
Diversidad e interactómica de 
microbiota bacteriana en una 
cronosecuencia de recuperación 
de bosques tropicales.

Yuri Peña
17 de noviembre 2022



Deforestación

https://heraldodemexico.com.mx/nacional/2022/7/19/gobierno-de-mexico-viola-la-ley-al-reanudar-trabajos-del-tren-maya-senala-experta-423130.html



¿De qué tamaño es el problema?

2010: 11.2 MHa
2020: 9.2 Mha

Pérdida: 2 MHa

https://www.globalforestwatch.org/



¿Cuánto son 2 millones de hectáreas?



¿Qué se pierde? Servicios ambientales

https://cienciasambientalesunefm.wordpress.com/2020/06/18/servicios-ecosistemicos-de-los-desiertos-i-percepcion-subestimada-sobre-los-desiertos/



¿Qué se pierde? Servicios ambientales

Regeneración



Regeneración en cronosecuencia
Especies pioneras Vegetación secundaria Ecosistema en clímaxPerturbación

Fuego
Pastos y 

herbáceas
Arbustos y primeras 

perennes Selva madura

0 años 1 a 2 años 2 a 5 años 5 a 150 años > 150 años
https://blogs.ifas.ufl.edu/escambiaco/files/2022/02/ecological-succession-2-credit-shutterstock.jpg



Dificultad para regeneración



¿Y lo que no vemos? El suelo sustenta la vida

https://equinepermaculture.com/blog/2018/11/18/all-about-soils-part-2-soil-food-web/



Las redes tróficas dependen del suelo

https://symsoil.com/soil-food-web-symsoil//
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Diversidad bacteriana en Calakmul, Campeche



Selección de sitios de muestreo en cronosecuencia
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Distintas herramientas de análisis

Dependientes de cultivo Independientes de cultivo



Especie forestal modelo 

Guayacán
Handroanthus chrysanthus

Raíces

Suelo

ADN ambiental



Secuenciación masiva de amplicones

ADN ambiental

PCR 16S Secuenciación
Illumina MySeq

• x̄ = 271 pb por lectura
• x̄ = 5K lecturas por muestra
• 120.38 Mpb totales

G
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T
C

Archivos *.fastq

Calidad
Metagenomic Microbial
Interacticon Simulator 



Asignación taxonómica



Alineación múltiple de secuencias



Diversidad y abundancia relativa de bacterias



Comparación de muestras (Heatmap)



Elucidación de redes ecológicas



Cambios en los roles ecológicos 



Redes de interacción

60 años

10 años 25 años0 años

150 años



Conclusiones
• Existen diferencias significativas en la diversidad de bacterias a lo largo de la 

cronosecuencia y entre suelo y rizósfera.

• Se identificaron filotipos minoritarios exclusivos de momentos en la 
cronosecuencia y microambiente (suelo o rizósfera).

• Las interacciones ecológicas modeladas sugieren papeles distintos para los 
filotipos encontrados, jugando algunos de estos papeles regulatorios más 
importantes.
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Agradezco su atención

Disponible en www.cultivo.com.mx

ypena@ecosur.mx

http://www.cultivo.com.mx/
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