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1. RESUMEN 
 

Aproximadamente una cuarta parte de las tierras cultivables a nivel mundial muestran signos de 
erosión y degradación, principalmente debido a prácticas de manejo inadecuadas. En la Región 
Pampeana la intensificación de la producción agrícola ha llevado a un deterioro de la calidad del 
suelo. Es por ello que resulta fundamental promover el uso de prácticas de manejo que preserven 
los recursos naturales y sean sustentables, tanto para el medio ambiente como para la sociedad.  
Se propuso evaluar el impacto de dos sistemas de labranza, siembra directa (SD) y labranza 
convencional (LC), sobre un suelo Argiudol localizado en la Chacra Experimental Integrada de 
Chascomús (CEICh), provincia de Buenos Aires, en la cual se practica desde hace más de 20 años 
agricultura, donde sólo difieren en el sistema de labranza utilizado. Se analizaron los parámetros 
físico-químicos y edáficos a dos profundidades de muestreo, 0-10 (capa superficial) y 10-30 cm (capa 
subsuperficial), y a su vez se utilizó la tecnología de secuenciación masiva Illumina MiSeq para 
caracterizar la composición y diversidad de las comunidades microbianas en ambas profundidades y 
sistemas de labranza. El análisis solo de los datos físico-químicos no permitió concluir que los suelos 
bajo SD presentaran mejores cualidades físico-químicas. En los sitios bajo SD se registraron valores 
más altos de resistencia a la penetración, y estuvieron por encima de los 2000 Kpa entre los 5 cm y 
30 cm del perfil. Por otro lado, el stock de Carbono Orgánico Total (COT) resultó superior en la capa 
superficial en SD respecto al stock de COT encontrado bajo LC. Comparado con el stock de COT del 
sistema de referencia no agrícola (27.43 Mg.ha-1 en la capa superficial, 39.41 Mg.ha-1 en la capa 
subsuperficial), el mismo resultó mayor bajo ambos sistemas de labranza y en ambas profundidades. 
El stock de Carbono Orgánico Particulado (COP) no presentó diferencias entre sistemas de labranza 
y en ambos sistemas, los valores fueron menores respecto al sistema de referencia. No se 
encontraron diferencias en el stock de Nitrógeno Total (NT) entre SD y LC y en ambos casos los 
valores fueron superiores respecto al sistema de referencia. El factor de cambio del stock de COT y 
NT presentó un incremento en los sistemas de labranza respecto al sistema de referencia, mientras 
que el factor de cambio del stock de COP disminuyó en SD y LC. Los valores de Nitrógeno de nitratos 
(N_NO3) fueron superiores en LC respecto a los encontrados en SD y a los del sistema de referencia. 
Por otro lado, los valores de Nitrógeno de amonio (N_NH4) y de la relación Carbono/Nitrógeno (CN) 
no presentaron diferencias entre SD y LC, mientras que en ambos casos fueron superiores respecto 
a los valores del sistema de referencia.  
Respecto a las comunidades microbianas se determinó que los filos bacterianos y fúngicos 
dominantes en ambos sistemas de labranza, fueron Actinobacteria, Proteobacteria y los filos 
Basidiomycota y Ascomycota respectivamente. En ciertos géneros bacterianos (Blastococcus, 
Geodermatophilus, WD2001_soil_group, Nocardioides, Candidatus_Udaeobacter, Sphingomonas, 
Nitrospira, Streptosporangium, Subgroup _7 y el género Kribbella) y en ciertas clases y géneros 
fúngicos (las clases Saccharomycetes, Pezizomycetes y Archaeorhizomycetes y los géneros 
Sporidesmajora, Aspiciliella, Sphaerobolus, en 3 géneros no identificados, Protoblastenia, 
Morchella, Metschnikowia, lodophanus, Ramalina, Candida, Lactarius, Pseudotomentella, 
Pseudochaetosphaeronema, Archaeorhizomyces, Millerozyma, Ganoderma, Syncephalis y el 
género Dinemasporium), se observaron diferencias respecto a su abundancia relativa (%) entre SD 
y LC. En relación a estos géneros bacterianos, clases fúngicas y géneros fúngicos mencionados 
anteriormente, con excepción del género Dinemasporium, sus abundancias relativas resultaron 
significativamente mayores bajo LC. Simultáneamente se observó que el género fúngico 
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Dinemasporium resultó más abundante en SD. Los géneros bacterianos, las clases fúngicas y ciertos 
géneros fúngicos (Sphaerobolus, Morchella, Metschnikowia, Iodophanus, Lactarius y 
Pseudotomentella), que resultaron más abundantes en LC, aportan diversas funciones al suelo 
como la descomposición de la materia orgánica (MO), el ciclado de nutrientes, control biológico 
de patógenos, simbiosis con plantas, interacciones microbianas, estabilización del suelo, entre 
otras. Por otro lado, 2 de los géneros fúngicos con mayor abundancia en LC (Candida y 
Ganoderma) incluyen diversas especies que pueden tener roles beneficiosos (descomposición de la 
MO, promoción del crecimiento vegetal, control de enfermedades) así como también otras que 
pueden ser perjudiciales y patógenas para los cultivos. Asimismo, se detectó una mayor abundancia 
en el sistema de SD del género fúngico Dinemasporium, el cual es reconocido por contribuir a la 
sanidad de ciertas especies vegetales. Esto se debe a su capacidad para producir metabolitos 
bioactivos dentro de los tejidos vegetales, los cuales poseen propiedades antibacterianas y 
antifúngicas. Sin embargo, aún no se comprende completamente su función específica en el suelo. 
Interesantemente, no se encontraron diferencias en los distintos índices de diversidad alfa evaluados 
entre SD y LC para ambas comunidades microbianas, mientras que la diversidad beta si presentó 
diferencias en la estructura de la comunidad fúngica entre ambos sistemas de labranza. Además, se 
observó una disminución de la diversidad y una mayor homogeneidad de las muestras en LC, es decir, 
una mayor similitud de las comunidades fúngicas dentro de ese sistema.  
Si bien se sugiere que la SD resulta beneficiosa para el sostenimiento de mejores cualidades del suelo, 
nuestros resultados indican que esta aseveración depende del parámetro analizado. Las diferencias 
encontradas en la estructura de las comunidades fúngicas demuestran su sensibilidad a los 
diferentes sistemas de labranza analizados, sugiriendo que, en los suelos bajo SD, al presentar una 
mayor diversidad beta, existe una mayor variación en las respuestas de las especies contenidas en la 
comunidad y por ende estos ambientes estarían más protegidos frente a perturbaciones 
ambientales. En este contexto, nuestros resultados sugieren que resulta necesario incorporar 
parámetros biológicos para tener una evaluación más precisa de la calidad edáfica. Estos hallazgos 
subrayan la necesidad de abordar de manera integral la gestión agrícola para promover sistemas 
sostenibles que optimicen tanto los aspectos físico-químicos como biológicos del suelo. 

Palabras clave: sistemas de labranza, calidad del suelo, comunidades microbianas, cualidades físico-
químicas.  
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2. INTRODUCCIÓN  
Existe una creciente conciencia y reclamo social para que las actividades agrícolas tiendan a sistemas 
de sustentabilidad, ya que los recursos naturales son limitados, frágiles y no renovables, y entre ellos 
se incluye al suelo. Ello se debe a que funciones tan importantes como la preservación de la 
biodiversidad, la regulación del ciclo del agua, el almacenamiento y reciclaje de carbono y nutrientes, 
transcurren en el sistema suelo. Por otra parte, satisfacer la demanda mundial de commodities ha 
impulsado la intensificación de los sistemas de producción, como así también la expansión de la 
frontera agrícola. Se estima que alrededor de una cuarta parte de las tierras cultivables del planeta 
presentan algún signo de erosión y/o degradación, identificando como causas principales al empleo 
de prácticas de manejo inadecuadas, la deforestación y el sobrepastoreo (Azqueta Oyarzun, 2007). 
Mantener la calidad de los suelos y la productividad de los cultivos es un desafío importante para la 
agricultura moderna. La creciente conciencia ambiental está promoviendo el cambio del paradigma 
de producción, desde un modelo químico a uno biológico, implementando procesos que, además de 
preservar, conservar y proteger los recursos naturales, resulten saludables para saƟsfacer las 
necesidades sociales y económicas de los seres humanos. En este contexto, resulta imprescindible 
incluir parámetros biológicos en las evaluaciones del impacto de los diferentes sistemas de manejo 
sobre la calidad del suelo. Prácticas de manejo que tiendan a incrementar el contenido de carbono 
del suelo y a la vez favorecer la supervivencia y actividad microbiana podrían contribuir a la 
sustentabilidad de los sistemas agrícolas. Es por ello que entendemos que resultan fundamentales 
los trabajos tendientes a evaluar los cambios producidos por diferentes prácticas de manejo 
incluyendo los sistemas de labranza y el uso del rastrojo, sobre la calidad del suelo, las comunidades 
microbianas asociadas a los ciclos edáficos del Nitrógeno (N) y del Carbono (C), sobre el contenido 
de C, la fertilidad, entre otros, y, a partir de ello, evaluar la inclusión de posibles cultivos de cobertura 
alternativos.  

El proceso de deterioro de la calidad edáfica también se ha observado en la Región Pampeana 
Argentina, una de las áreas de producción agrícola más importantes del mundo (Eiza et al., 2005; 
Ferreras et al., 2007). En esta región predominan suelos del orden Molisol, cuya composición mineral 
consiste en arcillas y principalmente limo, fracción que le confiere mayor susceptibilidad a la 
degradación estructural (Cosentino & Campos Pecorari, 2002). Por otra parte, además de los 
aspectos vinculados a la textura, el monocultivo de soja o en combinación con el cultivo de trigo, 
alteró la calidad de los suelos, muchos de los cuales presentan un marcado deterioro físico-químico 
y biológico (Buschiazzo et al., 1998; Micucci & Taboada, 2006). En este sentido, se observa una 
elevada extracción de nutrientes que no han sido repuestos en igual magnitud, poniendo en peligro 
la sustentabilidad de los sistemas productivos (Reboratti, 2010). Diferentes evaluaciones respecto a 
la cantidad de nutrientes incorporados a través de fertilizantes en los principales cultivos de la región 
(maíz, trigo, sorgo, soja y girasol), han determinado en promedio los siguientes porcentajes de 
reposición: nitrógeno 44%, fósforo 58%, potasio 3% y azufre 35% (Cruzate & Casas, 2009). 

Asimismo, la predominancia del cultivo de soja y/o trigo/soja en los sistemas productivos, conlleva a 
un menor aporte de C orgánico al suelo a través de sus rastrojos en comparación con praderas de 
pastizales naturales con historia de uso definida (De Sa Pereira et al., 2015). Por otro lado, la ausencia 
de rotaciones agrícola-ganaderas con suelos bajo pastizales o bajo períodos de descanso, ha 
provocado en esta región una disminución significativa de la materia orgánica del suelo (MOS), con 
caídas de hasta un 50% del nivel original (Ferreras et al., 2007; Sainz Rozas et al., 2011; Wingeyer et 
al., 2015). La Siembra Directa (SD) perturba muy poco el suelo, solamente abre un pequeño surco 
donde ingresa la semilla, fuera de esa abertura el suelo no sufre ninguna alteración y la mayor parte 
del rastrojo de la cosecha anterior queda en la superficie (Baker et al., 2009; Dabalá, 2009; INTA, 
2011). La adopción de la SD ha sido determinante en la actual producción agropecuaria, 
considerándose que alrededor del 80% del área cultivada de la Argentina se realiza bajo este sistema, 
lo cual, conjuntamente con los avances en maquinaria agrícola y en la biotecnología, han permitido 
un crecimiento importante en la producción y ha ido en detrimento de la Labranza Convencional (LC) 
(Alapin, 2009). Esto ha generado un debate sobre las causas del aumento de la producción, cuánto 
se debe al aumento en el rendimiento de los cultivos y cuánto al aumento de la superficie agrícola. 
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Sin embargo, en algunas situaciones se observan con frecuencia signos de disminución de la 
capacidad productiva de los suelos. Es por ello que se considera que, para lograr una producción 
sostenible, es esencial el adecuado funcionamiento del suelo, por lo que es imprescindible 
comprender las relaciones entre las propiedades edáficas y la productividad a través de parámetros 
que se vayan actualizando en precisión y rapidez de diagnóstico.  

Un suelo de elevada calidad debe contar con las condiciones que permitan mantener alta 
productividad biológica, mantener la calidad ambiental, promover la salud de las plantas y animales 
y respecto a lo social, respetar y asegurar el derecho a la tierra de la poblaciones rurales y 
comunidades locales (García et al., 2012). La calidad de un suelo incluye componentes intrínsecos, 
determinados por las propiedades físicas, químicas y biológicas dentro de los límites establecidos 
por el clima y los ecosistemas. Asimismo, está condicionada por un componente externo de índole 
antrópico, afectado por las prácticas de manejo y uso de las tierras (Doran & Zeiss, 2000). Por otra 
parte, las limitadas oportunidades de expansión agrícola requieren una intensificación sostenible de 
los sistemas para lograr mayores rendimientos y evitar la expansión hacia ecosistemas frágiles o 
marginales para la agricultura (Restovich et al., 2011; Zibilske & Makus, 2009). 

Para evaluar el impacto de estas prácticas, es necesario la identificación de indicadores sensibles que 
permitan monitorear de manera eficaz los cambios que se puedan producir, y así, percibir a tiempo 
signos de restauración o degradación. Numerosos autores han estudiado los parámetros físicos y 
químicos como sensores de calidad edáfica debido a que son propiedades vinculadas a las funciones 
de retención y provisión de agua y nutrientes. Sin embargo, generalmente se requieren varios años 
para detectar cambios significativos como resultado de perturbaciones (Costa et al., 2014; Trasar-
Cepeda et al., 2008). Sin dudas, la MOS es uno de los indicadores de calidad de suelo por excelencia 
debido a que impacta sobre las propiedades físicas, químicas y biológicas. Por tal motivo, se siguen 
destinando esfuerzos para identificar, entre los componentes de la MOS, cuál se comporta como un 
indicador sensible para detectar diferencias ambientales o de manejo (Lal, 2008a, 2008b; Vezzani & 
Mielniczuk, 2009). La mineralización de la MOS es controlada principalmente por el tamaño y la 
actividad de la biomasa microbiana que puede responder a las perturbaciones en una escala de 
tiempo menor, por lo que los parámetros biológicos presentan un interesante potencial como 
atributos de alta sensibilidad a los cambios provocados por el uso del suelo (Melero et al., 2009; 
Trasar-Cepeda et al., 2008).  

Los indicadores biológicos explican procesos microbianos que ocurren en el suelo en forma global o 
a través de reacciones específicas, lo cual permite evaluar la actividad metabólica y, de esta forma, 
entender la funcionalidad del suelo. La comunidad microbiana presente en el suelo es sumamente 
diversa, con organismos que pertenecen a diversos grupos taxonómicos y fisiológicos. Estos cumplen 
un rol fundamental en muchos procesos vitales del suelo, como la descomposición de materia 
orgánica, el ciclado de nutrientes y la degradación o inactivación de contaminantes (Larkin et al., 
2005). Los microorganismos a su vez aportan a la estabilidad de los agregados, favorecen la 
capacidad de intercambio catiónico, la aireación del suelo, la infiltración del agua entre otros 
beneficios (Gregorich et al., 1994; Nannipieri et al., 2003; Seklemova et al., 2001). Debido a que los 
organismos pueden responder sensiblemente a las perturbaciones por el manejo, pueden 
constituirse en excelentes herramientas para detectar cambios en la recuperación o servir como 
advertencia en cuanto a riesgos de degradación de un suelo, incluso antes que las propiedades físicas 
y químicas (Doran & Zeiss, 2000; Růžek et al., 2004).  
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3. OBJETIVOS 
El objetivo general de este plan de trabajo es evaluar los cambios producidos por diferentes prácticas 
de manejo sobre la calidad del suelo y evaluar variables físico-químicas y biológicas, con el fin de 
determinar su capacidad como indicadores sensibles de la misma. 
 
OBJETIVOS PARTICULARES: 

a) Caracterizar y comparar las propiedades físicas y químicas de los suelos superficiales sometidos a 
sistemas de labranza directa y convencional. 

b) Determinar el perfil de stock de C de los sistemas de labranza y sus niveles de N y compararlo con 
praderas de pastizales naturales con historia de uso definida durante al menos los últimos 20 años. 

c) Estudiar la estructura comunitaria microbiana edáfica de ambos sistemas de labranza. 

En base al hecho de que la Siembra Directa (SD) disminuye la perturbación del suelo, surgen las 
siguientes Hipótesis de trabajo:  

1. La estructura comunitaria microbiana edáfica desarrollada bajo sistema de SD difiere de la 
estructura comunitaria microbiana edáfica desarrollada bajo sistema de LC.  
Se espera encontrar una mayor proporción en la abundancia de ciertos grupos microbianos, 
como por ejemplo miembros de los filos bacterianos Actinobacteria o Firmicutes y de los 
filos fúngicos Ascomycota o Basidiomycota, en los suelos bajo SD en comparación con 
aquellos suelos bajo LC.  

2. Suelos sometidos a sistema de SD presentan mayor aporte de C lábil que aquellos suelos 
sometidos a sistemas de LC.  
En suelos carentes de remoción ni extracción de nutrientes, como es el caso de las praderas 
de pastizales naturales, se esperan valores más altos de C. Mientras que, se espera encontrar 
los valores más bajos de aporte de C en el sistema de LC.  

3. Suelos bajo sistema de manejo de SD presentan mejores cualidades físico-químicas respecto 
a los suelos sometidos a sistemas de LC.  
En suelos de menor perturbación, mayor cobertura de residuos, menor riesgo de erosión, 
entre otras cualidades que destacan a aquellos suelos bajo SD, se esperan propiedades 
físico-químicas de calidad superior respecto a aquellos suelos bajo el sistema de LC. 
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4. MATERIALES Y MÉTODOS 
 

4.1 Descripción del sitio de estudio 
El estudio se realizó en la Chacra Experimental Integrada de Chascomús (CEICh) (35 ° 44 '52.44' 'S; 58 
° 02' 56.48 W) – (INTA-MDA Bs.As., 2013) (Fig. 1). El suelo objetivo de estudio se clasificó como un 
Argiudol fino, ilítico, abrupto térmico (Staff, 2006). El clima en la región es templado, con un régimen 
de precipitación media anual que oscila entre los 800 a 1000 mm y una temperatura media anual de 
16 °C, siendo 23°C la media de los meses de verano y 9°C la media de los meses de invierno.  

 
Fig. 1. Chacra Experimental Integrada de Chascomús (CEICh), Chascomús, Provincia de Buenos Aires (35 ° 44 '52.44' 
'S; 58 ° 02' 56.48 W). 
 

Las muestras fueron tomadas el 11 de marzo de 2021 en parcelas experimentales destinadas hace 
más de 20 años a un diseño experimental de bloques al azar completos, en donde el factor analizado 
lo constituyen los sistemas de labranza a los cuales fueron sometidas las diferentes parcelas durante 
este tiempo. Este factor consta de dos niveles (cada uno de los dos sistemas de labranza aplicados) 
y 3 repeticiones por cada uno. Las unidades experimentales las constituyen cada parcela, de 30 m de 
ancho y 50 m de largo, asignada al azar a cada tratamiento, dentro de cada bloque (Fig. 2): a) Siembra 
Directa (SD), en el que solo una franja estrecha (0.05 m) de suelo se perforó para depositar las 
semillas, b) Labranza Convencional (LC) con arado de discos y rastra de dientes a 0,20 m de 
profundidad, y posterior alisado antes de la siembra de cultivos. Durante todo este tiempo, en cada 
parcela y bajo el sistema de labranza asignado se han realizado los mismos cultivos anuales 
invernales y estivales, con el mismo plan de fertilización, aplicaciones de herbicidas, funguicidas e 
insecticidas, hasta la cosecha.  
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Fig. 2. Ensayo de Siembra Directa (SD) vs Labranza Convencional (LC) 

4.2 Recolección de muestras y determinación de los parámetros 
fisicoquímicos edáficos 
En cada unidad experimental (i.e. parcela) se tomaron tres muestras compuestas de suelo a dos 
profundidades 0-10 y 10-30 cm, cada una en un radio de 5 a 10 mts empleando un barreno. Las 
muestras fueron colocadas en bolsas plásticas, homogeneizadas y debidamente rotuladas para su 
posterior análisis.  

En el laboratorio se procedió al secado al aire de las muestras, luego fueron desterronadas y 
tamizadas con malla de 2 mm para homogeneizarlas, evitando la inclusión de raíces finas visibles en 
la muestra ya que sus contenidos de C y N no componen los compuestos orgánicos coloidales 
estables de la MOS, pudiendo conducir a errores en la interpretación de la acumulación de C y N en 
el perfil del suelo. Previamente a la determinación de los niveles de C y N, se verificó la reactividad 
de los carbonatos minerales (CaCO3 y MgCO3).  

La densidad aparente del suelo (DA) se determinó a través de la técnica del cilindro a campo. Además, 
se analizó la textura y variables químicas descriptas más adelante recurriendo a los servicios del 
Laboratorio adherido a la red SAMLA (SUELO ARGENTINO- Estudio Integral Lab) de acuerdo a las 
normas IRAM-SAGyP (SAMLA, 2004).  

Para el cálculo del stock de Carbono Orgánico Total (COT), Carbono Orgánico Particulado (COP) y 
Nitrógeno Total (NT) en Megagramo por hectárea, se tuvo en cuenta la concentración de C y N en 
cada sistema de labranza, el espesor del horizonte de muestreo y la densidad aparente 
correspondiente (Schmidt, 2015).  

 

݇ܿ݋ݐܵ = ቀ 100ቁݔ ∗ ܣܦ ∗ ݌ ∗ 104 ݉2 ℎܽ − 1 
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Donde DA es la densidad aparente (Mg m-3); p es el espesor del suelo en metros y x es el contenido 
de COT, COP y NT o sus fracciones en %. 

El factor de cambio de stocks de COT, COP y NT del suelo fue calculado como la razón entre el stock 
de COT, COP y NT del suelo bajo los dos sistemas de labranza (SD y LC) y el stock bajo el suelo de 
referencia, a 0-10 y 10-30 cm respectivamente (Berhongaray et al., 2013). Se utilizaron como 
referencia los niveles de C y N obtenidos previamente (2019) en potreros dentro de la CEICh. 

Se realizó la determinación de parámetros físicos en ambos estratos del perfil (0-10 y 10-30 cm). 
Mediante la utilización de un lector PROCHECK, provisto de sensores METER GS3. En cada caso, se 
determinó el contenido de agua (WCON, m3/m3), temperatura del suelo (TEMP, ℃) y la 
conductividad eléctrica (CE, dS/m).  

Por otra parte, la resistencia a la penetración (RSP, Kpa) se midió utilizando un penetrómetro de cono 
digital-manual de la marca FieldScout SC-900 (Spectrum Technologies Inc.). Este último parámetro 
mencionado es un indicador del nivel de compactación del suelo. La compactación limita el 
crecimiento radicular y la cantidad de aire y agua de que disponen las raíces (Herrick & Jones, 2002; 
Lampurlanés & Cantero-Martínez, 2003). 

Los parámetros químicos medidos fueron COT, COP, NT, Nitrógeno de Nitratos (N_NO3), Nitrógeno 
de Amonio (N_NH4) y la relación Carbono/Nitrógeno (CN).  

La determinación de COT (%), COP (%), NT (%), N_NO3 (ppm) y N_NH4 (ppm) y la relación CN se realizó 
a través del servicio de terceros por espectrofotometría de masas utilizando un espectrofotómetro 
LECO TruSpec CN (CarbonNitrogen Determinator) en el Departamento de Servicios Analíticos de 
Suelo, Planta y Ambiente (LABSPA) del Centro de Recursos Naturales Renovables de la Zona 
Semiárida (CERZOS, CONICET). 

 Las variables analizadas fueron las siguientes:  

 pH en pasta de saturación (1:2,5) mediante pH-metro. 

  Salinidad a través de la conductividad eléctrica del extracto de saturación (CE). 

  Fósforo disponible o extractable (P) a través del método Bray I (Bray & Kurtz, 1945).  

 Aniones y cationes en solución, mediante espectrofotometría: Ca+ (Ca_sol), Mg+ (Mg_sol), Na+ 
(Na_sol), K+ (K_sol), S- (Sulf_sol) y HCO3- (Bic_sol), los cuales fueron medidos en el extracto de 
saturación del suelo. 

 La relación de absorción del sodio (RAS) fue calculada como la relación entre aniones y cationes en 
solución. ܴܵܣ = ܽܥ)√ / ܽܰ  +  2/ (݃ܯ

 Macronutrientes intercambiables: Calcio (Ca_exc), Magnesio (Mg_exc), Sodio (Na_exc) y Potasio 
(K_exc), se midieron por el método de extracción de acetato de amonio (1M, pH = 7) (SAMLA, 2004; 
Sumner & Miller, 1996). 
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 Capacidad de Intercambio Catiónico (CIC), mediante el método de desplazamiento por Acetato de 
Amonio (Chapman, 1965). Comprende a los cationes intercambiables Ca_exc, Mg_exc, Na_exc y 
K_exc. 

  Porcentaje de Sodio Intercambiable (PSI). ܲܵܫ =  100 * (ܥܫܥ) ݋ó݊݅ܿ݅ݐܽܥ ݋ܾ݅݉ܽܿݎ݁ݐ݊ܫ ݁݀ ݀ܽ݀݅ܿܽ݌ܽܥ / (ܿݔ݁_ܽܰ) ݈ܾܾ݁ܽ݅݉ܽܿݎ݁ݐ݊ܫ ݋݅݀݋ܵ 

 Humedad de Saturación (%) 

 Limo, Arcilla y Arena (%). 

Con el objetivo de describir física y químicamente a los suelos bajo ambas prácticas de manejo, se 
implementó un Análisis de Componentes Principales (ACP), el cual tiene como objetivo analizar 
patrones subyacentes en conjuntos de datos multidimensionales. El ACP es una técnica de 
ordenamiento que permite proyectar datos en las direcciones de máxima varianza y de este modo 
eliminar aquellas direcciones o planos que aporten menos información de forma tal de comprender 
relaciones entre las variables o descubrir patrones presentes en los datos. Para ello, se usó la función 
PCA () del paquete FactoMineR, del software R (R Core Team, 2022) con previa estandarización de 
los datos a través de la función decostand (). Al contar con un gran número de variables ambientales, 
se decidió considerar aquellas que mayor contribución tuvieron en la componente principal 1 (Dim 
1) y 2 (Dim 2) a través de la función fviz_contrib () del paquete FactoMineR. Mediante las dos 
primeras componentes principales se explica el mayor porcentaje de variabilidad del conjunto de 
datos. Luego se identificaron y descartaron aquellas variables con colinealidad superior a 0.65 a 
través de la función vifcor ().  

El ACP fue seguido de un análisis permutacional de la varianza (PERMANOVA) para evaluar la 
significancia del agrupamiento obtenido a partir del ACP. Primeramente, utilizando la función 
adonis2 () del paquete vegan se realizó el PERMANOVA en base al patrón que se observó en el 
ACP y luego a través de la función betadisp (), del paquete vegan, se chequeó la homogeneidad 
de las dispersiones multivariadas entre los grupos, lo cual es importante para validar la 
aplicabilidad del PERMANOVA (Anderson & Walsh, 2013).  

4.3 Aislamiento de ADN y secuenciación por Illumina-MiSeq 
Por otro lado, las muestras destinadas al estudio de las comunidades microbianas (i.e. bacterianas y 
fúngicas) fueron colocadas en bolsas plásticas debidamente rotuladas y llevadas al laboratorio, 
donde se conservaron a 4°C hasta el momento del análisis. La extracción de ADN de las muestras se 
realizó a partir de 0.25 gr de suelo con la utilización del kit de extracción de ADN de suelo Qiagen®, 
según el protocolo estándar. Se comprobó la concentración y la calidad del producto resultante, a 
través de espectrofotometría (Synergy TM H1, BIOTEK) y electroforesis en gel de agarosa al 1.5%. 
Para la construcción de las librerías tanto bacterianas como fúngicas, se usaron 10 ng de ADN como 
templado de reacciones de PCR. Las librerías finales se componen de ADN de doble hélice de 600 
pares de bases. Para amplificar la región hipervariable V3-V4 del marcador molecular rRNA 16S se 
emplearon los primers MiSeq341F (5´-3 ACACTCTTTCCCTACACGAC) y MiSeq805R (5ʹ-3’ 
GTGACTGGAGTTCAGACGTG) (Klindworth et al., 2013). Mientras que para la amplificación de la 
región ITS2 se utilizaron los primers ITS3-F (5ʹ-3’ GCATCGATGAAGAACGCAGC) e ITS4-R (5ʹ-3’ 
TCCTCCGCTTATTGATATGC) (Nilsson et al., 2009; White et al., 1990). 
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El protocolo de PCR empleado fue el siguiente (volumen final de 25 ul): 95 °C por 3 min, 25 ciclos de 
95 °C durante 30 s, 55 °C por 30 s, y 72 °C durante 30 s. Esto fue seguido de una etapa final de 72 °C 
por 5 min y un último paso de mantenimiento a 4 °C. Tanto la construcción de las librerías como el 
secuenciamiento del ADN de las comunidades bacterianas y fúngicas se llevaron a cabo mediante la 
plataforma Illumina MiSeq de 2 x 300 pares de bases, adecuada para estudios de estructura de 
comunidades microbianas (Sinclair et al., 2015; Wen et al., 2017). Las librerías de amplicones y el 
secuenciamiento fueron realizados por el Centro de Servicios y Conocimientos Génome Quebec de 
Montreal, Canadá.  

4.4 Análisis de datos Illumina 
El pre-procesamiento de las secuencias se realizó con el Software “Quantitative Insights Into 
Microbial Ecology 2” (QIIME2, versión 2022.11), desarrollado por Bolyen et al. (2019). Este pre-
procesamiento consistió en un primer paso de control de calidad de las secuencias crudas el cual se 
realizó utilizando el software FastQC (versión 0.11.9) (Bolger et al., 2014) en el entorno Linux. Una 
vez eliminados los primers y realizado el filtrado por calidad, se implementó la estrategia de 
asignación de ASVs (variantes de secuencia de amplicón) implementada mediante el flujo de trabajo 
DADA2 (versión 1.22.0) (Callahan et al., 2016).  

La asignación taxonómica se realizó utilizando la base de datos SILVA (versión 138) (Quast et al., 
2013) para bacterias y UNITE (versión 8.3) (Abarenkov et al., 2021) para hongos. Para ello se 
utilizaron las herramientas Naive-Bayes y el complemento q2-feature-classifier de QIIME2. 
Finalmente, se realizó el alineamiento de secuencias utilizando el software MAFFT (versión 7.505) 
(Katoh & Standley, 2013) y se realizaron sendos árboles filogenéticos a través del método FastTree 
(Price et al., 2009) en el entorno Linux. 

4.5 Análisis Estadísticos  
 
Para poder realizar el análisis estadístico de los microbiomas bacterianos y fúngicos, se eliminaron 
aquellas secuencias que presentaban una única lectura (singletons), secuencias asignadas a 
cloroplastos, mitocondrias y secuencias cuya asignación taxonómica no correspondía a los grupos 
aquí considerados ya que no aportan información útil. Una vez eliminadas estas secuencias, se 
procedió al filtrado de la matriz resultante. Para ello, se consideraron únicamente aquellos ASVs 
presentes con un total de lecturas superior al 0.01 % del total del análisis (Cao et al., 2021).  
Mediante el software de código libre R y a través de la librería qiime2R, se importaron los objetos 
resultantes del análisis realizado en QIIME2 (i.e. la Tabla de abundancia de ASVs de ambas 
comunidades edáficas, la Tabla de asignación taxonómica; las secuencias representantes, los 
árboles filogenéticos y la Tabla de metadatos).  
 

4.6 Análisis de Composición 
El análisis de abundancia diferencial se realizó a través del método linDA (Zhou et al., 2022) del 
paquete MicrobiomeStat usando la función trans_diff (). Esta prueba permite encontrar diferencias 
en la composición comunitaria entre distintos tratamientos e identificar aquellos taxones relevantes 
en la determinación de estas diferencias (Nearing et al., 2022). Este método implica tres pasos 
simples que se pueden llevar a cabo de manera eficiente. Primero, ejecuta regresiones lineales 
utilizando los datos de abundancia transformados por relación logarítmica centrada (CLR en inglés) 
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como respuesta. Al trabajar con datos composicionales, es necesario abordar el efecto compositivo, 
el cual se refiere a la restricción que existe en la composición de los datos, donde la suma de las 
abundancias relativas de todos los taxones es constante. Al realizar regresiones lineales surge un 
sesgo debido a este efecto compositivo, el cual lo corrige utilizando la moda de los coeficientes de 
regresión entre diferentes taxones. Finalmente, calcula los valores p basados en los coeficientes de 
regresión corregidos por sesgo y aplica el procedimiento de corrección Benjamini-Hochberg (BH) 
para controlar la tasa de falso positivo (FDR en inglés).  

Se analizó la abundancia diferencial en primer lugar entre sistemas de labranza, SD y LC, 
considerando ambas profundidades de muestreo para cada sistema, y posteriormente se analizó 
entre profundidades de muestreo, en este caso considerando ambos sistemas para cada profundidad 
respectivamente.  

Para comprender no solo la diversidad exclusiva de cada sistema de labranza, sino también la 
similitud en términos de ASVs, se utilizó la función trans_venn () del paquete microeco (Liu et al., 
2021), para crear el diagrama de Venn, el cual muestra los ASVs únicos y compartidos que existen 
entre los dos sistemas de labranza evaluados en este trabajo.  

 

4.7 Análisis de Diversidad  
El estudio de diversidad tuvo por objetivo conocer la riqueza de ASVs y caracterizar a la comunidad 
en cuanto a sus propiedades intrínsecas (Diversidad Alfa) y comparar la estructura de las mismas 
entre los diferentes tratamientos (Diversidad Beta). 

4.7.1 Diversidad Alfa 

A través de la librería phyloseq y de la función estimate_richness () se calcularon los siguientes 
índices: riqueza observada como número de ASVs presentes (Gotelli & Colwell, 2011), Chao1 el 
cual estima la riqueza relacionando los ASVs esperados en función de los ASVs observados (Chao, 
1984), cobertura basada en abundancia ACE (Chao & Lee, 1992), entropía de Shannon (Shannon 
et al., 1981), dominancia de Simpson el cual evalúa la diversidad y mide la probabilidad de que 
dos individuos seleccionados al azar pertenezcan a diferentes especies, Inversa de Simpson 
(Simpson, 1949), Fisher (Fisher et al., 1943) y el índice de diversidad filogenética PD (Faith, 1992). 
Se determinó si existían diferencias significativas, con un nivel de significancia de 0.05, entre los 
sistemas de labranza a través de la prueba de Kruskal-Wallis para los distintos tipos de índices 
mencionados anteriormente.  

A través del análisis de estos índices de diversidad alfa, es posible caracterizar tanto la riqueza 
específica de cada comunidad como su estructura, determinando la presencia de ASVs que puedan 
ejercer la dominancia y del mismo modo la participación de ASVs que se encuentran en baja 
proporción con respecto al total. 

4.7.2 Diversidad Beta 

El estudio de diversidad beta permite analizar la tasa de cambio composicional entre diferentes 
comunidades y cuantifica sus (di)similitudes (Lahti et al., 2021). En este trabajo se aplicó la matriz 
de distancia Bray-Curtis mediante la función trans_beta () de la librería microeco. La matriz de 
disimilitud obtenida se utilizó para generar un ordenamiento de las unidades experimentales en base 
a su composición comunitaria a través de la técnica de escalamiento multidimensional no métrico 
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(NMDS). El objetivo del NMDS es representar las relaciones de disimilitud en un espacio 
bidimensional o tridimensional, donde las distancias entre los puntos en el espacio reflejan las 
disimilitudes originales calculadas con la matriz de Bray-Curtis (Bakker, 2023). Luego del NMDS, se 
realizó un PERMANOVA, con un nivel de significancia de 0.05, se utilizó la función cal_manova () para 
evaluar la significancia estadística de las diferencias en los ordenamientos generados por el NMDS. 
Por último, se chequeó la homogeneidad de las dispersiones multivariadas a través de la función 
betadisp () del paquete vegan, para validar la aplicabilidad del PERMANOVA.  
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5. RESULTADOS 
 

5.1  Parámetros físico-químicos y edáficos del sitio de estudio 
 

En la siguiente Tabla se resumen los valores determinados para los diferentes parámetros 
fisicoquímicos medidos en ambos sistemas de labranza, a sus respectivas profundidades.  

Tabla 1. Parámetros físico-químicos de suelo para los dos sistemas de labranza y a dos profundidades (promedio ± 
desviación estándar (DE)).  

CE: Conductividad Eléctrica, H: Humedad, P: Fósforo, Sulf_sol: Sulfatos solubles, COT: Carbono Orgánico Total, COP: 
Carbono Orgánico Particulado, NT: Nitrógeno Total, N_NH4: Nitrógeno de Amonio, N_NO3: Nitrógeno de Nitrato, CN: 
Relación Carbono/Nitrógeno, DA: Densidad Aparente, TEMP: Temperatura, KPA: Resistencia a la penetración, Na_exc: 
Sodio intercambiable, K_exc: Potasio intercambiable, Mg_exc: Magnesio intercambiable, Ca_exc: Calcio 
intercambiable, PSI: Porcentaje de Sodio Intercambiable, Na_sol: Sodio soluble, K_sol: Potasio soluble, Mg_sol: 
Magnesio soluble, Ca_sol: Calcio soluble, RAS: Relación de Absorción de Sodio, Bic_sol: Bicarbonato soluble. 
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5.1.1 Resistencia a la penetración 
 
En la Figura 3, se observa que en el sistema de LC, el mayor valor de resistencia a la penetración se 
encontró a los 10 cm del perfil, correspondiente al piso de arado, con un valor por encima de los 
3000 Kpa. Superada esa profundidad los valores comenzaron a disminuir hasta los 20 cm, luego se 
mantuvo ligeramente por debajo del límite de 2000 Kpa, considerado para el buen desarrollo 
radicular (Peralta et al., 2020), hasta los 27.5 cm del perfil. Cabe mencionar que entre los 7.5 cm y 
los 17.5 cm la resistencia estuvo por encima de los 2000 Kpa.  
Con respecto al sistema de SD, se observa que los valores de resistencia siempre resultaron 
superiores a los valores de LC. Entre los 5 cm y 30 cm del perfil estuvieron por encima de los 2000 
Kpa manteniéndose relativamente constante a partir de los 17.5 cm.  

 
Fig. 3. Resistencia a la penetración debido a la compactación del suelo (Kpa) medida de 0 a 30 cm de profundidad 
en los dos sistemas de labranza, SD y LC. 

5.1.2 Stock de Carbono Orgánico Total, Carbono Orgánico Particulado, Nitrógeno Total y 
los Factores de Cambio  
 
En las Figuras 4, 5 y 6 se muestran los valores obtenidos para los parámetros vinculados al C y N bajo 
ambas prácticas de manejo del suelo, en ambas profundidades consideradas, comparados contra el 
suelo de referencia. En la Figura 4 a se observa que el stock de COT, a 0-10 cm resultó superior (p-
valor=0.02) en SD respecto al stock de COT del sistema de LC, y en ambos casos, resultaron mayores 
que los valores obtenidos para el suelo de referencia. A 10-30 cm no se encontraron diferencias (p-
valor= 0.26) en el stock de COT entre sistemas de labranza, en comparación al stock de COT del 
sistema de referencia en ambas profundidades los valores de los sistemas de labranza fueron 
superiores respecto a los valores del sistema de referencia (Fig. 4 b). 
Como se puede observar en la Figura 5 a y b no se encontraron diferencias (p-valor= 0.86 a 0-10 y p-
valor= 0.13 a 10-30 cm) en el stock de COP entre sistemas de labranza en ninguna de las dos 
profundidades. Comparando los valores de stocks de COP de los sistemas de labranza con los valores 
del sistema de referencia, en este caso, en ambas profundidades, fueron superiores los valores en 
este último sistema. 
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Con respecto al stock de NT se observa que no se encontraron diferencias (p-valor= 0.18 a 0-10 cm, 
p-valor= 0.93 a 10-30 cm) entre los sistemas de labranza en ambas profundidades (Fig. 6 a y b). En 
comparación con los valores del sistema de referencia, tanto en SD como en LC y en las dos 
profundidades, fueron superiores los stocks de NT en estos últimos sistemas.  
 

 
Fig.4 a. Datos de la media del stock de Carbono Orgánico Total (COT) de 3 repeticiones entre 0-10 cm para SD, LC y 
10 repeticiones para el sistema de referencia. Fig.4 b. Datos de la media del stock de Carbono Orgánico Total (COT) 
de 3 repeticiones entre 10-30 cm para SD, LC y 10 repeticiones para el sistema de referencia. Análisis estadístico 
mediante ANOVA (Tukey, α= 0.05). Se compara la media entre SD y LC. Letras diferentes indican diferencias 
significativas.  
 

 
Fig.5 a. Datos de la media del stock de Carbono Orgánico Particulado (COP) de 3 repeticiones entre 0-10 cm para SD, 
LC y 10 repeticiones para el sistema de referencia. Fig.5 b. Datos de la media del stock de Carbono Orgánico 
Particulado (COP) de 3 repeticiones entre 10-30 cm para SD, LC y 10 repeticiones para el sistema de referencia. Análisis 
estadístico mediante ANOVA (Tukey, α= 0.05). Se compara la media entre SD y LC. Letras diferentes indican 
diferencias significativas.  
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Fig.6 a. Datos de la media del stock de Nitrógeno Total (NT) de 3 repeticiones entre 0-10 cm para SD, LC y 10 
repeticiones para el sistema de referencia. Fig.6 b. Datos de la media del stock de Nitrógeno Total (NT) de 3 
repeticiones entre 10-30 cm para SD, LC y 10 repeticiones para el sistema de referencia. Análisis estadístico mediante 
ANOVA (Tukey, α= 0.05). Se compara la media entre SD y LC. Letras diferentes indican diferencias significativas.  
 

En la Tabla 2 se destaca que el factor de cambio del stock de COT, fue superior a 1 en todas las 
comparaciones entre cada sistema de labranza y el sistema de referencia a su respectiva 
profundidad, es decir, hubo un incremento del stock de COT en los sistemas de labranza. Este 
aumento fue más pronunciado en ambas profundidades al compararlo con SD, registrando un 
incremento del 47 % a 0-10 cm y un 101 % a 10-30 cm. En contraste, el factor de cambio del stock de 
COP fue menor a 1 en todas las comparaciones, es decir, hubo una disminución del stock de COP en 
los sistemas de labranza. A 0-10 cm, se observó el valor más bajo en la relación entre el sistema de 
LC y el sistema de referencia, con una disminución del 84 % (1-0.16). A 10-30 cm, la reducción más 
significativa fue del 75 %, correspondiente a la comparación entre el sistema de SD y el sistema de 
referencia (1-0.25). Por otro lado, el factor de cambio del stock de NT fue superior a 1 en los cuatro 
casos, con un aumento del 41 % entre el sistema de SD y el de referencia a 0-10 cm. A 10-30 cm, se 
observó un incremento del 73 % en la comparación tanto de LC como de SD con el sistema de 
referencia. 

Tabla 2. Factor de cambio del stock de COT, COP y NT entre los sistemas de labranza y el sistema de referencia. 

 
SD_10: Siembra_Directa (0-10 cm), Ref_10: Sistema de referencia (0-10 cm), LC_10: Labranza Convencional (0-10 
cm), SD_30: Siembra_Directa (10-30 cm), Ref_30: Sistema de referencia (10-30 cm), LC_30: Labranza Convencional 
(10-30 cm), COT: Carbono Orgánico Total, COP: Carbono Orgánico Particulado, NT: Nitrógeno Total.  
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5.1.3 Contenido de Nitrógeno de Nitratos, Nitrógeno de Amonio y relación CN 
 
La Tabla 3 presenta los valores de N-NO3, N-NH4 y CN en los sistemas de labranza y en el sistema de 
referencia a 0-10 y 10-30 cm. En ella se observa que los valores de N-NO3 en LC fueron superiores 
respecto a los del sistema de referencia, mientras que a 0-10 cm el sistema de referencia presentó 
un valor más alto respecto que al encontrado en SD. Entre sistemas de labranza los valores de N-NO3 
fueron superiores en el sistema de LC (p-valor= 0.001) respecto a los valores obtenidos en SD. 
En cuanto al N-NH4, los valores encontrados en los sistemas de labranza fueron superiores respecto 
a los valores del sistema de referencia. Por otro lado, no se encontraron diferencias en los valores de 
SD y LC.  
La relación CN en general fue superior en los sistemas de labranza respecto al sistema de referencia 
excepto en LC a 10-30, la cual fue inferior que la observada en el sistema de referencia a 0-10. 
Mientras que entre sistemas de labranza la relación CN no presentó diferencias. 
 
Tabla 3. Fracciones de N-NO3, N-NH4 y relación CN en suelos agrícolas para los dos sistemas de labranza y el sistema 
de referencia, a dos profundidades. Media y desviación estándar (DE). 

Sistema Siembra_Directa Labranza Convencional Referencia 

Profundidad 
(cm) 0-10 10-30 0-10 10-30 0-10 10-30 

N-NO3 (ppm) 32.43 ± 2.13 b 32.43 ± 7.28 b 47.13 ± 3.85 a 51.86 ± 2.41 a 37.94 ± 11.46  31.85 ± 5.76  

N-NH4 (ppm) 34.90 ± 7.10 a 27.90 ± 6.10 a 33.26 ± 4.22 a 29.53 ± 1.06 a  15.05 ± 5.11  11.97 ± 6.06  

CN 10.60 ± 0.54 a 10.37 ± 0.28 a 10.19 ± 0.08 a 9.84 ± 0.24 a 10.17 ± 1.09  9.08 ± 0.80  

Datos de la media de 3 repeticiones para SD y LC y 10 repeticiones para el sistema de referencia, con sus respectivos 
DE. N-NO3: Nitrógeno de Nitratos, N-NH4: Nitrógeno de Amonio, CN: Relación Carbono/Nitrógeno. Análisis estadístico 
mediante ANOVA (Tukey, α = 0.05). Para cada variable se compara la media entre sistemas de labranza y 
profundidades. Letras diferentes indican diferencias significativas.  
 

5.1.4 Ordenación de las diferentes muestras tomadas bajo ambos sistemas de labranza 

en base a sus características físico-químicas 
 
La Figura 7 muestra la ordenación obtenida a partir del análisis de componentes principales (ACP). la 
Dim 1 explica el mayor porcentaje de variabilidad (36.1 %) y, en conjunto con la Dim 2, explican un 
total de 66.7 % de la variabilidad total observada.  
El primer componente (Dim 1) correlaciona positivamente con las variables N-NO3, K_sol, Na_sol, 
DA y COP y negativamente con pH, COT, CN, Bic_sol, Ca_exc, Kpa, NT, H, Mg_exc y K_exc, indicando 
un gradiente de macronutrientes intercambiables como son el Ca_exc, Mg_exc y K_exc los cuales 
forman parte de la CIC. Por otro lado, se observa que la Dim 2 correlaciona positivamente con COP, 
K_exc, Mg_exc, NT, H, K_sol, COT, Na_sol, Bic_sol y CN y negativamente con Kpa, DA, Ca_exc, N-NO3 
y pH, sugiriendo un gradiente de disponibilidad de nutrientes como son los aniones y cationes en 
solución, como el K_sol, Na_sol y Bic_sol. Se observa que las condiciones físico-químicas de los suelos 
bajo diferentes sistemas de labranza difieren significativamente (PERMANOVA, p= 0.004). En 
términos generales, los suelos bajo SD están más asociados a mayor CIC, pH, mayor relación CN, COT, 
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H, NT, Bic_sol y Kpa que los suelos bajo LC. Estos últimos están más asociados a mayor DA, N-NO3, 
K_sol, Na_sol y COP que los suelos bajo SD.  
 

 

Fig. 7. Análisis de Componentes Principales de los sitios y profundidades de muestreo en función de las variables 
ambientales. Siembra Directa (SD1_10, SD1_30, SD2_10, SD2_30, SD3_10, SD3_30) y Convencional (C1_10, C1_30, 
C2_10, C2_30, C3_10 y C3_30). CE: Conductividad Eléctrica, Sulf_sol: Sulfato soluble, COT: Carbono Orgánico Total, 
COP: Carbono Orgánico Particulado, NT: Nitrógeno Total, N_NH4: Amonio, N_NO3: Nitrato, CN: Relación Carbono 
Nitrógeno, DA: Densidad Aparente, TEMP: Temperatura, KPA: Resistencia a la penetración, Na_exc: Sodio 
Intercambiable, K_exc: Potasio Intercambiable, Mg_exc: Magnesio Intercambiable, Ca_exc: Calcio Intercambiable, 
PSI: Porcentaje de Sodio Intercambiable, Na_sol: Sodio soluble, K_sol: Potasio soluble, Mg_sol: Magnesio soluble, 
Ca_sol: Calcio soluble, RAS: Relación de Absorción del Sodio, Bic_sol: Bicarbonato soluble, pH: Potencial 
Hidroeléctrico, P: Fósforo, H: Humedad, Silt: Limo, Clay: Arcilla, Sand: Arena. 

5.2 Análisis de la comunidad microbiana 
5.2.1 Análisis de abundancia 
 

El total de secuencias crudas obtenidas fue de 250733 y 678273 para la comunidad bacteriana y 
fúngica, respectivamente que representaron un total de 4079 ASVs bacterianos y 1970 ASVs 
fúngicos. Luego del filtrado y la eliminación de secuencias espúreas, el número final de ASVs 
incluidos en el análisis fue de 1889 para la comunidad bacteriana y 765 ASVs para la comunidad 
fúngica.  

En relación a la comunidad bacteriana en estos suelos se observó dominancia del filo 
Actinobacteriota, con una abundancia relativa de 52.84 % en SD y de 50.87 % en LC, seguido por 
Proteobacteria, 9.25 % en SD y 11.73 % en LC, Chloroflexi con un 9.91 % en SD y 8.34 % en LC, 
Acidobacteriota, 7.66 % en SD y 8.71 % en LC y Firmicutes con una abundancia relativa de 6.07 % 
en SD y 8.71 % en LC. No se encontraron diferencias significativas en la abundancia relativa de 
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especies a nivel filo entre los sistemas de SD y LC (p-valor > 0.05 en todas las comparaciones de 
cada filo entre SD y LC; Fig. 8 A). 

 

Fig. 8 A. Prueba de Abundancia Diferencial Bacteriana. Abundancia relativa a nivel filo según sistema de labranza, 
SD y LC.  

En estos suelos se observó también que, entre profundidades de muestreo, el filo predominante 
fue Actinobacteriota, con una abundancia relativa de 50.5 % a 0-10 cm y de 53.21 % a 10-30 cm, 
seguido por Proteobacteria, 11.04 % a 0-10 cm y 9.94 % a 10-30 cm, Chloroflexi, 9.75 % a 0-10 cm 
y 8.5 % a 10-30 cm, Acidobacteriota, 8.04 % a 0-10 cm y 8.33 % a 10-30 cm y Firmicutes 
presentando una abundancia relativa de 6.18 % a 0-10 cm y de 5.43 % a 10-30 cm. No se 
encontraron diferencias significativas entre profundidades de muestreo (p-valor > 0.05 en todas 
las comparaciones de cada filo entre ambas profundidades; Fig. 8 B). 
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Fig. 8 B. Prueba de Abundancia Diferencial Bacteriana. Abundancia relativa a nivel filo según la profundidad, 0-
10 cm y 10-30 cm.  

A nivel de clase la de mayor dominancia para ambos sistemas de labranza fue Actinobacteria, con 
una abundancia relativa de 22.74 % en SD y de 29.08 % en LC, seguida de la clase Thermoleophillia, 
18.94 % en SD y 14.81 % en LC, en tercer lugar, la clase Alphaproteobacteria, 8.57 % en SD y 10.63 
% en LC, Bacilli en cuarto lugar con una abundancia relativa de 5.82 % en SD y 5.33 % en LC, en 
quinto lugar, en SD fue MB-A2-108 con 4.79 % de abundancia relativa y en LC Acidobacteriae con 
4.96 %. No se encontraron diferencias significativas en la abundancia relativa a nivel clase entre 
los sistemas de labranza (p-valor > 0.05 en todas las comparaciones de cada clase entre SD y LC; 
Fig. 9 A).  
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Fig. 9 A. Prueba de Abundancia Diferencial Bacteriana. Abundancia relativa a nivel clase según sistema de 
labranza, SD y LC.  

En ambas profundidades de muestreo la clase dominante que se observó fue Actinobacteria, 25.82 
% a 0-10 cm y 26 % a 10-30 cm, la siguió en abundancia relativa la clase Thermoleophillia, 16.4 % a 
0-10 cm y 17.34 % a 10-30 cm, la clase Alphaproteobacteria, 9.98 % a 0-10 cm y 9.23 % a 10-30 cm, 
en cuarto lugar, la clase Bacilli, 5.91 % a 0-10 cm y 5.24 % a 10-30 cm, en quinto lugar, a 0-10 cm 
Acidobacteriae presentó una abundancia relativa e 4.61 % y a 10-30 cm MB-A2-108 4.26 %. No se 
detectaron diferencias significativas en la abundancia relativa a nivel clase entre profundidades de 
muestreo (p-valor > 0.05 en todas las comparaciones de cada clase entre ambas profundidades 
de muestreo; Fig. 9 B).  
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Fig. 9 B. Prueba de Abundancia Diferencial Bacteriana. Abundancia relativa a nivel clase según la profundidad, 0-
10 cm y 10-30 cm.  

A nivel de género en estos suelos (Fig. 10 A) el dominante fue KD4-96 con una abundancia relativa 
del 4.49 % en SD y 3.67 % en LC, seguido del género 67-14, 4.83 % en SD y 2.87 % en LC, en tercer 
lugar, en SD MB-A2-108 presentó una abundancia del 4.79 % y en LC Acidothermus del 2.76 %, en 
cuarto lugar, Gaiella, 3.46 % en SD y MB-A2-108 en LC con una abundancia relativa de 2.71 %, 
mientras que en quinto lugar IMCC26256 en SD tuvo una abundancia relativa de 3.26 % y 
Geodermatophilus en LC con 2.32 %.  

Se encontraron diferencias significativas entre sistemas de labranza en el género Blastococcus (p-
valor= 0.004), Geodermatophilus (p-valor= 0.01), WD2101_soil_group (p-valor= 0.02), 
Nocardioides (p-valor= 0.04), Candidatus_Udaeobacter (p-valor= 0.01), Sphingomonas (p-valor= 
0.001), Nitrospira (p-valor= 0.02), Streptosporangium (p-valor= 0.01) el género Subgroup_7 (p-
valor= 0.04) y el género Kribbella (p-valor= 0.01) siendo todos estos géneros más dominantes en 
LC. 
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Fig. 10 A. Prueba de Abundancia Diferencial Bacteriana. Abundancia relativa a nivel género según sistema de 
labranza, SD y LC.  

A nivel de género, el de mayor dominancia a 0-10 cm fue KD4-96, con una abundancia de 4.1 %, a 
10-30 cm lo fue el género MB-A2-108 con una abundancia relativa de 4.26 %, en segundo lugar a 0-
10 cm el género 67-14 presentó una abundancia de 3.85 %, a 10-30 cm el género KD4-96 con 4.05 
%, en tercer lugar el género MB-A2-108 3.25 % a 0-10 cm y a 10-30 cm el género 67-14 con 3.85 %, 
en cuarto lugar a 0-10 cm el género Gaiella presentó una abundancia relativa de 2.99 % y a 10-30 cm 
el género Acidothermus 3.09 %, mientras que en quinto lugar el género IMCC26256 mostró una 
abundancia de 2.75 % a 0-10 cm y el género Gaiella 2.63 % a 10-30 cm. Con respecto a la 
comparación entre profundidades, no se encontraron diferencias significativas entre géneros (p-
valor > 0.05 en todas las comparaciones de cada género entre ambas profundidades; Fig. 10 B).  
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Fig. 10 B. Prueba de Abundancia Diferencial Bacteriana. Abundancia relativa a nivel género según la profundidad, 
0-10 cm y 10-30 cm.  

En relación a la comunidad fúngica en estos suelos se observó dominancia del filo Basidiomycota, 
con una abundancia relativa de 48.32 % en SD y de 46.68 % en LC, seguido por el filo Ascomycota, 
43.48 % tanto en SD como en LC, en tercer lugar el filo Chytridiomycota con un 2.62 % en SD y el 
filo Zoopagomycota en LC con una abundancia relativa del 3.37 %, en cuarto lugar el filo 
Mucoromycota presentó una abundancia relativa del 0.97 % en SD y el filo Chytridiomycota del 
1.74 % en LC, mientras que en quinto lugar, en SD, el filo Zoopagomycota presentó una abundancia 
del 0.78 % y en LC el filo Rozellomycota también del 0.78 %. No se encontraron diferencias 
significativas entre los filos identificados entre sistemas de labranza (p-valor > 0.05 en todas las 
comparaciones de cada filo entre SD y LC; Fig. 11 A).  
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Fig. 11 A. Prueba de Abundancia Diferencial Fúngica. Abundancia relativa a nivel filo según sistema de labranza, 
SD y LC. 

En ambas profundidades de muestreo el filo dominante que se observó fue Basidiomycota, 46.24 % 
a 0-10 cm y 48.76 % a 10-30 cm, Ascomycota un 44.25 % a 0-10 cm y un 42.71 % a 10-30 cm, 
Chytridiomycota con una abundancia relativa de 2.62 % a 0-10 cm y 1.74 % a 10-30 cm, 
Zoopagomycota un 1.86 % a 0-10 cm y 2.30 % a 10-30 cm, Mucoromycota un 0.90 % a 0-10 cm y 
Rozellomycota un 0.74 % a 10-30 cm. No se encontraron diferencias significativas entre los filos 
identificados entre las distintas profundidades (p-valor > 0.05 en todas las comparaciones de cada 
filo entre profundidades de muestreo; Fig. 11 B). 
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Fig. 11 B. Prueba de Abundancia Diferencial Fúngica. Abundancia relativa a nivel filo según la profundidad, 0-10 
cm y 10-30 cm.  

Las principales clases identificadas en los sistemas de labranza (Fig. 12 A) fueron en primer lugar 
Agaricomycetes, con una abundancia relativa del 46.76 % en SD y del 45.58 % en LC, Sordariomycetes 
un 16.32 % en SD y un 10.25 % en LC, Lecanoromycetes un 7.27 % en SD y un 10.36 % en LC, en cuarto 
lugar, Saccharomycetes con una abundancia del 5.76 % en SD y del 10.39 % en LC y la clase 
Dothideomycetes en SD con un 3.49 % y Zoopagomycetes un 3.33 % en LC. Por otro lado, se 
encontraron diferencias significativas en la clase Saccharomycetes (p-valor= 0.02), Pezizomycetes (p-
valor=0.02) y Archaeorhizomycetes (p-valor=0.02) las cuales fueron más dominantes en LC. 
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Fig. 12 A. Prueba de Abundancia Diferencial Fúngica. Abundancia relativa a nivel clase según sistema de labranza, 
SD y LC. 

En base a las profundidades de muestreo se observó que la clase Agaricomycetes fue la dominante, 
con una abundancia relativa del 44.84 % a 0-10 cm y del 47.50 % a 10-30 cm, seguida de la clase 
Sordariomycetes con un 13.20 % a 0-10 cm y 13.37 % a 10-30 cm, en tercer lugar la clase 
Lecanoromycetes con un 8.19 % a 0-10 cm y 9.44 % a 10-30 cm, en cuarto lugar la clase 
Saccharomycetes con un 8.97 % a 0-10 cm y un 7.18 % a 10-30 cm, mientras que la clase 
Dothideomycetes presentó una abundancia relativa del 3.24 % a 0-10 cm y la clase Pezizomycetes 
2.51 % en LC. No se detectaron diferencias significativas entre profundidades (p-valor > 0.05 en 
todas las comparaciones de cada clase entre ambas profundidades; Fig. 12 B). 
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Fig. 12 B. Prueba de Abundancia Diferencial Fúngica. Abundancia relativa a nivel clase según la profundidad, 0-
10 cm y 10-30 cm.  

En cuanto a los géneros identificados en los sistemas de labranza (Fig. 13 A), Lactifluus fue 
dominante en ambos, con una abundancia relativa de 30.45 % en SD y 28.80 % en LC, seguido de 
Eutypa con una abundancia de 6.84 % en SD y 4.67 % en LC, en tercer lugar, Ramalina, 3.59 % en 
SD y 7.35 % en LC, en cuarto lugar, Candida en LC con una abundancia de 4.28 %, Millerozyma 
con 1.71 % en SD y en quinto lugar Metschnikowia 3.73 % en LC y Ciliophora 1.76 % en SD.  

Se encontraron diferencias significativas entre sistemas de labranza en los siguientes géneros: 
Sporidesmajora (p-valor= 0.00006) y Aspiciliella (p-valor= 0.01) ausentes en SD, Sphaerobolus (p-
valor=0.0002) , en 3 géneros no identificados (p-valor= 0.006, p-valor=0.02 , p-valor= 0.00006), 
Protoblastenia (p-valor= 0.0004), Morchella (p-valor= 0.001), Metschnikowia (p-valor= 0.001), 
lodophanus (p-valor= 0.008), Ramalina (p-valor= 0.005), Candida (p-valor= 0.003), Lactarius (p-
valor= 0.01), Pseudotomentella (p-valor= 0.01), Pseudochaetosphaeronema (p-valor= 0.03) 
Archaeorhizomyces (p-valor= 0.02), Millerozyma (p-valor=0.04), Ganoderma (p-valor= 0.03) y el 
género Syncephalis (p-valor= 0.03) todos estos géneros fueron dominantes en LC. El género 
Dinemasporium presentó diferencias significativas entre SD y LC (p-valor=0.03) ya que no se 
observó su presencia en LC.  
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Fig. 13 A. Prueba de Abundancia Diferencial Fúngica. Abundancia relativa a nivel género según sistema de 
labranza, SD y LC. 

El género que se observó con mayor dominancia en estos suelos, comparando las distintas 
profundidades evaluadas, fue Lactifluus con una abundancia relativa de 28.21 % a 0-10 cm y de 31.05 
% a 10-30 cm, seguido de Eutypa, un 5.79 % a 0-10 cm y 5.73 % a 10-30 cm, Ramalina un 5.01 % a 0-
10 cm y 5.94 % a 10-30 cm, Candida con una abundancia de 3.61 % a 0-10 cm y de 2.37 % a 10-30 cm 
y en quinto lugar Metschnikowia un 2.55 % a 0-10 cm y 2.67 % a 10-30 cm. No se encontraron 
diferencias significativas entre profundidades de muestreo a nivel género (p-valor > 0.05 en todas 
las comparaciones de cada clase entre ambas profundidades; Fig. 13 B). 
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Fig. 13 B. Prueba de Abundancia Diferencial Fúngica. Abundancia relativa a nivel género según la profundidad, 0-
10 cm y 10-30 cm.  

A continuación, para las comunidades bacterianas, se analizaron los ASVs únicos y compartidos de 
los sistemas de labranza (Fig. 14) evaluados a través del diagrama de Venn. Ambos sistemas 
compartieron el 1.1% de los ASVs totales del suelo, mientras que el 49.5% y el 49.4% de los ASVs 
totales se detectaron exclusivamente en suelos bajo SD y LC, respectivamente. Posteriormente se 
corroboró que los ASVs, exclusivos para cada sistema, tenían la misma asignación taxonómica tanto 
en SD como en LC (Anexo 1). 
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Fig. 14. Diagrama de Venn, en base a los diferentes ASVs obtenidos mediante agrupamiento de las secuencias 
bacterianas del gen 16S. Análisis a nivel de sistema de labranza: SD y LC. 
 
Respecto a las comunidades fúngicas, se observa en la Figura 15 que los dos sistemas comparten el 
85.4% de los ASVs totales del suelo, por otro lado, el 10.2% de los ASVs correspondieron 
exclusivamente al sistema de SD, y el 4.3% de los ASVs a LC. Finalmente, al igual que en la comunidad 
bacteriana, se comprobó que los ASVs, exclusivos para cada sistema, tenían la misma asignación 
taxonómica tanto en SD como en LC (Anexo 2). 

 

 

Fig. 15. Diagrama de Venn, en base a los diferentes ASVs obtenidos mediante agrupamiento de las secuencias fúngicas 
del gen 18S. Análisis a nivel de sistema de labranza: SD y LC. 
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DRIAGRAMA DE VENN: ASVs ÚNICOS Y COMPARTIDOS DE LA COMUNIDAD BACTERIANA 

DRIAGRAMA DE VENN: ASVs ÚNICOS Y COMPARTIDOS DE LA COMUNIDAD FÚNGICA 
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5.3 Análisis de diversidad 
 
En términos generales no se observaron diferencias en los distintos índices analizados que se 
muestran en la Tabla 4 (p-valor > 0.05), los mismos indican una alta riqueza específica en los sitios 
del sistema de SD y LC, con dominancia de unos pocos ASVs. 
 
Tabla 4. Diversidad alfa microbiana y estimadores de riqueza. Valores medios ± desvío estándar, para la comunidad 
bacteriana y fúngica presentes en ambos sistemas de labranza. 

 

Como puede apreciarse en la Tabla 5 y en las Figuras 16 y 17, no se encontraron diferencias 
significativas para los distintos índices mencionados anteriormente en las comparaciones que se 
realizaron entre el sistema de SD y LC  

Tabla 5. Comparación de los distintos Índices evaluados a través de Kruskal- Wallis para la Comunidad Bacteriana y 
Fúngica. SD: Siembra_Directa, LC: Labranza Convencional. 

Diversidad Microbiana 

Bacteriana 

Comparación Medida Método Grupo P.adj  Significancia 

SD-LC Observed Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 0.15 ns 

SD-LC Chao1 Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 0.15 ns 

SD-LC Shannon Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 0.15 ns 

SD-LC Simpson Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 0.15 ns 

SD-LC Fisher Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 0.15 ns 
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SD-LC PD Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 0.87 ns 

Diversidad Microbiana 

Fúngica 

Comparación Medida Método Grupo P.adj Significancia 

SD-LC Observed Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 1.00 ns 

SD-LC Chao1 Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 1.00 ns 

SD-LC Shannon Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 0.60 ns 

SD-LC Simpson Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 0.60 ns 

SD-LC Fisher Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 1.00 ns 

SD-LC PD Kruskal-Wallis Prueba 
de Suma de Rangos SD 1.00 ns 

 

 

 

 

Fig. 16. Índice de diversidad de Shannon, índice de diversidad de Chao1, índice de diversidad de Simpson e índice de 
Especies Observadas para la biodiversidad bacteriana bajo los dos sistemas de labranza.  
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Fig. 17. Índice de diversidad de Shannon, índice de diversidad de Chao1, índice de diversidad de Simpson e índice de 
Especies Observadas para la biodiversidad fúngica bajo los dos sistemas de labranza.  

El análisis de diversidad beta indica que, para la comunidad bacteriana, los grupos que se observan 
en el patrón general de datos, descriptos a través del ordenamiento mediante NMDS (Fig. 18 A), no 
difieren significativamente entre sistemas de labranza, entre profundidades de muestreos y tampoco 
entre la interacción sistema x profundidad (PERMANOVA, p-valor = 0.52 para sistemas de labranza, 
p-valor = 0.785 para profundidad y p-valor = 0.921 para la interacción sistema x profundidad) (Tabla 
6). 

Con respecto a la comunidad fúngica, los grupos presentes y descriptos a través del ordenamiento 
mediante NMDS (Fig. 18 B), difieren significativamente entre sistemas de labranza, no así entre 
profundidades de muestreos y la interacción entre ambos (PERMANOVA, p-valor= 0.004 para 
sistemas de labranza, p-valor= 0.831 para profundidad y p-valor = 0.862 para la interacción sistema 
x profundidad) (Tabla 6). A su vez en la Figura 18 B se observa una menor diversidad en la dispersión 
de los grupos presentes bajo el sistema de LC.  



35 
 

 

 

 
Fig. 18 A y B. Diversidad beta. NMDS (Escalamiento multidimensional no métrico) para bacterias (Fig. 18 A) y hongos 
(Fig. 18 B) representada a través de la matriz de distancia Bray-Curtis. 



36 
 

Tabla 6. Análisis PERMANOVA, considerando sistemas de labranza y profundidades de muestreo, basado en la matriz 
de distancia Bray-Curtis. Nivel de significancia = 0.05. 
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 Comunidad Categoría 

Matriz de 
distancia 

Pseudo-F 
statistic 

p-valor 

Bacteriana 

Sistema de labranza Bray-Curtis 0.999 0.52 

Profundidad Bray-Curtis 0.992 0.785 

Sistema de Labranza x 
Profundidad 

Bray-Curtis 0.985 0.921 
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Comunidad Categoría 
Matriz de 
distancia 

Pseudo-F 
statistic 

p-valor 

Fúngica 

Sistema de labranza Bray-Curtis 2.866 0.004** 

Profundidad Bray-Curtis 0.879 0.831 

Sistema de Labranza x 
Profundidad 

Bray-Curtis 0.731 0.862 
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6. DISCUSIÓN 
 

Las prácticas agrícolas, realizadas de forma continua a lo largo del tiempo, ejercen un impacto en la 
biota del suelo, sus actividades y diversidad (FAO, 2023). Está extensamente reportado que la 
explotación del suelo de forma continua e intensiva provoca, entre otras cosas, una disminución del 
secuestro de carbono e incremento de la compactación, así como escasa incorporación de residuos 
orgánicos y baja fertilidad (Rodríguez Delgado et al., 2020). 

En base a las hipótesis planteadas en este trabajo, nuestros resultados indican en primer lugar que 
se encontraron diferencias significativas en la estructura de la comunidad fúngica al comparar los 
sistemas de labranza SD y LC.  

En segundo lugar, contrariamente a lo esperado y a lo reportado en otros trabajos (Carbonell-Bojollo 
et al., 2015; Salvagiotti et al., 2017), en este trabajo se reportaron menores aportes de C lábil en 
suelos sometidos a SD comparados con los sometidos a LC. Resultados similares fueron reportados 
por Manso et al. (2012), donde no encontraron diferencias en los valores de COP entre SD y LC en un 
ensayo agrícola de larga duración realizado en Tres Arroyos, provincia de Buenos Aires, sobre un 
suelo Paleudol petrocálcico. El tipo de suelo, el clima, el tipo de cultivo y el manejo influyen en los 
aportes de materia orgánica al suelo y en su renovación o descomposición (Edwards, 2022). Mientras 
que, en suelos carentes de remoción ni extracción de nutrientes, como es el caso de las praderas de 
pastizales naturales, utilizado como referencia en este trabajo, donde se esperaban valores más altos 
de C, solamente el stock de COP fue mayor en estos sistemas. 

En tercer lugar, en relación a la hipótesis planteada de que los suelos bajo sistema de manejo de SD 
presentan mejores cualidades físico-químicas respecto a los suelos sometidos a sistemas de LC, pese 
a que a través del ACP y el PERMANOVA observamos una clara diferenciación de los sistemas en base 
a las variables ambientales evaluadas, no queda del todo claro que esa diferenciación se traduzca en 
una mejor calidad edáfica en los sitios bajo SD. Si bien, aunque los sitios bajo SD presentan una mayor 
capacidad de retener agua, de retener y suministrar nutrientes, menor concentración de sales y 
nutrientes solubles, los mayores valores de resistencia a la penetración podrían afectar 
negativamente el crecimiento de las raíces de los cultivos, el drenaje del agua, la aireación del suelo, 
la actividad microbiana, la uniformidad de la germinación, la erosión del suelo, el ciclado de 
nutrientes, el rendimiento de los cultivos y la interacción con plagas y enfermedades (Ben-Noah & 
Friedman, 2018; Jat et al., 2023; Nawaz et al., 2013).  

La diversidad microbiológica es un aspecto importante para asegurar el ciclado de nutrientes, así 
como la fertilidad y productividad, entre otras funciones edáficas vitales (Luo et al., 2016; Reichardt 
et al., 1997). En este trabajo se estudiaron las comunidades microbianas, de los sitios bajo SD y LC, 
con el objetivo de dar a conocer el efecto de las diferentes prácticas de labranza, sobre la estructura 
y diversidad de las comunidades bacterianas y fúngicas del suelo. Teniendo en cuenta el análisis 
taxonómico realizado sobre las especies encontradas, la mayoría corresponde a las que comúnmente 
se encuentran en suelos agrícolas (Otero Jiménez, 2021). Los filos bacterianos predominantes en 
ambos sistemas fueron Actinobacteria, Proteobacteria, Chloroflexi y Acidobacteria. En diversos 
trabajos estos filos han sido identificados como los más representados en suelos donde se realiza 
agricultura (Guerrero, 2012; Jiménez Bueno, 2016; Vercellino, 2019). El filo Proteobacteria incluye a 
las bacterias promotoras del crecimiento vegetal (PGPB), asociado a una amplia variedad de 
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hospederos (Trivedi et al., 2016), mientras que el filo Acidobacteria ha sido reportado como 
oligótrofos con poblaciones altamente sensibles al pH del suelo (Hartmann et al., 2015). Los 
miembros del filo Actinobacteria han sido reportados como resistentes a la desecación y poseen la 
capacidad de degradar MO recalcitrante, así como de producir una amplia diversidad de enzimas 
extracelulares y metabolitos (Moreno et al., 2019). 

Respecto a la comunidad fúngica, los filos Basidiomycota y Ascomycota fueron los dominantes en 
ambos sistemas, sin presentar diferencias entre ellos, seguidos del filo Chytridiomycota. En otros 
trabajos (Deacon et al., 2006; Silvestro et al., 2014) se ha reportado que el filo Ascomycota es el 
predominante en suelos agrícolas. Por otro lado, Sharma-Poudyal et al. (2017) encontraron que en 
sistemas bajo LC y SD los filos fúngicos dominantes fueron Ascomycota, en mayor proporción bajo 
LC, y Basidiomycota en mayor proporción bajo SD, mientras que también detectaron la presencia del 
filo Chytridiomycota sin presentar diferencias entre sistemas de labranza. En línea con este trabajo, 
Degrune et al. (2015) reportaron que el filo Basidiomycota también se encontró en mayor proporción 
bajo SD mientras que el filo Chytridiomycota bajo LC. 

A partir del Diagrama de Venn, se pudo determinar que el mayor porcentaje de ASVs bacterianos 
eran exclusivos de cada sistema de labranza, a pesar de esto no se encontraron diferencias respecto 
a la abundancia relativa entre ellos y entre profundidades a nivel de filo y clase. Únicamente a nivel 
de género se encontraron diferencias entre sistemas de labranza, entre ellos el género Blastococcus 
que presentó mayor abundancia relativa bajo LC. Resultados obtenidos por Santellanez Arreola 
(2022) también reportan que el género Blastococcus fue más abundante en sistemas de LC 
respecto a labranzas de conservación. De acuerdo con Liu et al. (2021), las prácticas de labranza 
de conservación aumentan la abundancia de bacterias fijadoras de nitrógeno como 
Mesorhizobium y Bradyrhizobium; en cambio, disminuyen la abundancia de bacterias 
degradadoras de carbono del suelo, especialmente Blastococcus. En este trabajo no se detectó la 
presencia de Bradyrhizobium, mientras que Mesorhizobium estuvo presente en el sistema bajo 
LC con una abundancia de 0.06 %. 

En líneas generales, se pudo observar que en ciertos géneros bacterianos y en ciertas clases y géneros 
fúngicos, que mostraron diferencias entre los sistemas de labranza, la abundancia relativa en estos 
grupos fue mayor en el sistema bajo LC, con la excepción del género fúngico Dinemasporium que fue 
más abundante en SD. 

Similares resultados fueron reportados por Srour et al. (2020) quienes encontraron diferencias tanto 
en la estructura como en la composición de las comunidades bacterianas y fúngicas comparando 
sistemas de LC y SD. Estos autores reportaron diferencias en la abundancia relativa bacteriana a nivel 
de filo (Chloroflexi, Gemmatimonadetes, Actinobacteria, Armatimonadetes, Chlorobi, Firmicutes y 
Proteobacteria, más abundantes bajo LC) mientras que Nitrospirae, Verrucomicrobia fueron más 
abundantes bajo SD, y a nivel de clase (Gemmatimonadetes, Alphaproteobacteria y Thermoleophili, 
más abundantes bajo LC) y, por otro lado, Nitrospira y Acidobacteria resultaron ser más abundantes 
bajo SD. A su vez estos autores encontraron que los filos fúngicos predominantes Ascomycota, 
Basidiomycota y Mucoromycota fueron más abundantes bajo LC, mientras que Mortierellomycota, 
Glomeromycota, Chytridiomycota y Rozellomycota lo fueron bajo SD. 

En base a que solamente se encontraron diferencias en ciertas clases y géneros, y en línea con lo 
observado en los Diagramas de Venn, es importante señalar que, si bien se encontraron ASVs 
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exclusivos en cada sistema, teniendo en cuenta el análisis y la base de datos utilizada, no se pudieron 
diferenciar taxonómicamente, independientemente de qué sitio o profundidad hayan sido 
identificados. Esto puede estar vinculado al concepto de microdiversidad reportado por García-
García et al. (2019), la cual puede dar lugar a diferentes ecotipos dentro de una misma especie. Se 
hipotetiza que estos ecotipos con funciones ecológicas superpuestas y adaptándose a diferentes 
gradientes ambientales, proporcionan estabilidad en el tiempo y el espacio a esas especies. Sin 
embargo, el papel de la microdiversidad en la estabilidad de comunidades microbianas aún se discute 
(Fu et al., 2023; Larkin & Martiny, 2017). Los resultados de García-García et al. (2019) mostraron que 
la existencia de varios ASVs dentro de una Unidad Taxonómica Operativa (OTU) favoreció su 
persistencia en condiciones ambientales cambiantes. Esto sugiere que la microdiversidad 
desempeña un papel crucial en la adaptación y persistencia de las comunidades microbianas, 
proporcionando estabilidad frente a cambios en el entorno. 

Margalef (1972) reporta que el índice de Shannon-Wiener, normalmente, varía de 1 a 5, e interpreta 
a valores menores de 2 como diversidad baja, de 2 a 3.5 media y superiores a 3.5 como diversidad 
alta. De acuerdo a ese criterio, los resultados del presente estudio indican una diversidad alta tanto 
de la comunidad bacteriana como fúngica en ambos sistemas de labranza. 

En las condiciones de este estudio, con el sistema de muestreo y el tipo de análisis llevado a cabo, 
no se detectó un impacto significativo del sistema de labranza en los índices de diversidad alfa. Los 
valores obtenidos para la comunidad bacteriana resultaron similares a los reportados por Lienhard 
et al. (2014), (comunidad bacteriana bajo SD = 4.3 - 4.4 y bajo LC = 4.4). En el caso de este trabajo los 
valores de Shannon para la comunidad bacteriana fueron de 4.85 bajo SD y 4.75 bajo LC, mientras 
que para la comunidad fúngica se observó un índice de Shannon mayor para los suelos bajo LC (4.04) 
en comparación con los suelos bajo SD (4.00). Lienhard et al. (2014) no encontraron diferencias en 
los valores del índice de Shannon en las comunidades bacterianas entre ambos sistemas de labranza 
mientras que para la comunidad fúngica reportó valores más bajos en el sistema de LC (3.9) respecto 
al sistema de SD (4.3-4.9), contrariamente a lo observado en este trabajo. Por otra parte, Lasso Caiza 
(2019) encontró valores más altos del índice de Shannon bajo SD, sobre un cultivo de maíz, tanto 
para la comunidad bacteriana (9.17) como para la comunidad fúngica (6.17), frente al mismo cultivo 
en LC, con valores de 8.96 y 5.07 para la comunidad bacteriana y fúngica, respectivamente.  

En cuanto al índice de dominancia de Simpson, se encontraron valores cercanos a 1 tanto para la 
comunidad bacteriana como para la comunidad fúngica, en ambos sistemas de labranza, lo que 
indica una baja equitatividad, es decir una alta dominancia de unas pocas especies muy abundantes, 
muy común en suelos agrícolas (Orcutt et al., 2009) y en muchos estudios de microbiología del suelo 
y comunidades microbianas en general. En línea con estos resultados, (Choudhary et al., 2022) 
encontraron valores de Simpson cercanos a 1 para la comunidad fúngica, comparando sistemas de 
LC bajo una rotación de arroz-trigo y sistemas bajo SD con rotaciones de arroz-trigo-frijol y maíz-
trigo-frijol. Similares resultados reportaron (Essel et al., 2018) donde evaluaron sobre una rotación 
de guisante y trigo, sistemas con remoción de rastrojo por un lado y sistemas con incorporación de 
rastrojos por el otro tanto en LC como en SD, y encontraron valores de Simpson cercanos a 1 tanto 
para la comunidad bacteriana como fúngica, a 0-10 cm y 10-30 cm. 

Por otro lado, a través del análisis multivariante permutacional de varianza (PERMANOVA) no se 
detectaron diferencias en la estructura de la comunidad bacteriana entre ambos sistemas de 
labranza, determinado a través de la matriz de Bray-Curtis. En cuanto a la estructura comunitaria 
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fúngica, ésta presentó diferencias entre sistemas de labranza (p-valor = 0.004), observándose una 
mayor similitud de las comunidades fúngicas dentro del sistema de LC. 

Lienhard et al. (2014) reportó en su trabajo un efecto temprano y significativo del manejo agrícola 
en las propiedades microbianas del suelo, con la LC disminuyendo la riqueza y diversidad fúngica, 
pero aumentando la riqueza y diversidad bacteriana, mientras que los sistemas bajo SD y pastos 
mejorados representaron una menor perturbación para las poblaciones de bacterias y hongos. 
Contrario a los resultados obtenidos en el presente trabajo, donde se observó que en el sistema bajo 
LC se observó mayor riqueza de la comunidad fúngica y, además, presentó diferencias respecto a la 
abundancia relativa en ciertos taxones a nivel de clase y género. En línea con esto último, Maguire 
(2020) observó que, en distintos sistemas de cultivo, monocultivo de arroz y rotación arroz-pastura, 
la comunidad fúngica, respecto a la comunidad bacteriana, aparenta ser más sensible a estos 
sistemas ya que el arreglo en clústeres domina en esta comunidad, en ambos sistemas de cultivo. A 
su vez evidenció procesos de clustering filogenético para la comunidad fúngica, donde la selección 
ambiental limita la composición comunitaria a taxones filogenéticamente cercanos y ecológicamente 
similares. 

Los géneros bacterianos (Blastococcus, Geodermatophilus, Nocardioides, Candidatus_Udaeobacter, 
Sphingomonas, Nitrospira, Streptosporangium y Kribbella) que fueron más abundantes en LC, 
desempeñan diversos roles ecológicos importantes participando en la descomposición de la MO, el 
ciclado de nutrientes, fijación de N, estabilización del suelo, asociaciones simbióticas, promoción del 
crecimiento vegetal, control de patógenos, degradación de contaminantes, resistencia a condiciones 
de sequía, entre otras (Avendaño Villafranca, 2012; López Vázquez, 2023; Ma et al., 2023; 
Mohammadipanah & Wink, 2016; Reyes Ardila, 2023; Santellanez Arreola, 2022; Torres Rodríguez, 
2003; Villalobos Flórez et al., 2020). Por otro lado, las clases fúngicas (Saccharomycetes, 
Pezizomycetes y Archaeorhizomycetes) que fueron más abundantes en LC, participan en diversas 
funciones como la descomposición de la MO, el ciclado de nutrientes, la simbiosis con plantas a 
través de la formación de micorrizas, favorecen a la estabilización del suelo y a las interacciones con 
otros organismos (Hoorman, 2011; Madriz-Valdovinos et al., 2022; Pinto-Figueroa et al., 2019). 
Respecto a los géneros fúngicos con mayor abundancia bajo LC, dos de ellos (Candida y Ganoderma) 
incluyen diversas especies que pueden tener roles beneficiosos (descomposición de la MO, 
promoción del crecimiento vegetal, control de enfermedades) así como otras que pueden tener roles 
perjudiciales y ser patógenas para los cultivos (Gamboa Angulo & Tussell Tapia Raul, 2020; Sundram 
et al., 2019). Otros 6 géneros que fueron más abundantes en LC (Sphaerobolus, Morchella, 
Metschnikowia, Iodophanus, Lactarius y Pseudotomentella) participan en la descomposición de la 
MO, el ciclado de nutrientes, control de patógenos, mejora en la estructura del suelo, formación de 
micorrizas con raíces de ciertos cultivos, promoción del crecimiento vegetal, entre otras (Arroyo 
Marín, 2023; Baetsen, 2013; Carrillo-Saucedo et al., 2022; El-Nagerabi et al., 2013; Mondino & Vero, 
2006; Montoya & Bandala, 2005; Vadkertiová et al., 2019). Mientras que el género fúngico 
Dinemasporium, el cual presentó mayor abundancia bajo SD, favorece la salud de ciertas plantas, ya 
que se encarga de producir dentro de los tejidos vegetales metabolitos bioactivos con actividades 
antibacterianas y antifúngicas (Xiao et al., 2023; Yuan & Mohammed, 1999), sin embargo, su rol 
específico en el suelo aún está completamente comprendido. 

El logro de una agricultura sustentable está vinculado a cómo se maneja la variación de la MOS, a 
través de prácticas que regulan los mecanismos de entrada y salida del C de la misma y, así, su 
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variación en el tiempo (Lal, 2010; Quiroga & Studdert, 2015). Está extensamente reportado que la 
disminución de la MOS es inversamente proporcional a la cantidad de material carbonado aportado 
(Domínguez et al., 2009; Lal, 2014) y directamente proporcional a la agresividad del sistema de 
labranza del suelo (Lal, 2014; Studdert & Echeverria, 2000). La SD tiende a mejorar tanto la condición 
de los agregados del suelo (Six et al., 2000; Wander & Bidart, 2000) como su estabilidad (Domínguez 
et al., 2008; Eiza et al., 2006) por promover la acumulación de MOS, principalmente en los primeros 
centímetros del suelo, donde ocurre la transformación de los residuos en MOS (Domínguez et al., 
2009; Puget & Lal, 2005). Es bien sabido que el manejo bajo SD a menudo aumenta la concentración 
de CO del suelo cerca de la superficie en comparación con los sistemas de LC (Blanco-Canqui et al., 
2011). Debe tenerse en cuenta que la SD no aumenta el contenido de CO por sí sola; debe combinarse 
con otras prácticas agrícolas como la fertilización y/o la rotación de cultivos (Galantini et al., 2014). 
En los sitios agrícolas de este estudio se encontraron diferencias en el stock de COT en los primeros 
10 cm, siendo superior en SD. En línea con estos resultados Apezteguía & Sereno (2002) en un suelo 
Haplustol típico de textura franco limosa del centro de la provincia de Córdoba encontraron que en 
sistemas de SD hubo un mayor stock y almacenamiento de COT que en sistemas de LC a una 
profundidad de 0-30 cm. Por su parte, Schmidt & Amiotti (2015) encontraron valores más bajos de 
stock de COT en SD respecto al stock encontrado en LC en Paleustoles petrocálcicos franco finos, 
mixtos y térmicos del sur de la región pampeana semiárida.  

Por otro lado, se observó que en ambas profundidades de muestreo el stock de COT en SD y en LC 
fue superior respecto al stock del sistema utilizado como referencia, el cual incluye sitios con 
pasturas sin remoción del suelo. Los factores de cambio de stock de COT resultaron mayores a 1 en 
ambas comparaciones, lo que sugiere un mayor incremento en los suelos bajo el sistema SD. 
Resultados opuestos fueron reportados por Koritko et al. (2019) donde evaluaron el efecto de la SD 
en la estabilización del COT en suelos de Santiago del Estero (Argentina) respecto a sitios bajo monte 
nativo, observando una disminución del stock de COT, factores de cambio menores a 1, ante el 
cambio de uso del suelo. En línea con estos resultados Cortazzo Arace (2022) reportó una 
disminución del stock de CO del suelo en sistemas en los que se convierten pastizales naturales a 
modelos de agricultura continua bajo SD. Ferrero et al. (2018) por su parte, en un suelo Haplustol 
éntico de la provincia de Córdoba (Argentina), encontró una disminución del stock de COT en suelos 
agrícolas, bajo SD, respecto a suelos prístinos de bosque nativo a profundidades de 0-10 cm, 10-20 
cm y 20-30 cm, y respecto a suelos bajo uso ganadero encontraron diferencias únicamente a 20-30 
cm.  

El COP es una fracción muy lábil del CO y se asocia a mecanismos de estructuración del suelo y 
disponibilidad de nutrientes para los cultivos, interviene en la formación y reciclaje de 
microagregados y en la formación y estabilidad de macroagregados y puede controlar gran parte de 
la productividad de los agroecosistemas en el corto plazo (Beare et al., 1994; Six et al., 1998). El COP 
es más sensible que el COT para mostrar el efecto de los sistemas de cultivo y labranzas sobre la MOS 
que se degrada en el horizonte superficial de zonas degradadas (Fabrizzi et al., 2003) y Molisoles no 
degradados (Diovisalvi et al., 2008; Eiza et al., 2005). En nuestro estudio no se encontraron 
diferencias en el stock de COP entre sistemas de labranza a las profundidades donde se evaluó. Sin 
embargo, otros autores (Galantini et al., 2014) encontraron mayores valores de stock de COP a 0-5 
cm y 10-20 cm, en suelos Haplustoles énticos térmicos mixtos, bajo SD y fertilización, respecto a 
suelos bajo LC y fertilización, luego de varios años del ensayo. Las diferentes tasas de mineralización 
asociadas con los sistemas de labranza no llegarían a generar diferencias mayores que las provocadas 
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por el efecto de la distribución del sustrato carbonado en la capa arable (Studdert et al., 2010). En el 
caso de la SD, el menor aporte de material por debajo de la superficie (solo raíces) (Baker et al., 2007) 
y el mayor contenido de humedad en el suelo (Bhattacharyya et al., 2006) que mejora las condiciones 
para la humificación de esos residuos, podrían ser las causas del menor contenido de COP en 
profundidad, esto conduce a una estratificación del C en el perfil con mayor acumulación cerca de 
su superficie (Powlson et al., 2014). Estos resultados reportados no sugieren un patrón recurrente 
en el COP en sistemas bajo manejos diferentes. Otros autores observaron algo similar en diversos 
sitios de La Pampa (Argentina), donde compararon una serie de modelos agrícolas, con diferentes 
intensidades de rotación y secuencias, con un ambiente sin disturbar, con disminuciones del stock 
de COP en los sitios agrícolas, aunque a diferencia de los resultados obtenidos en el presente trabajo, 
también encontraron disminuciones del stock de COT (Duval et al., 2016).  

El stock de NT en ambos sistemas de labranza no presentó diferencias entre sí. Tanto en SD como en 
LC y a las dos profundidades evaluadas, el stock de NT fue superior respecto al stock del sistema de 
referencia. Esto posiblemente esté vinculado a los mayores valores de COT, parámetro muy 
relacionado con el NT y la MOS, que fueron encontrados en los sistemas de labranza debido a los 
aportes de residuos de la cosecha y la fertilización que se realiza año tras año para los cultivos 
anuales. Resultados opuestos encontraron Ferrero et al. (2018) que al igual que para el stock de COT, 
los menores valores de stock de NT se vieron en suelos bajo SD, respecto a suelos prístinos de bosque 
nativo, a 0-10 cm y 10-20 cm, no encontrándose diferencias a 20-30 cm. Respecto a la situación bajo 
uso ganadero no encontraron diferencias. 

Si bien podemos suponer una tendencia donde el stock de COP fue ligeramente superior a 0-10 cm 
bajo SD y a 10-30 cm bajo LC, no se encontraron diferencias significativas. Mientras que el stock de 
COT solamente a 0-10 cm fue superior en los sitios bajo SD, no se observaron diferencias a 10-30 cm 
entre ambos sistemas de labranza.  

En la SD, al no promoverse una oxidación brusca de la MOS, como la que tiene lugar en la LC, se 
requiere que los nutrientes, especialmente el nitrógeno, sean aportados como fertilizantes, por lo 
menos durante los primeros años a partir de la adopción del sistema. Los residuos de las cosechas, 
al reducir la temperatura del suelo, disminuyen la tasa de mineralización. Vinculado a esto, en este 
trabajo se encontró que los sitios bajos LC presentaron valores superiores de N_NO3, sugiriendo que 
se podría deber a una mayor mineralización neta. Es importante saber que en el suelo la evaluación 
de la cantidad de nitratos se usa para determinar la probabilidad de respuesta al fertilizante y 
recomendar su aplicación ya que es un nutriente móvil en la solución del suelo (Galantini, 2014).  

Los microorganismos del suelo son responsables de la transformación de N en formas disponibles 
para las plantas. En particular, las bacterias del suelo son las responsables de la inmovilización y 
mineralización de N del suelo y de los procesos que controlan el suministro de amonio (NH4+) y 
nitrato (NO3-) para las plantas. Cabe recordar que la mineralización ocurre en dos etapas: la primera, 
en la que los microorganismos transforman los componentes de N orgánico en NH4 +, y la segunda, 
en la que se sintetiza NO3- a partir del NH4 +. Más específicamente, los organismos heterótrofos 
convierten el N orgánico en NH4+, a través de un proceso llamado amonificación, mientras que los 
organismos tanto autótrofos como heterótrofos transforman el NH4+ a NO3 -, en un proceso 
denominado nitrificación (Hayatsu et al., 2021; He & Zhang, 2014). En base a lo anterior, en este 
trabajo, los mayores valores de N_NO3 observados en LC, sugieren que el proceso predominante 
podría ser la nitrificación. Por otro lado, no se encontraron diferencias en el contenido de N_NH4 
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entre sistemas de labranza. Resultados distintos reportaron Baranek et al. (2011)y López-Bellido et 
al. (2014) en sus estudios, donde evaluaron entre otras cosas el comportamiento de suelos 
sometidos a LC y SD luego de varios años, bajo un suelo clasificado como Latosol rojo, arcilloso 
ubicado en Ponta Grasa, Paraná (Brasil) y en un suelo vertisol mediterráneo típico de secano, en 
donde se encontraron valores de N_NH4 superiores en los suelos bajo SD. 

La relación CN no presentó diferencias entre SD y LC, los valores encontrados en estos sistemas 
fueron superiores a comparación de los valores que se encontraron en el sistema de referencia, 
principalmente en SD. Similares resultados encontraron (Ferrero et al., 2018) donde la relación CN 
fue mayor a 0-10 cm en sitios bajo SD respecto a sitios prístinos y sitios de uso ganadero, a 10-20 cm 
y 20-30 cm se observó la misma tendencia respecto a los sitios prístinos, entre sitios agrícolas bajo 
SD y sitios ganaderos no hubo diferencias.  

En este estudio, donde hace ya más de veinte años se mantiene el mismo planteo agrícola, en el que 
solo difiere en el sistema de labranza, se demostró que algunas propiedades del suelo varían entre 
sistemas. Una de esas propiedades fue la Kpa, cuyos valores resultaron mayores en las parcelas bajo 
SD respecto a aquellas bajo LC. Resultados similares encontraron Amaral Sobrinho et al. (2016) 
donde compararon suelos Argiudoles Vérticos de uso agrícola bajo SD y LC, ubicados en el noreste 
de la provincia de Buenos Aires, obteniendo valores más altos de Kpa bajo SD, la que sin embargo no 
estuvo asociada a mayor DA, similar a lo encontrado en este trabajo donde no se observa una 
relación directa entre la DA y la Kpa entre sistemas. Otros trabajos como los de Micucci & Taboada 
(2006); Taboada et al. (1998) sugieren que el aumento de Kpa podría ser atribuido a un proceso de 
endurecimiento o “hardening”, ya descripto en otros suelos pampeanos manejados bajo SD. Existen 
muchos trabajos con resultados variables en cuanto a la relación existente entre la DA y la Kpa. Según 
diversos autores (Ayers & Perumpral, 1982; Mulqueen et al., 1977; Patrizzi et al., 2003; Taylor & 
Burnett, 1964) la Kpa del suelo, medida como índice de cono, varía en función de otras propiedades 
tales como el contenido de Humedad, la DA, la textura y el contenido de MOS. Una práctica 
recomendable para los manejos bajo SD sería una descompactación y una rotación con cultivos con 
mayor exploración del perfil del suelo, uso de cultivos de coberturas, con el fin de poder mejorar las 
propiedades físicas del suelo.  

Con respecto al resto de los parámetros físico-químicos que se evaluaron, a través del ACP se 
encontró una segregación de ambos sistemas de labranza en función a estos parámetros, los sitios 
de LC se asociaron con mayores valores de Na_sol, K_sol y N_NO3, éste último ya descripto 
anteriormente. Las mayores concentraciones de Na_sol y K_sol en los sitios bajo LC pueden deberse 
a la acción de los procesos de labranza que movilizan y redistribuyen los minerales en el perfil del 
suelo. Por otro lado, menores valores de Bic_sol en los sitios de LC podría estar relacionado con la 
acidez del suelo, la labranza puede contribuir a la liberación de CO2 (Dióxido de Carbono), lo que 
puede acidificar el suelo y reducir los niveles de bicarbonato a comparación de los valores 
encontrados en los sitios bajo SD. En línea con estos resultados, en un estudio llevado a cabo en una 
granja experimental ubicada en Carmona, Sevilla (España) bajo una rotación trigo-girasol-leguminosa 
en un suelo Vertisol, (Lozano-García et al., 2011) encontraron que los sitios bajo LC liberan más Na+ y 
K + a la solución del suelo que los sitios bajo SD.  

Sería interesante a futuro complementar este trabajo con estudios de diversos microorganismos y 
genes funcionales vinculados a los ciclos del C y del N, ya que como bien se conoce la diversidad 
funcional es un aspecto importante de los organismos que influyen en las propiedades del 
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ecosistema y en los servicios ecosistémicos que éstos proveen. Por otro lado, además de conocer la 
magnitud de los cambios de stocks de C del suelo, es importante que este pueda ser considerado en 
inventarios de Gases de Efecto Invernadero (GEI). Como bien es sabido, el metano (CH4) es uno de 
los principales GEI y sus concentraciones en la atmósfera se encuentra actualmente en 1.803 ppb, es 
decir, un 150% más alto que en tiempos pre-industriales (IPCC, 2013). No hay datos aún disponibles 
sobre el intercambio de CH4 en todos los ecosistemas incluidos en este trabajo y tampoco se dispone 
de evaluaciones certeras y multi-estacionales del aporte microbiano a los ciclos de C y del N. Estos 
datos de relevancia deben ser evaluados en conjunto con los estudios que contribuyan a discernir 
certeramente el aporte de GEI a partir de la actividad microbiana de los diversos ecosistemas, 
permitiendo así correlacionar sus diversidades con factores de actividad biológica e inferir su 
potencialidad tecnológica en el diseño de prácticas de manejo del recurso suelo. Para complementar 
el análisis de diversidad beta el cual el ordenamiento encontrado nos sugiere procesos 
estructurantes diferentes para ambas comunidades o, en principio, con relevancia diferencial, sería 
interesante poder calcular distintos índices filogenéticos como el Índice de taxón más cercano (NTI) 
y la Distancia promedio del taxón más cercano (MNTD), los cuales permitirían evaluar la estructura 
filogenética de las comunidades microbianas. También sería interesante evaluar la hipótesis sobre 
microdiversidad y determinar si las diferencias están relacionadas con la presencia de distintos 
ecotipos. Por último, complementar con una evaluación temporal del stock de COT, COP y NT sería 
de gran aporte para comprobar si realmente existe un cambio en estas propiedades entre estos 
sistemas.  

Integrar en futuras investigaciones análisis filogenéticos, estudios funcionales a nivel genómico y 
evaluaciones directas de emisiones de gases de efecto invernadero permitirá una comprensión más 
completa de los efectos de los sistemas de labranza en la comunidad microbiana y en la función del 
suelo. Además, esta información puede ser crucial para el diseño de prácticas de manejo sostenible 
que maximicen la productividad agrícola mientras minimizan los impactos ambientales. 
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7. CONCLUSIÓN 
En un ambiente el cual se caracteriza por realizar agricultura de manera continua desde hace más de 
20 años, los cambios observados en los suelos sometidos a Siembra Directa y Labranza Convencional, 
sugieren una compleja interacción entre estos sistemas de labranza y las propiedades del suelo, 
destacando la importancia de considerar múltiples factores al evaluar el impacto de las prácticas 
agrícolas en la salud del suelo. Se puede concluir que los parámetros físico-químicos tradicionales no 
resultan suficientes para determinar la calidad edáfica en suelos bajo estos sistemas de labranza. 
Nuestros resultados indican que incorporar parámetros biológicos permitió ampliar y tener una 
evaluación más precisa de la calidad edáfica. En particular, la estructura de la comunidad microbiana 
fúngica evidenció sensibilidad a los diferentes sistemas de labranza, lo que pone de manifiesto su 
importancia en relación con su respuesta a las diferentes condiciones edáficas y, por tanto, se 
propone a esta comunidad como referente de comparación para avanzar, a futuro, en una propuesta 
metodológica que incluya el biomonitoreo basado en esta comunidad. 
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9. ANEXO 
 

Anexo 1: Asignación taxonómica de los ASVs bacterianos en ambos sistemas de labranza. 
“VERDADERO” significa que la asignación fue la misma en SD y LC. 

 

Anexo 2: Asignación taxonómica de los ASVs fúngicos en ambos sistemas de labranza. “VERDADERO” 
significa que la asignación fue la misma en SD y LC. 
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