE. UU.). 

3.5.3 Instrumentos para análisis bioinformático 

Para el análisis del DNA obtenido a partir de los suelos se requirió:  

● Servicio de secuenciación con la plataforma Illumina MiSeq, realizado por la 

compañía Novogene (Sacramento, CA, USA).  

● Servicio de lenguaje de programación para análisis estadístico del software Linux y 

RStudio (RStudio Team, 2020).  

● Servicios bioinformáticos de acceso libre: paquetes bioinformáticos útiles para 

predecir ASVs como QIIME2-DADA2 (Callahan et al., 2016) en Linux y bases de 

datos de referencia como SILVA (Pruesse et al., 2007). Y otros, que se detallaron en 

procedimientos. 

3.6 Procedimientos 

3.6.1. Muestreo de suelos y preservación de las muestras 

El experimento de campo se llevó a cabo en 2021 en el distrito de Huancayo, Perú, 

ubicado a una altitud aproximada de 2800 a 3700 msnm. Se seleccionaron dos sistemas de 
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manejo agrícola: uno bajo manejo orgánico y otro bajo manejo convencional. En ambos 

sistemas se cultivó la variedad de papa Cacho de Toro. 

Las muestras de suelo rizosférico fueron recolectadas durante la fase de floración del 

cultivo. Para ello, se excavaron cuidadosamente las plantas seleccionadas, y el suelo adherido 

a la raíz (a 1-5 mm de la superficie radicular) fue retirado con pinzas y un cepillo estéril. 

Las muestras de suelo rizosférico se recolectaron por triplicado en cada sistema de 

manejo agrícola (orgánico y convencional), obteniendo un total de catorce muestras. Se 

definieron dos tipos de suelo en función del sistema de manejo: suelo rizosférico bajo manejo 

convencional y suelo rizosférico bajo manejo orgánico. 

Todas las muestras fueron recolectadas por personal profesional del INIA, 

almacenadas en bolsas de plástico estériles y transportadas en una hielera al Laboratorio de 

Biología Molecular del Laboratorio de Cambio Climático del INIA - Sede Central, donde 

fueron procesadas para la extracción de ADN. Antes del análisis molecular, las muestras 

fueron tamizadas a 2 mm y almacenadas a -80 °C hasta su posterior procesamiento. 

3.6.2. Propiedades fisicoquímicas del suelo 

Los análisis físico-químicos del suelo se realizaron en el Laboratorio de Servicios 

Analíticos del INIA (LABSAF) en la Sede Central, donde se determinaron los siguientes 

parámetros: pH, conductividad eléctrica (CE), contenido de carbono orgánico (CO), materia 

orgánica (MO), nitrógeno total (NT), fósforo disponible (Pd), potasio disponible (Kd), 

cationes intercambiables (Ca, Mg, K, Na), aluminio intercambiable (AcI), capacidad de 

intercambio catiónico (CIC), bases intercambiables (Be), porcentaje de saturación de bases 

(V), así como la presencia y concentración de metales y micronutrientes. 



25 

 

Entre los micronutrientes evaluados se analizaron cobre (Cu), hierro (Fe), manganeso 

(Mn) y zinc (Zn), mientras que en la fracción de metales totales se cuantificaron aluminio 

(Al), bario (Ba), cadmio (Cd), calcio (Ca), cobalto (Co), cromo (Cr), estroncio (Sr), 

molibdeno (Mo), níquel (Ni), plomo (Pb), sodio (Na) y arsénico (As). Adicionalmente, se 

realizó un análisis de fertilidad que incluyó la determinación de materia orgánica, nitrógeno-

materia orgánica, fósforo y potasio disponible, así como la textura del suelo. Todos los 

análisis fueron realizados por el equipo técnico del LABSAF-INIA, conforme a los 

protocolos establecidos por la institución y siguiendo estándares internacionales para la 

evaluación de suelos agrícolas. 

3.6.3. Extracción de ADN 

La extracción de ADN fue realizada por personal técnico del INIA a partir de 250 mg 

de muestra de suelo rizosférico, procesados en tres repeticiones, utilizando el kit PowerSoil® 

(MO Bio Labs, Carlsbad, CA, EE. UU.), siguiendo las indicaciones del fabricante. El 

procedimiento se llevó a cabo bajo condiciones asépticas para evitar contaminaciones 

cruzadas. El ADN extraído fue almacenado a -20 °C hasta su posterior análisis. La 

verificación de la integridad del ADN se realizó mediante electroforesis en gel de agarosa al 

1%, empleando buffer TBE 1X. Se cargaron 4 µL de ADN por muestra junto con 1 µL de 

marcador de peso molecular (DNA Ladder 1Kb). La corrida se efectuó a 120V durante 15 

minutos y la visualización se llevó a cabo en un fotodocumentador de luz UV, utilizando 

tinción con SYBR Green. 

3.6.4. Cuantificación y evaluación de calidad del ADN 

La concentración y calidad del ADN extraído fueron evaluadas por personal técnico 

del INIA empleando dos métodos complementarios de cuantificación: fluorometría y 
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espectrofotometría. En el primer caso, se utilizó el Fluorómetro Qubit® 3.0 (Invitrogen, Life 

Technologies, Carlsbad, CA, EE. UU.), aplicando el kit Qubit™ dsDNA BR Assay Kit, el 

cual permite la cuantificación precisa del ADN de doble cadena en solución. En cuanto a la 

espectrofotometría, la concentración y pureza del ADN fueron determinadas mediante 

NanoDrop ND-1000 (Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, EE. UU.), evaluando la 

relación de absorbancia 260/280 nm para estimar la pureza proteica. 

3.6.5. Amplificación por PCR y construcción de bibliotecas 

La amplificación por PCR y la construcción de bibliotecas de secuenciación fueron 

realizadas por el equipo técnico del INIA. Para ello, se amplificó la región V3-V4 del gen 

16S rRNA utilizando el par de cebadores universales 341F/805R. El protocolo de 

amplificación incluyó una desnaturalización inicial a 98 °C durante 1 minuto, seguida de 30 

ciclos consistentes en desnaturalización a 98 °C durante 10 s, hibridación a 50 °C durante 

30 s y extensión a 72 °C durante 30 s, finalizando con una extensión a 72 °C durante 5 

minutos. Las bibliotecas generadas fueron verificadas en gel de agarosa al 1% y 

posteriormente enviadas para secuenciación a través de la plataforma Illumina MiSeq.. 

3.6.6. Secuenciación del ADN de suelos 

La amplificación y secuenciación del ADN de suelos fueron realizadas por la empresa 

Novogene (Sacramento, CA, EE. UU.), utilizando la plataforma MiSeq (Illumina) y la región 

hipervariable V3–V4 del gen 16S rRNA. Los amplicones obtenidos, de aproximadamente 

460 pb de longitud, fueron generados mediante la amplificación con los cebadores 

Illumina_16S_341F (5′-TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACG 

GGNGGCWGCAG-3′) e Illumina_16S_805R (5′-GTCTCGTGGGCTC 

GGAGATGTGTATAAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTAATCC-3′). La empresa 
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Novogene llevó a cabo la verificación del tamaño de los fragmentos amplificados mediante 

un bioanalizador Agilent Technologies 2100 con un chip DNA 1000 y posteriormente realizó 

la secuenciación en una corrida de extremos emparejados de 2 × 300 pb utilizando el kit 

MiSeq Reagent Kit v3 (MS-102-3001), siguiendo los protocolos establecidos por el 

fabricante (Illumina, San Diego, CA, EE. UU.). Los datos de secuenciación fueron 

entregados en formato fastq, con archivos correspondientes a las secuencias Forward y 

Reverse de cada muestra. 

3.6.7. Procesamiento bioinformático y clasificación taxonómica 

A todos los archivos FASTQ de secuenciación emparejada se les aplicó un control de 

calidad previo en un entorno Linux, utilizando FastQC v0.11.9 para evaluar los valores de 

Phred y verificar la ausencia de adaptadores. Los resultados fueron consolidados mediante 

MultiQC para una evaluación global de los parámetros de calidad. 

Posteriormente, los reads emparejados, previamente desmultiplexados por Illumina, 

fueron procesados en Qiime2 v2023.9 utilizando el pipeline DADA2 para la inferencia de 

Amplicon Sequence Variants (ASVs). Se aplicaron criterios de filtrado para optimizar la 

calidad de las secuencias, estableciendo un recorte de longitud de 200 pb en las lecturas 

forward y 210 pb en las reverse (truncLen = c(200,210)), excluyendo secuencias con bases 

ambiguas (maxN = 0), descartando aquellas con valores de calidad truncados por debajo de 

Q2 (truncQ = 2) y estableciendo un umbral máximo de errores esperados de 2 por lectura 

(maxEE = c(2,2)). Asimismo, se eliminaron secuencias con una longitud menor a 200 pb 

para garantizar la fidelidad de los datos analizados. 

Tras la filtración, se construyó un modelo de error basado en la calidad de las 

secuencias y la distribución de errores observados, lo que permitió mejorar la inferencia 



28 

 

precisa de los ASVs. Se aplicó un proceso de eliminación de quimeras mediante la función 

removeBimeraDenovo, reduciendo su presencia en el conjunto de datos y refinando la 

exactitud de las secuencias finales. 

La asignación taxonómica se realizó utilizando la base de datos SILVA v138.1, 

optimizada para secuencias 16S rRNA, y se eliminaron taxones no deseados como 

Cyanobacteria/Chloroplasts. Posteriormente, las secuencias de alta calidad fueron alineadas 

con MAFFT, y se generaron árboles filogenéticos enraizados y no enraizados mediante el 

algoritmo FastTree, integrado en QIIME2. 

Finalmente, los datos procesados fueron exportados a RStudio v4.4.0, generando un 

objeto phyloseq, compuesto por: OTU Table: [2073 taxa y 14 muestras], Sample Data: [14 

muestras con 42 variables], Taxonomy Table: [2073 taxa en 7 niveles taxonómicos] y 

Phylogenetic Tree: [2073 tips y 2055 nodos internos] 

3.7 Análisis de datos 

El análisis de diversidad microbiana se realizó en RStudio v4.4.0, utilizando los 

paquetes Microeco v.1.12.0, MicrobiotaProcess v.1.16.0, Vegan v.2.6-4, Phyloseq v.1.48.0 

y qiime2R v.0.99.6. 

Para la estimación de diversidad alfa, se realizó una rarefacción por mínimo tamaño 

de muestra (min sample size) empleando el paquete Vegan, con el objetivo de estandarizar 

la profundidad de secuenciación entre muestras. A partir del objeto rarefactado, se calcularon 

los índices Chao1 (riqueza estimada), Shannon y Simpson (diversidad y equitatividad) 

mediante el paquete Microeco, visualizando los resultados a través de diagramas de caja. 

La diversidad beta se evaluó sin rarefacción utilizando el paquete MicrobiotaProcess, 

aplicando un Análisis de Coordenadas Principales (PCoA) con el índice de disimilitud Bray-
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Curtis para visualizar patrones de agrupación en función del manejo agrícola. Para determinar 

diferencias significativas en la estructura de la comunidad microbiana entre los sistemas de 

manejo orgánico y convencional, se aplicó una prueba de PERMANOVA mediante la 

función adonis2 del paquete Vegan. 

La composición taxonómica de la microbiota rizosférica se determinó con el paquete 

Microeco, obteniendo la abundancia relativa de los taxones a nivel de phylum, familia y los 

20 géneros más representativos. Adicionalmente, se identificaron biomarcadores 

diferenciales entre los sistemas de manejo agrícola mediante el análisis LefSe (Linear 

Discriminant Analysis Effect Size), implementado en Microeco. 

El análisis de los parámetros fisicoquímicos del suelo se realizó mediante un ANOVA 

en Microeco, con el objetivo de evaluar diferencias significativas entre los sistemas de 

manejo. Posteriormente, se aplicó una correlación de Spearman para explorar la relación 

entre los parámetros fisicoquímicos y la diversidad microbiana bajo diferentes condiciones 

de manejo. Asimismo, se analizó la correlación entre la diversidad alfa y las propiedades 

fisicoquímicas del suelo utilizando el paquete Microeco. 

Finalmente, se realizó un Análisis de Correspondencia Canónica (CCA) en Microeco 

para evaluar la influencia de los parámetros fisicoquímicos sobre la composición microbiana 

de la rizósfera. Este análisis permitió establecer relaciones directas entre los taxones 

microbianos predominantes y las características edáficas bajo manejo orgánico y 

convencional. 

3.8 Consideraciones éticas  

La investigación se llevó a cabo en el marco de las actividades del Instituto Nacional 

de Innovación Agraria (INIA). 
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IV. RESULTADOS 

4.1 Composición taxonómica de la microbiota del suelo rizosférico de papa nativa 

La Figura 1 muestra la composición taxonómica de las comunidades bacterianas del 

suelo bajo manejo orgánico y convencional en cultivos de papa nativa. En ambos sistemas, 

el filo dominante es Proteobacteria, con una mayor proporción en el manejo orgánico (88.1%) 

en comparación con el convencional (83.7%). Firmicutes se encuentra en mayor abundancia 

en el manejo convencional (10.1%) frente al orgánico (6.7%). Por su parte, Myxococcota 

presenta una proporción similar en ambos manejos (4%), mientras que Chloroflexi es más 

abundante en el convencional (2.1%) que en el orgánico (0.9%). Bdellovibrionota está 

presente únicamente en el manejo convencional (0.5%), y los demás filos agrupados como 

“otros” representan el 0.2% en el manejo orgánico y el 0.3% en el convencional. 

El heatmap muestra la abundancia relativa de los 25 géneros bacterianos más 

representativos en los suelos con manejo orgánico y convencional. Se observa que géneros 

como los cinco géneros con mayor presencia son Pseudomonas, Sphingomonas, 

Rhodanobacter, Staphylococcus y Cellvibrio tanto para orgánico y convencional. 

Finalmente, el diagrama de Venn revela que ambos manejos comparten el 85.4% de los ASVs 

detectados, aunque el manejo orgánico presenta una mayor proporción de ASVs exclusivos 

(8.3%) en comparación con el convencional (6.3%).  
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Figura 1.  

Composición microbiana del suelo bajo manejo orgánico y convencional de la papa nativa 

Cacho de Toro. (A) Distribución relativa de los principales filos bacterianos. (B) Heatmap 

de la abundancia relativa de los 25 géneros bacterianos más representativos en ambos 

manejos. (C) Diagrama de Venn que muestra el número de ASVs compartidos y exclusivos 

entre los dos sistemas de manejo. 
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4.2 Riqueza y estructura de las comunidades microbianas según el sistema de manejo 

 La curva de rarefacción muestra la riqueza de especies observada en función de la 

profundidad de secuenciación para los suelos con manejo orgánico y convencional 

presentadas en la Figura 2. Ambas curvas tienden a estabilizarse conforme aumenta el 

número de lecturas, lo que indica que la profundidad de secuenciación fue suficiente para 

captar la mayor parte de la diversidad microbiana presente. 

Figura 2.  

Curva de rarefacción de las muestras pertenecientes a manejo orgánico y manejo 

convencional de la papa nativa Cacho de Toro.  

 

 

La Figura 3 muestra los índices de diversidad alfa comparando los suelos con manejo 

orgánico y convencional. Los estimadores de riqueza (ACE, Chao1 y Observed) presentan 
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valores significativamente mayores en el manejo orgánico (p = 0.0012), lo que indica una 

mayor cantidad de taxones detectados en este tipo de suelo. Por otro lado, los índices que 

consideran equidad y dominancia (Pielou, Shannon y Simpson) no presentan diferencias 

estadísticamente significativas entre los tratamientos (p > 0.05), aunque el índice de Shannon 

muestra una diferencia marginal (p = 0.053) a favor del manejo orgánico.  

Figura 3.  

Alfa Diversidad de las muestras pertenecientes a manejo orgánico y manejo convencional 

de la papa nativa Cacho de Toro. 

 

La Figura 4 presenta el análisis de coordenadas principales (PCoA) de la diversidad 

beta de las comunidades microbianas del suelo bajo manejo orgánico y convencional en 

cultivos de papa nativa (var. Cacho de Toro), empleando las métricas Bray-Curtis, Jaccard, 
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Unifrac y Weighted Unifrac. En todos los casos se observa una clara diferenciación en la 

composición microbiana entre ambos tipos de manejo, evidenciada por la separación espacial 

de las muestras en los ejes principales. Esta diferenciación fue estadísticamente significativa 

según el análisis PERMANOVA, con valores de p de 0.0006 para Bray-Curtis, Jaccard y 

Unifrac, y de 0.0039 para Weighted Unifrac (Tabla 1). 

Figura 4.  

Gráficos de PCoA de la diversidad beta de las muestras pertenecientes a manejo orgánico y 

manejo convencional de la papa nativa Cacho de Toro. A) Bray-Curtis B) Jaccard C) 

Unifrac D) Weighted Unifrac. 
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Tabla 1.  

Resultados del PERMANOVA según diferentes distancias beta-diversidad 

 Unifrac 

 Df SumOfSqs R2 F p-value 

Manejo agronómico 1 0.62523 0.24198 3.8306 0.00006 

Residual 12 1.95864 0.75802   

Total 13 2.58387 1   

 Weighted Unifrac 

Manejo agronómico 1 0.0040962 0.18993 2.8135 0.0039 

Residual 12 0.0174712 0.81007   

Total 13 0.0215675 1   

 Bray-Curtis 

Manejo agronómico 1 0.70275 0.26435 4.3122 0.00006 

Residual 12 1.95562 0.73565   

Total 13 2.65837 1   

 Jaccard 

Manejo agronómico 1 0.7429 0.15177 2.147 0.00006 

Residual 12 4.1521 0.84823   

Total 13 4.895 1   

 

Para determinar taxones bacterianos específicos asociados a diferente manejo 

agronómico, se realizó una comparación de la composición de la microbiota del suelo bajo 

manejo orgánico y convencional de la papa nativa Cacho de Toro. Este análisis se realizó 

mediante el método de tamaño del efecto del análisis discriminante lineal (LEfSe). La 

diferenciación más significativa entre los géneros bacterianos, se determinó mediante una 

puntuación LDA (Figura 5).  

En el manejo orgánico se registró la presencia de géneros bacterianos como 

Pseudomonas, Blrii41, R7C24 y Romboutsia. En contraste, en el manejo orgánico se 
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identificó una mayor variedad de géneros, entre ellos Roseiarcus, Dokdonella, 

Janthinobacterium, Novosphingobium, Rhizobacter, Acidibacter, KF-JG30-C25, JG30-KF-

AS9, Rudaea, Pseudolabrys y Sphingomonas.  

Figura 5.  

Análisis del tamaño del efecto discriminante lineal (LEfSe) que muestra los géneros 

bacterianos más significativos que se diferencian entre las muestras pertenecientes a manejo 

orgánico y manejo convencional de la papa nativa Cacho de Toro. La longitud de las barras 

indica el tamaño del efecto de cada taxón. 
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4.3 Parámetros fisicoquímicos del suelo y su relación con la diversidad microbiana 

Se evaluaron los parámetros fisicoquímicos del suelo bajo manejo orgánico y 

convencional (Figura 6, 7 y 8). Se encontraron diferencias significativas en varios 

componentes edáficos. El pH fue significativamente mayor en los suelos con manejo 

orgánico, mientras que no se observaron diferencias estadísticas en la conductividad eléctrica 

(CE), carbono total (CT), nitrógeno total (NT), carbono orgánico (CO) ni materia orgánica 

(MO). En cuanto a los nutrientes disponibles, el fósforo disponible (Pd) presentó valores 

significativamente más altos en el manejo convencional, mientras que el potasio disponible 

(Kd) fue mayor en el manejo orgánico. No se detectaron diferencias significativas en la 

capacidad de intercambio catiónico (CIC), sodio (Na), cobalto (Co) ni potasio total (K) 

(Figura 6). 

Respecto a macro y micronutrientes, los suelos convencionales mostraron 

concentraciones significativamente más altas de calcio (Ca), cobre (Cu) y zinc (Zn), mientras 

que los suelos orgánicos presentaron mayores niveles de hierro (Fe), molibdeno (Mo) y 

aluminio (Al). Elementos como bario (Ba), berilio (Be), plomo (Pb), plata (Ag), magnesio 

(Mg) y manganeso (Mn) no presentaron diferencias significativas entre tratamientos, aunque 

se observaron variaciones en sus rangos de concentración (Figura 7). 

Finalmente, el análisis de elementos traza evidenció que el manejo convencional 

acumuló concentraciones significativamente mayores de cadmio (Cd), antimonio (Sb), 

cromo (Cr), níquel (Ni), estroncio (Sr) y talio (Tl), todos elementos con potencial toxicidad. 

En contraste, el arsénico (As) fue significativamente más alto en los suelos bajo manejo 

orgánico. Variables como selenio (Se), vanadio (V), acidez (Acl), sodio intercambiable (Nai), 
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calcio intercambiable (Cai) y magnesio intercambiable (Mgi) no mostraron diferencias 

estadísticas entre los tipos de manejo (Figura 8). 

Figura 6.  

Comparación de parámetros fisicoquímicos del suelo en sistemas de manejo orgánico y 

convencional. Se evaluaron variables como pH, conductividad eléctrica (CE), carbono total 

(CT), nitrógeno total (NT), carbono orgánico (CO), materia orgánica (MO), fósforo 

disponible (Pd), potasio disponible (Kd), capacidad de intercambio catiónico (CIC), sodio 

(Na), cobalto (Co) y potasio (K). Las comparaciones se realizaron mediante análisis de 

varianza (ANOVA), y las letras distintas sobre las cajas indican diferencias estadísticamente 

significativas entre tratamientos (p < 0.05). 
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Figura 7.  

Comparación de parámetros fisicoquímicos del suelo en sistemas de manejo orgánico y 

convencional. Se evaluaron concentraciones de elementos como bario (Ba), calcio (Ca), 

hierro (Fe), cobre (Cu), berilio (Be), zinc (Zn), plata (Ag), plomo (Pb), magnesio (Mg), 

molibdeno (Mo), aluminio (Al) y manganeso (Mn). Las comparaciones se realizaron 

mediante análisis de varianza (ANOVA), y las letras distintas sobre las cajas indican 

diferencias estadísticamente significativas entre tratamientos (p < 0.05). 
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Figura 8.  

Comparación de parámetros fisicoquímicos del suelo en sistemas de manejo orgánico y 

convencional. Se evaluaron concentraciones de diversos elementos y variables, incluyendo 

cadmio (Cd), arsénico (As), selenio (Se), antimonio (Sb), cromo (Cr), níquel (Ni), estroncio 

(Sr), vanadio (V), talio (Tl), acidez (Acl), sodio intercambiable (Nai), potasio intercambiable 

(Ki), calcio intercambiable (Cai) y magnesio intercambiable (Mgi). Las comparaciones se 

realizaron mediante análisis de varianza (ANOVA), y las letras distintas sobre las cajas 

indican diferencias estadísticamente significativas entre tratamientos (p < 0.05). 
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Se realizó un análisis de correlación de Spearman entre los géneros bacterianos 

identificados y las variables fisicoquímicas del suelo que resultaron significativamente 

diferentes según el análisis de varianza (ANOVA), diferenciado entre los sistemas de manejo 

orgánico y tradicional (Figura 9). 

En el manejo orgánico, se identificaron correlaciones significativas entre diversos 

géneros y variables edáficas. El género WPS-2 presentó correlaciones negativas con el 

potasio disponible (Kd), potasio intercambiable (Ki) y el pH. URHD0088 se asoció 

negativamente con aluminio (Al), arsénico (As), cromo (Cr) y hierro (Fe), y positivamente 

con estroncio (Sr). TRA3-20 mostró una correlación positiva con cadmio (Cd), mientras que 

Rudaea se correlacionó negativamente con calcio (Ca), Cd, fósforo disponible (Pd), pH y Sr. 

Roseiarcus se relacionó negativamente con Kd, Ki y pH. Rhizobacter presentó correlaciones 

negativas con Al y Cr, y positivas con Cd, Pd y Sr. Por otro lado, R7C24 mostró correlaciones 

positivas con Kd, Ki y pH, al igual que Hydrogenophaga, que también se correlacionó 

positivamente con Pd. Pseudomonas se asoció positivamente con Cr, Fe y Zn, mientras que 

Pseudolabrys se correlacionó negativamente con Fe. Planifilum mostró una correlación 

positiva con níquel (Ni), y Phyllobacterium una negativa con Sr. Oceanobacillus se relacionó 

positivamente con Sr, y KF-JG30-C25 negativamente con Pd. Tanto KF-JG30-B3 como 

KD4-96 se correlacionaron negativamente con Kd, Ki y pH. Janthinobacterium presentó 

asociaciones positivas con Cr, cobre (Cu), talio (Tl) y Zn. Burkholderia–Caballeronia–

Paraburkholderia mostró una correlación negativa con As. Blrii41 se relacionó 

positivamente con Ca y pH, mientras que B12-WMSP1 lo hizo negativamente con As, Cr y 

Zn. Aquicella mostró una correlación negativa con Cu, y Aquabacterium y Acidibacter con 

Kd y Ki; este último también con As. 
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En el manejo tradicional, también se observaron correlaciones significativas 

distintivas. WPS-2 mostró una correlación negativa con Ki, y WD260 se asoció 

negativamente con Cd, Kd, Ki, pH y Zn. En contraste, URHD0088 presentó correlaciones 

positivas con Ca, Cd, Cr, Cu, Ni y Zn. Uliginosibacterium se correlacionó negativamente 

con molibdeno (Mo), mientras que Rudaea se relacionó positivamente con Cu, Fe, Ni y 

antimonio (Sb). R7C24 mostró una correlación positiva con Cu, y Pseudolabrys, así como 

Phyllobacterium, con Ki en sentido negativo. Micropepsaceae, KF-JG30-C25 y KF-JG30-

B3 también presentaron correlaciones negativas con Kd y Ki, y este último adicionalmente 

con Cd. KD4-96 se asoció positivamente con Cu, Fe, Ni y Sb. Hydrogenophaga mostró una 

correlación positiva con Mo, mientras que Chujaibacter lo hizo con Cr, Cu, Fe, Ni y Tl. 

Burkholderia–Caballeronia–Paraburkholderia presentó correlaciones negativas con Cd, Cu, 

Fe, Kd, Ki, Ni y Zn. Bradyrhizobium se correlacionó negativamente con Ki. Por otro lado, 

Blrii41 mostró correlaciones positivas con Cd, Cu, Fe, Kd, Ni, Sb y Zn, mientras que B12-

WMSP1 se relacionó negativamente con Cd, Kd, Ki, Sb y Zn. Finalmente, Aquicella y 

Acidibacter mostraron correlaciones negativas con Kd y Ki, y Acidibacter también con Cd. 
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Figura 9.  

Análisis de correlación de Spearman entre géneros bacterianos y variables fisicoquímicas 

del suelo que resultaron significativamente diferentes según ANOVA, evaluadas por 

separado en suelos con manejo orgánico y tradicional. * p < 0.05, ** p < 0.01, *** p < 

0.001. 
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V. DISCUSIÓN 

La microbiota del suelo constituye una red compleja e interactiva que desempeña un 

papel clave en procesos ecosistémicos como el ciclado de nutrientes, la estructuración del 

suelo y la promoción del crecimiento vegetal (Hartmann & Six, 2023). Su composición y 

funcionalidad están influenciadas por múltiples factores, entre ellos el tipo de manejo 

agrícola, la disponibilidad de materia orgánica y las condiciones edáficas locales 

(Francaviglia et al., 2023). En este estudio, se evaluó la diversidad microbiana de suelos 

cultivados con papa bajo sistemas de manejo orgánico y convencional en la región andina, 

con especial atención a la composición bacteriana y su relación con parámetros 

fisicoquímicos. Los resultados revelaron que los suelos bajo manejo orgánico presentaron 

una riqueza microbiana significativamente mayor, junto con diferencias claras en la 

estructura comunitaria respecto a los suelos convencionales. 

Se observó que los suelos bajo manejo orgánico presentaron una mayor riqueza 

microbiana en comparación con los manejos convencionales, como lo evidencian los valores 

significativamente más altos en los estimadores de diversidad alfa (ACE, Chao1 y Observed). 

Este patrón ha sido ampliamente documentado en cultivos andinos, especialmente en papa, 

donde prácticas de baja intervención como el barbecho o el uso de abonos orgánicos 

favorecen una mayor heterogeneidad microbiana. García-Serquén et al. (2024) reportaron 

que la papa cultivada en suelos con labranza mínima en la sierra peruana presentó mayores 

índices de Shannon y Simpson, indicando una comunidad más equilibrada en términos de 

dominancia y equidad, a pesar de que la riqueza de especies no varió significativamente. De 

manera similar, Zhang et al. (2023) demostraron que el uso de enmiendas orgánicas en yuca 

aumentó significativamente la diversidad bacteriana y fúngica, según los índices Chao1, 

https://www.zotero.org/google-docs/?GipGGU
https://www.zotero.org/google-docs/?cvLvLC
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ACE y Shannon. Además, estudios como el de Raimi et al. (2023) resaltan que la fertilización 

orgánica promueve comunidades más diversas y funcionalmente resilientes en la rizósfera de 

cultivos hortícolas, tendencia también observable en tubérculos como la papa. Aunque 

algunos trabajos, como el de Cruz et al. (2021) en Ecuador, no hallaron diferencias 

significativas en riqueza cuando ambos sistemas usaban estiércol, la mayoría de evidencias 

apuntan a que los sistemas orgánicos, especialmente aquellos sin insumos sintéticos ni 

monocultivos prolongados, favorecen la diversidad microbiana. 

El análisis de diversidad beta mostró una clara diferenciación en la composición de 

las comunidades microbianas del suelo entre los manejos orgánico y convencional, lo cual 

se refleja en la separación de las muestras en los ejes principales del PCoA con distintas 

métricas de disimilitud. Este patrón es coherente con hallazgos previos que señalan que el 

tipo de manejo agrícola influye de forma directa sobre la estructura de las comunidades 

microbianas del suelo. Raimi et al. (2023) observaron que en cultivos hortícolas, los suelos 

con manejo orgánico presentaban microbiomas con composiciones distintas a los 

convencionales, destacando géneros asociados a funciones benéficas para el suelo. De igual 

manera, Krause et al. (2023) demostraron que, tras varios años de cultivo continuo, las 

comunidades bacterianas del suelo bajo agricultura orgánica se diferenciaron de manera 

evidente en su estructura respecto a las convencionales. Aunque algunos sistemas 

tradicionales, como los evaluados por García-Serquén et al. (2024) en papa andina, no 

siempre reflejan cambios marcados en la composición microbiana, la mayoría de estudios 

coincide en que los manejos que priorizan el uso de materia orgánica, reducen la perturbación 

del suelo y limitan los insumos sintéticos generan comunidades microbianas con estructuras 

distintas y potencialmente más estables. 
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La composición taxonómica de las comunidades bacterianas del suelo revela 

diferencias claras en los perfiles de filos entre manejos orgánico y convencional. En este 

estudio, Proteobacteria fue el filo dominante en ambos sistemas, con una mayor proporción 

en el manejo orgánico, lo cual concuerda con lo reportado en distintos cultivos, donde 

Proteobacteria suele representar la base estructural de los microbiomas del suelo agrícola 

(García-Serquén et al., 2024; Rugeles-Silva et al., 2023). Estas diferencias en proporción 

reflejan cambios en la disponibilidad de nutrientes y materia orgánica, ya que suelos 

manejados orgánicamente suelen favorecer bacterias copiotróficas como las Proteobacteria, 

mientras que las condiciones de mayor estrés o baja complejidad orgánica en sistemas 

convencionales tienden a favorecer filos más resistentes como Actinobacteriota o Chloroflexi 

(Durrer et al., 2021; Fernandez et al., 2020). Firmicutes, filo generalmente asociado a suelos 

tratados con fertilización mineral, fue más abundante en el manejo convencional, lo que 

también ha sido observado en cultivos como maíz o vegetales bajo agricultura intensiva 

(Durrer et al., 2021). Asimismo, la presencia de filos menos dominantes como Myxococcota 

o Bdellovibrionota, aunque en bajas proporciones, puede estar relacionada con el nivel de 

complejidad trófica del suelo, siendo más comunes en sistemas con mayor biomasa 

microbiana y diversidad funcional, como ocurre en suelos orgánicos (Ha et al., 2021). 

En este estudio, Pseudomonas fue identificada como biomarcador en suelos bajo 

manejo orgánico, lo cual concuerda con diversos estudios que resaltan su rol como bacteria 

promotora del crecimiento vegetal y agente supresor de enfermedades. Su incremento en 

estos sistemas podría explicarse por su capacidad para formar biopelículas sinérgicas con 

otras bacterias benéficas y producir metabolitos antifúngicos, lo que favorece la colonización 

radicular y la supresión de patógenos en la rizosfera (Tao et al., 2020). Además, se ha 
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reportado que Pseudomonas activa nutrientes minerales como nitrógeno, fósforo, potasio y 

hierro mediante la liberación de ácidos orgánicos y sideróforos, regula el equilibrio hormonal 

vegetal y promueve la simbiosis con rizobios, contribuyendo así al desarrollo fisiológico del 

cultivo y a la eficiencia nutricional del suelo en contextos de menor uso de fertilizantes 

sintéticos (Wang et al., 2025). Blrii41 fue identificado como biomarcador en suelos con 

manejo orgánico, lo que concuerda con estudios que lo asocian a suelos ricos en materia 

orgánica. Su presencia sugiere un rol en la descomposición de compuestos complejos y en el 

ciclo del nitrógeno, funciones clave para mejorar la fertilidad en sistemas agrícolas 

sostenibles (Wei et al., 2024). 

Se identificó a Roseiarcus como biomarcador en el manejo agronómico 

convencional, el cual presenta un carácter ácido. Este hallazgo respalda la hipótesis de que 

este microorganismo posee mecanismos metabólicos que lo hacen capaz de enfrentar 

compuestos tóxicos y de descomponer contaminantes complejos, lo que le permite adaptarse 

y prosperar en ambientes sometidos a estrés químico, como los generados por el uso intensivo 

de agroquímicos el cual le convierte en un candidato prometedor para ser investigado como 

bioindicador en ambientes contaminados (Hu & Yang, 2025; Visca et al., 2025; X. Zhang 

et al., 2024). Por otro lado, es relevante destacar que la función ecológica de Roseiarcus aún 

no se comprende completamente (Chaudhari et al., 2020), lo que enfatiza la necesidad de 

profundizar su estudio para esclarecer su rol en la dinámica del microbioma del suelo. 

La detección de Dokdonella como biomarcador en suelos bajo sistemas agrícolas 

convencionales se encuentra respaldada por estudios que reportan su enriquecimiento en 

condiciones de monocultivo continuo con alta fertilización nitrogenada. Este género 

bacteriano participa en la reducción aeróbica de nitrato, un proceso clave en la 
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denitrificación, y su presencia sugiere una adaptación a ambientes con exceso de nitrógeno 

inorgánico (Sarula et al., 2022). En este contexto, Dokdonella podría reflejar una mayor 

actividad de denitrificación en suelos convencionales, lo cual tiene implicancias tanto en la 

pérdida de nitrógeno disponible para las plantas como en la emisión de óxidos de nitrógeno, 

contribuyendo a la contaminación ambiental y reduciendo la eficiencia del uso del fertilizante 

(Poshvina et al., 2024). 

La presencia de Novosphingobium como biomarcador en suelos bajo manejo 

convencional podría estar relacionada con su capacidad para tolerar y degradar compuestos 

químicos complejos, como hidrocarburos aromáticos policíclicos (PAHs), frecuentemente 

acumulados en suelos con uso prolongado de agroquímicos (Segura et al., 2021). Aunque ha 

sido reportado con mayor abundancia en sistemas orgánicos (Zhang et al., 2019), su 

detección en suelos convencionales sugiere una adaptación a ambientes con estrés químico, 

donde podría desempeñar funciones de biorremediación y resiliencia microbiana. 

El hallazgo de Sphingomonas como biomarcador en suelos bajo manejo agronómico 

convencional podría explicarse por su reconocida capacidad para prosperar en ambientes con 

baja disponibilidad de nutrientes y elevada carga de compuestos xenobióticos, incluyendo 

agroquímicos (Li et al., 2018). Diversas especies del género han demostrado metabolizar una 

amplia variedad de fuentes de carbono, incluidos contaminantes tóxicos, lo que sugiere una 

alta plasticidad metabólica. Asimismo, algunas cepas presentan funciones asociadas a la 

promoción del crecimiento vegetal (PGPR), como la producción de fitohormonas, 

sideróforos y la inducción de resistencia sistémica (Mazoyon et al., 2023; Tang et al., 2023). 

Estas características podrían conferirle una ventaja adaptativa en sistemas convencionales 

intensivos, donde la aplicación continua de fertilizantes y pesticidas altera la estructura 
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microbiana del suelo, favoreciendo microorganismos tolerantes y funcionalmente activos 

como Sphingomonas. 

El pH fue significativamente mayor en los suelos bajo manejo orgánico en 

comparación con los de manejo convencional. Este hallazgo concuerda parcialmente con 

reporte previo, donde, aunque las diferencias en pH entre sistemas orgánicos y 

convencionales suelen ser pequeñas, en algunos casos se ha observado un pH ligeramente 

más alto en suelos manejados orgánicamente (Bai et al., 2018). Además, se ha demostrado 

que las prácticas intensivas de fertilización pueden inducir una disminución del pH del suelo 

debido a la acumulación de nitratos (NO₃⁻) y la acidificación asociada, mientras que el reposo 

del suelo contribuye a la recuperación del pH hacia niveles similares a los de suelos no 

manejados (Zheng et al., 2022). El fósforo disponible fue significativamente mayor en los 

suelos bajo manejo convencional en comparación con los de manejo orgánico. Esta diferencia 

puede explicarse porque en sistemas convencionales la labranza profunda y la incorporación 

de fertilizantes minerales favorecen una mayor redistribución y disponibilidad de fósforo en 

el perfil del suelo, en contraste con el manejo orgánico donde la liberación de fósforo es más 

lenta y localizada en la superficie (Jat et al., 2018). 

Aunque algunos estudios reportan depleción de potasio en sistemas orgánicos debido 

a la alta demanda de cultivos y la limitada liberación de K por enmiendas orgánicas (Munro 

et al., 2002; Sánchez de Cima et al., 2015), en este estudio se observó un incremento 

significativo, posiblemente asociado a una mayor mineralización o acumulación diferencial 

bajo manejo orgánico. Los mayores niveles de calcio, cobre y zinc observados en suelos de 

manejo convencional pueden explicarse por prácticas típicas de este sistema, como la 

corrección rutinaria del pH mediante encalado (que aporta calcio y mejora la disponibilidad 
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de micronutrientes como Cu y Zn) y la aplicación correctiva de zinc cuando se detecta 

deficiencia. Asimismo, el mejor estado de fertilidad general del suelo en estos sistemas 

contribuye a una mayor disponibilidad de estos elementos esenciales (Fernández & Hoeft, 

2009). En este estudio, se encontró que el hierro disponible fue significativamente mayor en 

el manejo orgánico en comparación con el convencional, lo cual puede explicarse por el 

mayor contenido de materia orgánica y sustancias húmicas en estos suelos. La materia 

orgánica facilita la formación de complejos Fe (III)-orgánicos, incrementando la solubilidad 

y disponibilidad del hierro para las plantas, como ha sido descrito en estudios previos (Gerke, 

2022; Zanin et al., 2019). En este estudio, se encontró que el aluminio fue significativamente 

mayor en el manejo orgánico en comparación con el convencional, lo cual puede atribuirse 

al mayor contenido de materia orgánica que favorece la retención de Al³⁺ en los sitios de 

intercambio catiónico. Este resultado concuerda con investigaciones previas que señalan que 

la materia orgánica, a través de grupos carboxilo y fenólico, estabiliza el aluminio en el suelo 

y contribuye a su menor lixiviación (Gruba & Mulder, 2015; Jiang et al., 2018). 

En el presente estudio, se observó que el contenido de molibdeno (Mo) fue 

significativamente mayor en suelos bajo manejo orgánico en comparación con el manejo 

convencional, resultado que concuerda con evidencias previas donde la materia orgánica 

incrementa la disponibilidad de este micronutriente (Rana et al., 2020). Esta asociación 

sugiere que prácticas orgánicas podrían mejorar la dinámica del Mo en el suelo, 

contribuyendo a una mayor eficiencia en la nutrición vegetal (Wen et al., 2018).  

Mientras Schweizer et al. (2018) reportaron mayor acumulación de cadmio (Cd) en 

sistemas orgánicos debido al uso de materia orgánica contaminada, en este estudio se observó 

el patrón opuesto, con niveles significativamente superiores en suelos convencionales, 
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atribuible al uso de fertilizantes fosfatados con trazas de Cd y a la baja retención en suelos 

con limitada materia orgánica. Esta diferencia clave evidencia que la biodisponibilidad del 

Cd podría depender críticamente del origen del metal (fertilizantes vs. enmiendas 

contaminadas) y de la capacidad de los materiales orgánicos no contaminados para 

inmovilizarlo mediante mecanismos de complejación y absorción (Azhar et al., 2019).  La 

mayor acumulación de antimonio (Sb) en suelos convencionales podría atribuirse a la baja 

retención de metales en suelos con escasa materia orgánica y a la presencia de impurezas en 

insumos sintéticos (Li et al., 2018). Asimismo, el envejecimiento del Sb y su estabilización 

mediante óxidos metálicos y materia orgánica ocurre independientemente del manejo, 

aunque prácticas convencionales como la labranza podrían favorecer su remobilización 

(Diquattro et al., 2021). 

Aunque se ha reportado que la aplicación de materia orgánica puede disminuir la 

movilidad y acumulación de arsénico en suelos agrícolas, en el presente estudio se observó 

un efecto opuesto, con mayores concentraciones de arsénico en suelos bajo manejo orgánico 

respecto al manejo convencional. Esta discrepancia podría explicarse por la capacidad de 

ciertos compuestos orgánicos para complejar arsénico y mantenerlo en formas solubles, 

aumentando su disponibilidad en el suelo (Bhattacharyya et al., 2021). Además, se ha 

reportado que un mayor contenido de materia orgánica puede estimular la disolución de 

óxidos de Fe y Mn y la competencia por sitios de absorción, lo que incrementa la movilidad 

del arsénico bajo condiciones reductoras (Verbeeck et al., 2020).   

En manejo orgánico, se observó una correlación significativa negativa entre Rudaea 

y el fósforo disponible. Este resultado es contrario con He et al. (2023), quienes reportaron 

una disminución de Rudaea junto con el fósforo disponible tras adición de nitrógeno en 
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bosques subtropicales. De igual manera, Li et al. (2021), documentó asociaciones positivas 

entre Rudaea y Ralstonia en suelos con alto fósforo disponible.  

En coherencia con estudios previos que identifican a Roseiarcus como un taxón 

acidófilo moderado (Hui-Ying et al., 2024), en el presente estudio se observó una correlación 

negativa entre Roseiarcus y el pH del suelo bajo manejo orgánico, lo que sugiere que esta 

bacteria podría beneficiarse de condiciones ligeramente acidificadas típicas de este sistema 

agrícola, posiblemente debido a una mayor acumulación de ácidos orgánicos derivados de la 

actividad microbiana y de las exudaciones radicales. 

En este estudio, Rhizobacter mostró correlaciones negativas significativas con Al 

únicamente en el sistema de manejo orgánico, lo que sugiere una posible participación en 

mecanismos de atenuación de toxicidad por aluminio mediados por la rizósfera. Este 

resultado es coherente con lo reportado por Rudrappa et al. (2008) y Lakshmanan et al. 

(2012), quienes destacaron que ciertas rizobacterias benéficas pueden ser reclutadas por 

exudados como el malato, promoviendo tolerancia al Al y modulación de la comunidad 

microbiana. La correlación positiva entre Pseudomonas y zinc en suelos orgánicos podría 

deberse a la capacidad de cepas como P. oleovorans para tolerar altas concentraciones de 

zinc y solubilizar formas insolubles como ZnO (Rehman et al., 2021), posiblemente mediante 

la producción de ácidos orgánicos (Fortunato et al., 2021). 

En este estudio, Phyllobacterium mostró una correlación negativa con el potasio 

intercambiable bajo manejo convencional, lo que contrasta con lo reportado por Shang et al. 

2016 en suelos controlados con minerales como illita y feldespato. Esta diferencia podría 

deberse a la mayor complejidad microbiana y disponibilidad previa de K en sistemas 
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convencionales. Ello sugiere que el contexto de manejo agrícola modula la actividad 

funcional de Phyllobacterium.  

En el presente estudio, Bradyrhizobium mostró una correlación negativa con el 

potasio intercambiable (Ki), pero únicamente bajo condiciones de manejo convencional. Este 

hallazgo sugiere que la interacción entre Bradyrhizobium y el potasio está modulada por el 

contexto de manejo agrícola. En contraste, estudios realizados en soja cultivada bajo estrés 

salino, en suelos de textura franco arcillosa, han reportado efectos positivos cuando se aplicó 

potasio y se inoculó con Bradyrhizobium japonicum, ya sea de forma individual o combinada. 

Estos tratamientos mejoraron el crecimiento vegetal, el estado hídrico y la actividad 

microbiana del suelo. En conjunto, la evidencia sugiere que la relación entre el potasio y 

Bradyrhizobium es altamente dependiente del contexto, influida por factores como el tipo de 

manejo agronómico y las condiciones de estrés ambiental (Sarioğlu, 2025). 
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VI. CONCLUSIONES 

● Los suelos bajo manejo orgánico presentaron una mayor riqueza y diversidad microbiana 

en comparación con los suelos convencionales, acompañada de una estructura 

comunitaria diferenciada según los análisis de alfa y beta diversidad, lo que evidencia el 

efecto positivo de las prácticas agroecológicas sobre la salud del microbioma edáfico. 

● La composición taxonómica mostró a Proteobacteria como filo dominante en ambos 

sistemas, con mayor proporción en orgánico, y permitió identificar biomarcadores 

diferenciales: Pseudomonas y Blrii41 en suelos orgánicos, asociados a funciones 

benéficas de solubilización de nutrientes y supresión de patógenos, frente a Roseiarcus, 

Dokdonella, Novosphingobium y Sphingomonas en convencionales, relacionados con 

estrés químico y fertilización intensiva. 

● Los suelos convencionales presentaron mayores concentraciones de fósforo disponible, 

calcio, zinc, cobre y cadmio, reflejo del uso de fertilizantes minerales y enmiendas 

correctivas, mientras que los suelos orgánicos mostraron niveles más altos de potasio, 

hierro, molibdeno y aluminio, probablemente vinculados a la acumulación y 

complejación por materia orgánica. 

● Se observaron correlaciones significativas entre ciertos géneros bacterianos y variables 

edáficas específicas, como la relación negativa entre Bradyrhizobium y el potasio 

intercambiable en suelos convencionales, aunque este hallazgo no es dependiente del 

manejo agronómico en condiciones de estrés ambiental. La correlación positiva entre 

Pseudomonas y zinc en suelos orgánicos, lo que sugiere una mayor capacidad de tolerar 

y movilizar micronutrientes metálicos. 
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VII. RECOMENDACIONES 

● Se recomienda incorporar en futuros estudios la evaluación comparativa de parámetros 

agronómicos —como la cantidad de cosecha generada, biomasa aérea y subterránea, 

altura de planta, número de tubérculos y diámetro promedio— entre los sistemas de 

manejo orgánico y convencional, a fin de correlacionar la estructura microbiana del suelo 

con el rendimiento y desarrollo fenológico del cultivo de papa. 

● Para una comprensión más integral de la funcionalidad edáfica, se sugiere complementar 

el análisis de diversidad microbiana con enfoques metabólico no dirigida y 

metatranscriptómico, que permitan evaluar la expresión génica activa de las 

comunidades microbianas en distintos sistemas de manejo. Esta aproximación deberá 

considerar además el efecto de variables temporales como la estación de cultivo y el 

tiempo transcurrido desde la siembra, permitiendo así una interpretación más dinámica 

de la actividad microbiana en función de la fenología del cultivo y las condiciones 

edafoclimáticas. 
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IX. ANEXOS 

Anexo A.  

Autorización del uso de datos por Instituto Nacional de Innovación Agraria.  

 


