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CAMBIO DE VEGETACIÓN NATURAL POR CAFETALES EN LA SIERRA NORTE 

DE PUEBLA: IMPLICACIONES METAGENÓMICAS Y EN FERTILIDAD DEL SUELO. 

Mario Blanco Camarillo, M.C. 
Colegio de Postgraduados, 2023 

RESUMEN 

La necesidad de una creciente producción de alimentos genera el cambio constante de 

los bosques en parcelas agrícolas; sin embargo, las investigaciones indican que suceden 

modificaciones drásticas. Ante esta situación, la investigación específica puede resolver 

las dudas ante estas acciones. Por otro lado, el estudio científico de los suelos representa 

un reto para cualquier investigador que realice un análisis de fertilidad o de microbiología 

clásica y, en los últimos años, de metagenómica. Aunque los procesos tengan algunas 

similitudes es necesario determinar la eficiencia de los productos obtenidos de dichos 

estudios en beneficio del ecosistema que se desarrolle en la zona seleccionada. En el 

presente trabajo se realizaron estudios con sistemas de la información geográfica (SIG), 

microbiología clásica, estudios metagenómicos de shotgun y un análisis de fertilidad del 

suelo, para generar y analizar datos en laboratorio y en plataformas bioinformáticas, con 

la intención de buscar conexiones para un diagnóstico más completo que permita 

comprender mejor los procesos metabólicos y biogeoquímicos, así como las dinámicas 

poblacionales microbianas después de un evento de cambio de uso de suelo. 

Palabras clave: Bosques, producción agrícola, shotgun bioinformática.  
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CHANGE OF NATURAL VEGETATION BY COFFEE PLANTATIONS IN THE SIERRA 

NORTE OF PUEBLA: METAGENOMIC IMPLICATIONS AND SOIL FERTILITY. 

Mario Blanco Camarillo, M.C. 
Colegio de Postgraduados, 2023 

ABSTRACT 

The need for increased food production generates the constant change of forests into 

agricultural plots; However, research indicates that drastic modifications are happening. 

Given this situation, specific research can resolve doubts about these actions. On the 

other hand, the scientific study of soils represents a challenge for any researcher who 

performs an analysis of fertility or classical microbiology and, in recent years, 

metagenomics. Although the processes have some similarities, it is necessary to 

determine the efficiency of the products obtained from these studies for the benefit of the 

ecosystem that develops in the selected area. In the present work, studies were carried 

out with geographic information systems (GIS), classical microbiology, shotgun 

metagenomic studies and a soil fertility analysis, to generate and analyze data in the 

laboratory and in bioinformatics platforms, with the intention of seeking connections for a 

more complete diagnosis that allows a better understanding of metabolic and 

biogeochemical processes, as well as microbial population dynamics after a land-use 

change event. 

Key words: Forests, agricultural production, shotgun bioinformatics. 
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INTRODUCCIÓN GENERAL 

La agricultura está vinculada con el desarrollo de un país debido a que juega un 

papel de suma importancia en la producción de alimentos y materias primas generando 

aumentos de intereses en la producción agropecuaria (Ramírez-Juárez, 2022). Con la 

necesidad de satisfacer el abastecimiento de productos agropecuarios, generalmente 

ocurren procesos de transformación de tierras forestales a sitios agrícolas o pastizales, 

que responden a intereses económicos y de soberanía agroalimentaria (Borkwski et al., 

2022). A menudo se menciona que las prácticas agrícolas y el constante manejo generan 

alteraciones significativas en el suelo y su actividad biológica (Barahona et al., 2022).  

El suelo, además de describirlo como una capa superficial de tierra, siempre será 

reconocido como un recurso esencial para el desarrollo económico, ambiental y social; 

por ser el sostén físico, químico y biológico de todos los ecosistemas terrestres que 

favorece un equilibrio dinámico entre ellos (Nakmee et al., 2016).  

El microbioma del suelo está estrechamente relacionado con diversas funciones, 

entre ellas, la fertilidad del suelo y la nutrición de las plantas. El microbioma modifica las 

funciones a través de mecanismos de traslocación de nutrientes y por los ciclos 

biogeoquímicos; mejorando también, las propiedades físicas del suelo (Gomez et al., 

2019). 

El estudio de localidades de interés puede ser un reto complejo debido a la 

diversidad de herramientas tecnológicas que se pueden emplear hoy en día. Con la 

finalidad de evaluar la diversidad y funciones de poblaciones de la comunidad microbiana 

del suelo de dos sitios con características edafoclimáticas similares, uno con vegetación 

natural y otro perturbado con cultivos de café, se planteó esta investigación. Para ello, 

se utilizaron herramientas geográficas para la selección de los sitios de muestreo de 

suelo y herramientas de microbiología clásica y de metagenómica basada en secuencias 

para el análisis de las muestras de suelo.  Por medio de sistemas de Información 

Geográfica (SIG) se llegó a la selección de los lugares o sitios con condiciones de uso 

de suelo contrastantes, pero con similares características edafoclimáticas. Estos lugares 

pertenecen a la localidad de Tlapacholoya, Cuautempan, Puebla, México. Uno de los 
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sitios seleccionados presentó una condición de uso de suelo que corresponde a un 

espacio sin modificaciones agrícolas y el otro sitio presentó condiciones de cultivo de 

cafetal. Muestras de suelo de estos dos sitios se tomaron para  evaluar la abundancia 

relativa mediante un enfoque clásico y para realizar su caracterización taxonómica y 

funcional mediante un análisis a nivel metagenómico.  El enfoque clásico se basó en el 

cultivo en medios selectivos de bacterias, actinobacterias, hongos y levaduras y conteos 

de UFC; por su parte, el análisis metagenómico se basó en flujo de trabajo 

bioinformáticos para determinar abundancia, clasificación taxonómica y funciones 

metabólicas de cada muestra de suelo.  
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OBJETIVOS 

Objetivo General 

Seleccionar un sitio representativo de cambio de uso del suelo de vegetación 

natural a cafetales en la Sierra Norte de Puebla. 

Objetivos específicos 

Caracterizar los sitios de muestreo por medio de las tecnologías de información 

geográfica. 

Identificar las modificaciones a nivel metagenómico y de fertilidad derivadas del 

cambio de uso del suelo de vegetación natural a cafetales en la Sierra Norte de Puebla. 

 

  



 

4 

CAPÍTULO I. SELECCIÓN DE UN SITIO REPRESENTATIVO DEL CAMBIO DE USO 

DEL SUELO, DE VEGETACIÓN NATURAL A CAFETALES, EN LA SIERRA NORTE 

DE PUEBLA. 

1.1 RESUMEN 

La trazabilidad de la geografía de un entorno productivo se modifica con 

frecuencia debido a cambios del paisaje con la intención de abastecer las necesidades 

alimentarias de la población y principalmente de la localidad a estudiar. Gracias a las 

tecnologías de la información geográfica es más fácil caracterizar una zona por sus 

condiciones edafoclimáticas por medio de los registros que se tienen en las plataformas 

de centros de georreferenciación. En el presente trabajo se realizó una caracterización 

de dos zonas de la localidad de Tlapacholoya, San Esteban Cuautempan, Puebla con 6 

puntos estratégicos en cada sector y determinar las condiciones ambientales de 

vegetación natural y cafetales.  

Palabras clave: tecnologías, información geográfica, edafoclimáticas, 

vegetación natural, cafetales. 

1.2 ABSTRACT 

The traceability of the geography of a productive environment is frequently 

modified due to changes in the landscape with the intention of supplying the food needs 

of the population and mainly of the locality to be studied. Thanks to geographic 

information technologies, it is easier to characterize an area by its edaphoclimatic 

conditions through the records that are kept in the platforms of georeferencing centers. 

In the present work, a characterization of two areas of the town of Tlapacholoya, San 

Esteban Cuautempan, Puebla was carried out with 6 strategic points in each sector and 

determine the environmental conditions of natural vegetation and coffee plantations.  

Key words: technologies, geographic information, edaphoclimatic, natural 

vegetation, coffee plantations. 
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1.3 INTRODUCCIÓN 

La importancia actual de la geografía, como ciencia de interés para los 

investigadores, es debido a su creciente desarrollo tecnológico, el cual permite dar 

respuesta a la complejidad de diferentes problemas ambientales, sociológicos, 

económicos, históricos, urbanísticos y antropológicos; es decir, proveer una 

representación de todos los tiempos del desarrollo global (Manzo y Jaramillo, 2021: 

Marca Fajado et al., 2021). Para otros autores el panorama real de la geografía es ser 

vista como un aspecto esencial para conocer el vínculo entre humanidad y naturaleza 

desde un enfoque científico (Espinoza et al., 2018; Marca Fajado et al., 2021). 

Bajo este enfoque los sistemas de información geográfica han incluido a las 

ciencias de la tierra principalmente la geografía, geología, mineralogía, entre algunas 

(Radicelli et al., 2019). 

(SIG) se ha definido como la agrupación de datos, procedimientos, hardware, 

software y recursos humanos, que se aplican directamente a la geografía (Radicelli et 

al., 2019). Estas herramientas han ayudado a los investigadores a una integración de la 

relación entre diversos componentes que permiten organizar, almacenar, manipular, 

analizar y modelar información a gran escala, permitiendo puntos de vista más 

elocuentes y precisos de la realidad (Alba-Rosano et al., 2020). 

En los últimos años la agricultura de precisión junto con otras disciplinas de 

ciencias biológicas ha buscado mantener esos lazos de diagnóstico informático por 

medio de SIG, con la finalidad de concientizar el uso de los recursos naturales a través 

de datos y tecnologías que ayuden a una mayor producción de cultivos, así como reducir 

la variabilidad en los costos de los insumos (Cisternas et al., 2020). 

Recientemente se ha destacado el uso de programas que permiten esa 

recopilación de información, como es el caso de ArcMap (ArcGIS 10.5). Khairy y 

Janardhana (2020) mencionan que esta aplicación se ha vuelto una herramienta muy útil 

debido a las diversas funciones que permiten realizar, como el mapeo y el registro de 

intersecciones de diferentes bases de datos, simplemente por medio de puntos obtenidos 

con un aparato de geoposición (GPS). 
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En el presente trabajo se realizó la selección de dos zonas con características 

edafoclimáticas similares y con cambio de uso de suelo de vegetación natural a cafetales 

en la localidad de Tlapacholoya, Cuautempan, Puebla, a través de los sistemas de 

información geográfica (SIG). 

1.4 MATERIALES Y MÉTODOS 

Se llevó a cabo la determinación de uso del suelo y vegetación, regímenes de 

humedad en el suelo, precipitación anual total, insolación anual, rangos de humedad, 

evapotranspiración real, mapa de suelos dominantes, edafología, climas, temperaturas 

(mínima absoluta, máxima y media anual) con las capas de datos vectoriales (.shp) que 

proporciona el Geoportal del Sistema Nacional de Información sobre Biodiversidad 

(SNIB) de México. (http://www.conabio.gob.mx/informacion/gis/). 

1.4.1 Área de estudio 

Por la reciente incorporación de terrenos con vegetación natural al cultivo del 

café en la zona, se decidió limitar la búsqueda del sitio ideal de muestreo dentro del 

Municipio de Cuautempan, el cual está ubicado en la Sierra Norte de Puebla, México, 

entre las coordenadas 19° 56' 29.896'' N / 97° 47' 18.24'' O. (Figura 1.1). 

 

http://www.conabio.gob.mx/informacion/gis/
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Figura 1.1. Geolocalización satelital de la comunidad de Tlapacholoya, Puebla, México, 
mediante Google Earth (consulta hecha el 29 de diciembre de 2022). 

1.4.2 Obtención de parámetros 

Las capas (.shp) fueron seleccionadas con base en una revisión de artículos 

científicos de los últimos años enlistados en el Cuadro 1.1, para la descripción 

edafoclimática de diversos ecosistemas. 

 En el Cuadro 1.2. Se hizo una lista de los autores de las capas que se utilizaron 

del Sistema Nacional de Información sobre Biodiversidad (SNIB) 

(http://www.conabio.gob.mx/informacion/gis/).  

 

http://www.conabio.gob.mx/informacion/gis/
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Cuadro 1.1. Parámetros de componentes geográficos más usados en los últimos años para geoprocesamiento 

edafoclimático. 

Parámetro Referencia 

Uso del suelo y vegetación, 

escala 1:250000, serie VII (continuo 

nacional) 

Villegas Martínez, D., y Gómez Demetrio, W. (2020). Procesos locales de 

transformación que detonan el cambio de uso de suelo y vegetación en un área 

natural protegida de la Región Centro de México. Acta universitaria, 30. 

Regímenes de humedad en el 

suelo 

Bacarrillo-López, R., Pedroza-Sandoval, A., Inzunza-Ibarra, M. A., Flores-

Hernández, A., y Macías-Rodríguez, F. J. (2021). Productividad de forraje de 

variedades de nopal (Opuntia spp.) bajo diferentes regímenes de humedad del 

suelo. Ecosistemas y Recursos Agropecuarios, 8(3). 

Precipitación anual total Jaimes Rodríguez, J., Ibáñez Castillo, L. A., Arévalo Galarza, G. A., 

Vázquez Peña, M. A., y Monterroso Rivas, A. I. (2021). Tendencias en la 

precipitación diaria de la cuenca alta Laja-Peñuelitas, Guanajuato. Revista 

mexicana de ciencias agrícolas, 12(7), 1263-1274. 

Insolación anual Molina, V. H. S., Méndez, J. L. A., y Canché, J. M. P. (2019). Un año de 

observaciones meteorológicas en Loma Bonita, Oax., México; una referencia 

climatológica para su industria agropecuaria. Revista Biológico Agropecuaria 

Tuxpan, 7(2), 206-221. 
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Parámetro Referencia 

Rangos de humedad Moreno-Martínez, A., Álvarez-Arteaga, G., y Orozco-Hernández, M. E. 

(2021). Heterogeneidad ambiental y alteraciones antrópicas en comunidades de 

manglar en el pacífico sur de México. Revista de Ciencias Ambientales, 55(1), 

70-85. 

Evapotranspiración real Santacruz de León, G., y Santacruz de León, E. E. (2020). Evaluación del 

desempeño del riego por aspersión en lotes con cultivo de banana en Chiapas, 

México. Siembra, 7(2), 1-13. 

Mapa de suelos dominantes Ramos-Reyes, R., Megía-Vera, H. J., y Landeros-Pascual, D. (2021). 

Modelo del cambio de uso de suelo en el sistema lagunar Carmen-Pajonal-

Machona, México. Terra Latinoamericana, 39. 

Edafología Pérez Miranda, R., Romero Sánchez, M. E., González Hernández, A., 

Rosales Mata, S., Moreno Sánchez, F., y Arriola Padilla, V. J. (2019). Modelado 

de la distribución actual y bajo cambio climático de pinos piñoneros endémicos 

de México. Revista mexicana de ciencias forestales, 10(56), 218-237. 

Climas Ruiz-Corral, J. A., Contreras Rodriguez, S. H., García Romero, G. E., y 

Villavicencio García, R. (2021). Climas de Jalisco según el sistema Köppen-
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Parámetro Referencia 

García con ajuste por vegetación potencial. Revista mexicana de ciencias 

agrícolas, 12(5), 805-821. 

Temperatura mínima absoluta Bocarando-Guzmán, M. D., Ríos-Corripio, M. A., Hernández-Cázares, A. 

S., Gómez-Merino, F. C., y Servín-Juárez, R. (2020). Caracterización de la oferta 

de moringa (Moringa oleifera Lam.) en México. Agro Productividad, 13(2). 

Temperatura máxima Hernández-Silva, N., Hernández-Ruiz, J., Gonzalez-Elizondo, M., 

Figueroa-Brito, R., y Villa-Ruano, N. (2020). Distribución potencial de dos 

subespecies de Montanoa tomentosa (Asteracerae) en México. Revista de 

Biología Tropical, 68(4), 1095-1106. 

Temperatura media anual en 

México (1910-2009) 

Martínez-Rincón, S., Valdez-Lazalde, J. R., de los Santos-Posadas, H. 

M., y Sánchez-Martínez, G. (2022). Risk of infestations by Dendroctonus 

mexicanus Hopkins and Dendroctonus frontalis Zimmermann bark beetles in 

forests of Michoacán. Revista Chapingo Serie Ciencias Forestales, 28(1). 
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Cuadro 1.2. Bases de datos de coberturas .shp obtenidas de CONABIO. 

Clave de shp Parámetro Fuente Referencias 

usv250s7gw Uso del suelo y 

vegetación, escala 

1:250000, serie VII 

(continuo nacional) 

Instituto 

Nacional de 

Estadística y 

Geografía (2021) 

INEGI, (19/11/2021). 'Conjunto de 

Datos Vectoriales de Uso de Suelo y 

Vegetación. Escala 1:250 000, Serie VII. 

Conjunto Nacional.', escala: 1:250 000. edición: 

1. Instituto Nacional de Estadística y Geografía. 

Aguascalientes, México. 

rehsu4mgw Regímenes de 

humedad en el suelo 

Maples-

Vermeersch, M. 

(1992) 

Maples - Vermeersch M. (1992) 

'Regímenes de humedad del suelo' en 

Hidregeografía IV.6.2 Atlas Nacional de México. 

Vol. II. Escala 1:4000000. Instituto de Geografía, 

UNAM. México 

isoyt1mgw Precipitación anual 

total 

García, E. 

(1998) 

García. E-CONABIO. 1998. 

Precipitación total anual, escala 1:1000000. 

Comisión Nacional para el Conocimiento y Uso 

de la Biodiversidad. México. 

insola8mgw Insolación anual Pérez-

Villegas, G. (1990) 

Pérez-Villegas, G. (1990). 'Insolación 

Anual' en Observatorios, Estaciones 
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Clave de shp Parámetro Fuente Referencias 

Meteorológicas e Insolación. IV.4.1 Atlas 

Nacional de México, Vol. II. Escala 1:8000000. 

Instituto de Geografía, UNAM. México. 

humed4mgw Rangos de 

humedad 

García, E. 

(1990) 

García, E. (1990), 'Rangos de 

humedad'. Extraido de Climas. IV.4.10. Atlas 

Nacional de México. Vol II. Escala 1: 4000000. 

Instituto de Geografia UNAM. México. 

evapr4mgw Evapotranspiración 

real 

Maderey-

Rascón, L. E. 

(1990) 

Maderey Laura E., (1990). 

'Evapotranspiración real' en Hidrogeografía 

IV.6.6. Atlas Nacional de México. Vol. II Escala 1 

4000000. Instituto de Geografía UNAM. México. 

edafo4mgw  Mapa de suelos 

dominantes 

Secretaría 

de Medio 

Ambiente, 

Recursos 

Naturales y 

Pesca, 

Subsecretaría de 

SEMARNAP, Subsecretaría de 

Recursos Naturales. (1998). 'Mapa de suelos 

dominantes de la República Mexicana'. (Primera 

aproximación 1996). Escala 1:4000000. México. 
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Clave de shp Parámetro Fuente Referencias 

Recursos 

Naturales (1998) 

eda251mgw Edafología INIFAP, 

CONABIO (1995) 

Instituto Nacional de investigaciones 

Forestales y Agropecuarias (INIFAP) - Comisión 

Nacional para el Conocimiento y Uso de la 

Biodiversidad (CONABIO), (1995). 'Edafología'. 

Escalas 1:250000 y 1:1000000. México. 

clima1mgw Climas García, E. 

(1998) 

García, E. - Comisión Nacional para el 

Conocimiento y Uso de la Biodiversidad 

(CONABIO), (1998). 'Climas' (clasificación de 

Koppen, modificado por García). Escala 

1:1000000. México. 

tmina1mgw  Temperatura 

mínima absoluta 

García, E. 

(1998) 

García, E. - CONABIO, (1998). 

'Temperatura mínima absoluta'. Escala 

1:1000000. México. 

tmaxa1mgw Temperatura 

máxima 

García, E. 

(1998) 

García, E. - CONABIO, (1998). 

'Temperatura máxima absoluta'. Escala 

1:1000000. México. 



 

14 

Clave de shp Parámetro Fuente Referencias 

tman13gw Temperatura media 

anual en México (1910-

2009) 

Cuervo-

Robayo, A. P., 

Téllez-Valdés, O., 

Gómez-Albores, 

M. A., Venegas-

Barrera, C. S., 

Manjarrez, J., 

Martínez-Meyer, 

E., (2014) 

Cuervo-Robayo, A. P., Téllez-Valdés, 

O., Gómez-Albores, M. A., Venegas-Barrera, C. 

S., Manjarrez, J., Martínez-Meyer, E., (2014). 

'Temperatura media anual en México (1910-

2009)', escala: 1:1000000. modificado por 

CONABIO (2015). México, D. F.. 
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1.4.3 Análisis de Datos 

Las capas se colocaron con los puntos de muestreo en el programa de ArcMap 

(ArGiS) 10.5 y se realizó una caracterización con la base de datos proporcionada, 

además de generar un mapa con cada .shp.  

1.5 RESULTADOS 

Mediante el uso de las herramientas de SIG fue posible ubicar un sitio que 

presenta dos condiciones de uso de suelo. La primera con vegetación natural y la 

segunda con cultivo de cafetos. El sitio ubicado cuenta con condiciones edafoclimáticas 

similares y se ubica en la localidad de Tlapacholoya, Cuautempan, Puebla, México. A 

partir de esta selección, se diseñaron las estrategias para ir al lugar seleccionado y 

realizar los muestreos del suelo para los análisis subsecuentes. 

1.5.1 Uso de suelo y vegetación  

Las dos zonas de muestreo se categorizaron como Bosque de Pino-Encino con 

clave (BPQ) (Figura a). 

1.5.2 Regímenes de humedad en el suelo  

La descripción en el par de zonas determinó un régimen Údico con 330 a 365 

días de humedad (Figura b). 

1.5.3 Precipitación anual total  

El Rango de precipitación en ambas zonas fue de 2000 a 2500 mm (Figura c). 

1.5.4 Insolación anual  

En el par de zonas se obtuvo un rango de 1800 a 2200 horas (Figura d).  

1.5.5 Rangos de humedad  

El análisis menciona que las zonas tienen un tipo de rango Húmedos (f) (Figura 

e). 
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1.5.6 Evapotranspiración real  

La zona no perturbada mantuvo un rango de evapotranspiración de 600-700 mm. 

en los seis puntos mientras que la región con cafetales demostró una relación de 700-

800 mm (Figura f).  
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Figura 1.2. Mapas generados mediante herramientas SIG para ubicar sitios candidatos de 
muestreo, perturbados y nativos, con rasgos edafoclimáticos similares. a) Uso de suelo y 
vegetación; b) Humedad en el suelo; c) Precipitación anual total; d) Insolación anual; e) 
Rangos de humedad; f) Evapotranspiración real. 

1.5.7 Mapa de suelos dominantes  

El análisis se obtuvo una caracterización de unidad de suelo Cambisol con 

subunidad de Eutrico (Figura g). 
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1.5.8 Edafología  

De acuerdo a los parámetros del shp las zonas muestran una descripción de 

Luvisol Órtico con textura fina con una clasificación litíca profunda (Figura h). 

1.5.9 Climas  

Ambas zonas tuvieron la misma descripción de: Templado, húmedo, temperatura 

media anual entre 12°C y 18°C, temperatura del mes más frio entre -3°C y 18°C y 

temperatura del mes más caliente bajo 22°C. Precipitación en el mes más seco mayor 

de 40 mm, lluvias todo el año y porcentaje de lluvia invernal mayor al 18% del total anual 

(Figura i). 

1.5.10 Temperaturas (mínima absoluta, máxima y media anual) (Figuras de j a l)  

1.5.10.1 Mínima absoluta  

De acuerdo con la base de datos el rango de las temperaturas en los dos lugares 

es de 2 a 4 °C, clasificados como zonas frías (Figura j).  

1.5.10.2 Máxima  

En la zona no perturbada el rango de temperatura máxima fue de 30 a 32 °C, 

mientras que en la zona con cafetales el parámetro fue de 32 a 34°C. Ambas zonas se 

categorizaron como Muy cálidas (Figura k).  

1.5.10.3 Media anual  

La zona no perturbada mantuvo un rango de 16 - 18°C. Por lo que se caracterizó 

como lugar templado, mientras que en la zona perturbada se obtuvieron dos parámetros. 

Los cuales fueron de 16 - 18°C y 18 - 20°C categorizando este sitio como templado y 

semicálido (Figura l).  
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Figura 2. Continuación g) Mapa de suelos dominantes; h) Edafología; i) Climas; j) 
Temperatura mínima absoluta; k) Temperatura máxima; l) Temperatura media anual. 
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Figura 3. Mapa generado de los puntos de muestreo geográfico de las dos zonas 
candidatas para la recolección de las muestras biológicas.  

1.6 DISCUSIÓN 

La información que nos ofrecen los Sistemas de Información Geográfica (SIG) 

permite apoyar al sector agrícola en zonas donde el aumento de la producción agrícola 

es constante, por esa razón es importante combinar el entorno agroproductivo y la 

variabilidad edafoclimática (Casillo-Días et al., 2021). Mediante el uso de las 

herramientas tecnológicas de los sistemas de información geográfica se consiguió 

cumplir con el objetivo inicial de este trabajo, el cual fue ubicar un sitio con dos 

condiciones de uso de suelo contrastantes. La primera con vegetación natural y la 

segunda con eliminación de la vegetación natural, en este caso, para el establecimiento 

de cafetales. 
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Determinar las condiciones edafoclimáticas permite relacionar los cambios de 

abundancia tanto de flora y fauna debido a que gran parte de estos componentes se 

asocian a las características climáticas y geográficas (Machado et al., 2020). Por otro 

lado, diversos autores argumentan que los criterios edafoclimáticos mantienen un papel 

importante en la zonificación agroecológica para el establecimiento de cultivos. En 

particular, estos criterios presentan un amplio y tradicional uso en el establecimiento de 

los sistemas agroforestales donde el poder de su despliegue tecnológico es notable 

(Suárez et al., 2021).  

Debido a que los requerimientos edafoclimáticos intervienen en el desarrollo y 

productividad de los cultivos, asignar un valor significativo a cada variable por medio de 

sistemas cartografiables permite modelar posibles riesgos emergentes, ante escenarios 

de cambio climático en el sistema que se desee implementar en una región específica 

(Quiroz et al., 2022).  

Mediante el uso de las herramientas georrefenciables se cumplió con el objetivo 

planteado. Adicionalmente, el mapeo que se obtuvo tiene uso potencial para que 

productores de la comunidad se orienten en el establecimiento de cultivos adecuados. El 

mapeo obtenido también puede servir de referencia a largo plazo para el monitoreo de 

los efectos del cambio climático.   

1.7 CONCLUSIÓN  

Los sistemas de información geográfica permitieron la ubicación de sitios con 

características edafoclimáticas similares y con cambio de uso de suelo contrastantes, de 

vegetación natural a cafetales, en la Sierra Norte de Puebla, específicamente de la 

comunidad de Tlapacholoya, Puebla, México.  

1.8 ALCANCES 

El uso de las tecnologías de SIG facilita el diseño de nuevos proyectos de 

investigación que permite a los investigadores dar a conocer a los productores de la 

región la actividad agroalimentaria y forestal potencial de su zona. Además, las 

herramientas SIG permiten realizar la caracterización edafoclimática de regiones de 
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difícil acceso. La Comisión Nacional para el Conocimiento y Uso de la Biodiversidad 

(CONABIO), el Instituto Nacional de Estadística y Geografía (INEGI), el Instituto Nacional 

de Investigación Forestal, Agrícola y Pecuaria (INIFAP) y otras instituciones proveen 

información biológica, geográfica y genética constantemente, por lo que ArcMap resulta 

ser una herramienta eficaz para el procesamiento de esta información.  
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CAPÍTULO II. CAMBIO DE USO DEL SUELO DE VEGETACIÓN NATURAL A 

CAFETALES Y SUS IMPLICACIONES A NIVEL METAGENÓMICO Y DE 

FERTILIDAD DEL SUELO EN LA SIERRA NORTE DE PUEBLA 

2.1 RESUMEN 

El impacto sobre las comunidades microbianas es constantemente influenciado 

por las alteraciones que se realizan en los entornos productivos. Realizar análisis 

convencionales ayuda a evaluar la proporción relativa de las poblaciones de la 

comunidad microbiana. Por otro lado, llevar a cabo análisis metagenómicos ayuda a 

evaluar la diversidad de genomas, así como encontrar nuevas funciones bioquímicas. En 

el presente estudio, se evaluaron suelos de dos sitios, uno bajo condiciones de 

vegetación natural y el otro bajo condiciones de cultivo de cafetal. La proporción relativa 

de la diversidad se hizo mediante UFC en cultivo microbiológico clásico. El análisis del 

metagenoma se hizo con base en secuencias. Con el abordaje clásico se encontró que 

predominaron las bacterias, seguidas de actinomicetos, hongos y levaduras; en tanto 

que el metagenoma indicó igual predominio de las bacterias, con la vegetación natural 

con la mayor cantidad de genomas (65%). A nivel funcional, las secuencias indicaron 

similar actividad. 

Palabras clave: suelo, comunidad microbiana, UFC, diversidad taxonómica, 

NGS. 

2.2 ABSTRACT 

The impact of microbial communities is constantly influenced by the alterations 

that are made in productive environments, performing conventional analyses helps us to 

understand a relative proportion of Colony and Conidia Forming Units (CFU), in selective 

culture media for Fungi and Yeasts, bacteria and actinomycetes. On the other hand, 

metagenomic analyses have represented a broader picture not only in diversity and 

abundance. Second-generation sequencing has allowed us to classify the sequences in 

Taxonomy and in biochemical and molecular processes that are carried out in the areas 

to be investigated. In the present work, microbiological analyses were performed in 

selective media. The samples that were collected were used to obtain metagenomic and 
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bioinformatic analysis of second-generation sequencing on the DNBseq platform of 

Natural Vegetation and Rhizosphere of Coffee Plantation.  

Keywords: CFU, taxonomy, abundance, second-generation sequencing, 

bioinformatic analysis. 

2.3 INTRODUCCIÓN 

La búsqueda de la soberanía agroalimentaria en México lleva consigo la 

implementación de procesos complejos de producción, mismos que le han dado al país 

un lugar importante a nivel mundial (Flores, 2019); El futuro de la obtención de alimentos 

teniendo en cuenta la conservación de los recursos bióticos y abióticos, depende 

directamente del manejo adecuado de la biodiversidad (Pautasso et al., 2013). Dentro 

de estos recursos naturales el suelo es considerado un recurso primario que ha permitido 

sostener a todos los ecosistemas y mantener a todo el medio ambiente, de la manera 

que lo conocemos (Martínez-Alva et al., 2020).  

El estudio científico de los suelos se ha vuelto una prioridad en el monitoreo de 

los ecosistemas, debido a la gran cantidad de microorganismos presentes en este medio. 

Las investigaciones han concluido que la importancia de las funciones de los 

microorganismos radica en que mantienen una buena calidad del sistema edáfico, 

gracias a la diversidad estructural del microbioma y a que favorecen la disponibilidad de 

nutrientes a las plantas, entre otras (Orozco-Corral et al., 2016). 

El catálogo y conteo de microorganismos determina la actividad y la complejidad 

en los sistemas de producción (Arévalo et al., 2014; Florida-Rofner et al., 2019), que se 

relacionan con procesos bioquímicos y moleculares, los cuales son componentes 

importantes en ciclos biogeoquímicos (Arévalo et al., 2014; Florida-Rofner et al., 2019). 

Una carga microbiana alta y diversa puede brindar a los cultivos tolerancia ante el ataque 

de algunas plagas o enfermedades causadas por fitopatógenos (Orozco et al., 2016; 

Ramírez-Marrache et al., 2019).  

La distorsión del suelo a través de la actividad humana genera mayor impacto 

en la vegetación por procesos como la deforestación y fragmentación, los cuales afectan 
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desfavorablemente los sistemas ecológicos (Hernández-Pérez et al., 2022).  El aumento 

constante de la población lleva a cabo modificaciones importantes en los ecosistemas, 

principalmente, el cambio de bosques por áreas agrícolas (López-Pacheco et al., 2021).  

Diversos estudios argumentan que la transformación de bosques a parcelas de 

producción agrícola puede causar una reducción de abundancia de algunos grupos 

microbianos asociados a ciclos de nutrientes. Esta disminución de la diversidad 

microbiana es conocida como perturbación biótica del suelo (Merloti et al., 2019) 

Las perturbaciones bióticas del suelo tienen un impacto considerable en los 

ciclos biogeoquímicos que se llevan a cabo principalmente por los microorganismos 

subterráneos (López-Pacheco et al., 2021). Este proceso de transformación es bien 

conocido a nivel macroscópico en plantas y animales donde no hay registro de pérdida 

de la diversidad tras la transformación (Giraldo et al., 2014); sin embargo, a nivel 

microscópico la alteración de los ciclos biogeoquímicos infiere una perturbación biótica 

donde se desconoce la extensión del impacto en las comunidades microbianas a nivel 

metagenómico (Rivera-Urbalejo et al., 2022) 

Aunque la biodiversidad de los microorganismos en el suelo no es constante, sin 

duda es tema de gran interés para los científicos debido a la capacidad que tienen estos 

organismos de colonizar todo tipo de ambiente y ser los principales participantes en 

procesos metabólicos, ecológicos y biotecnológicos que mantienen en equilibrio el 

entorno biológico (Rivera-Urbalejo et al., 2022). El conteo de microorganismos en placa 

ayuda a conocer la diversidad de los grupos más destacados que son los hongos, 

bacterias y las actinobacterias cultivables y que tienen amplia distribución en el suelo 

(Bach et al., 2018). De manera inicial, son este tipo de microorganismos cultivables los 

que pueden formar parte de desarrollos tecnológicos aplicados a la agricultura, como la 

fabricación de biofertilizantes o productos como agentes de control biológico. 

Precisamente, por tratarse de microorganismos cultivables en laboratorio que permite su 

manejo con métodos de microbiología tradicional (Pablo-Frene et al., 2018). 

En la actualidad, se han adoptado técnicas de secuenciación de nueva 

generación (NGS, Next Generation Sequencing, por sus siglas en inglés) para obtener 
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información más completa y amplia acerca de las comunidades microbianas y de los 

microorganismos no cultivables mediante técnicas de cultivo de microbiología clásica. 

Mediante estas tecnologías metagenómicas se ha llegado a definir que el porcentaje de 

organismos que se pueden cultivar es muy bajo, tal porcentaje oscila de 0.1 a 10% 

(Escalante-Lozada et al., 2004; Singh et al., 2022). Estas herramientas basadas en ADN 

permiten generar conjuntos de datos que infieren la composición taxonómica de la 

comunidad ecológica por medio de secuencias de nucleótidos (Schmidt et al., 2022). En 

este aspecto, el análisis tipo “shotgun” ha servido para secuenciar de forma rápida todos 

los fragmentos de ADN en comunidades microbianas, y relacionarlos con la abundancia, 

composición, identidad, estructura y función de estos microorganismos (Schmidt et al., 

2022). 

El objetivo de este Capítulo fue identificar las diferencias cuantitativas 

microbianas y caracterizar taxonómica y funcionalmente el microbioma edáfico de dos 

sitios con cambio de uso de suelo de la Sierra Norte de Puebla, específicamente de la 

comunidad de Tlapacholoya, Puebla, México. Uno de los sitios correspondió a una zona 

no perturbada con una vegetación dominante de pino-encino y el otro, a una zona en la 

que se derribó la vegetación natural para establecer un agroecosistema basado en 

cafetales.  

2.4 MATERIALES Y MÉTODOS 

2.4.1 Análisis microbiológico 

2.4.1.1 Área de estudio 

Para cumplir con el objetivo planteado, se eligieron sitios de recolección de las 

muestras biológicas. La selección de los sitios se determinó    mediante herramientas de 

SIG, de acuerdo con la metodología y resultados presentados en el Capítulo I de este 

documento.  

El muestreo de suelos se llevó a cabo en el municipio de San Esteban 

Cuautempan, en la comunidad de Tlapacholoya, ubicada en la Sierra Norte de Puebla, 

México. 
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2.4.1.2 Recolección de la muestra 

Para el muestreo de suelos, en el primer sitio, correspondiente a una zona no 

perturbada de bosque pino-encino, las muestras se tomaron con una secuencia de 

puntos en zig zag. En el segundo sitio, de dedicación agrícola para el cultivo de cafetales, 

el muestreo se realizó totalmente al azar.  

En ambos casos se prepararon muestras compuestas de 6 puntos, la ubicación 

de cada sitio muestreado se registró con un GPS Etrex 10 (Garmin International, Inc., 

Olathe, KS, USA) (Cuadro 2.1). Cada submuestra fue de 150 g aproximadamente, las 

cuales se obtuvieron con una pala a una profundidad aproximada de 20 – 30 cm, se 

colocaron en bolsas con cierre hermético y se guardaron en condiciones de frío dentro 

de una hielera con refrigerante (Cuaran et al., 2021). 
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Cuadro 2.1. Coordenadas de longitud y latitud de los puntos de muestreo de los dos sitios 
bajo estudio, NP: No perturbada; P: Perturbada 

Punto Longitud Latitud 

NP1* -97.781102 19.938173 

NP2 -97.780853 19.938235 

NP3 -97.780578 19.938308 

NP4 -97.780594 19.938346 

NP5 -97.781159 19.938262 

NP6 -97.781413 19.938034 

P1* -97.781011 19.94146 

P2 -97.781111 19.941427 

P3 -97.781169 19.941413 

P4 -97.781286 19.941223 

P5 -97.781314 19.941289 

P6 -97.78132 19.941312 

2.4.1.3 Determinación del contenido microbiano 

La evaluación de la comunidad microbiana de cada muestra se hizo mediante la 

cuantificación de unidades formadoras de colonias (UFC) de bacterias, actinobacterias, 

de hongos y levaduras. Para ello, se pesó un gramo de suelo de cada muestra 

compuesta y se colocó en un frasco con 90 ml de agua destilada estéril, luego se mezcló 

vigorosamente mediante un agitador Vortex Modelo Genie 2 (Scientific Industries, Inc., 

USA) durante 10 min para después preparar diluciones seriadas en medios de cultivo. 
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Los medios que se seleccionaron para bacterias fueron agar nutritivo con la 

dilución 1x10-5. Para actinobacterias, se utilizó la misma concentración en medio Czapek. 

Para hongos y levaduras se utilizó PDA con rosa de bengala con la dilución 1x10-3. La 

inoculación en cada placa fue de 100 µl y la distribución homogénea de la alícuota se 

hizo con un asa de siembra de Digralsky hasta que la gota se secó por completo. Las 

placas se dejaron incubando durante 72 h a 32°C para finalmente realizar el consenso 

de colonias en la cámara de conteo mediante la metodología descrita por Chaves-

Bedoya et al. (2013) y Campos-Avelar et al. (2020) 

2.4.1.4 Diseño experimental 

Las siembras se realizaron por triplicado en cada medio de cultivo con cada 

muestra compuesta aplicando un diseño completamente al azar con las UFC como 

variable respuesta. 

2.4.1.5 Análisis de datos 

Para el estudio de resultados obtenidos del consenso de cada placa se hizo un 

análisis de ANOVA. Los datos se colocaron en el programa R Studio 4.2.1 con la librería 

WRS2 (Alhasan et al., 2020). 

2.4.2 Estudio metagenómico 

2.4.2.1 Muestreo, Recolección y Almacenamiento De Muestras 

Las zonas de muestreo fueron las mismas que en el estudio microbiológico 

detallado en el punto 2.4.1 de este documento.  

2.4.2.2 Procesamiento de muestras  

Una vez colectadas las muestras se realizaron dos muestras compuestas de 

cada zona con las 6 submuestras, las cuales se juntaron en un solo envase para 

someterlas a agitación durante 30 min. Transcurrido el tiempo, se tomaron 250 mg de 

suelo de cada muestra compuesta con un popote esterilizado. Este suelo se colocó en 

un tubo tipo Eppendorf de 2 ml al cual se le agregaron 200 ul del estabilizador DNA/RNA 

ShieldTM (ZYMO RESEARCH, Corp., USA) según lo descrito por Pavlovska et al. (2021). 
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Las muestras así tratadas se mantuvieron a temperatura ambiente hasta su envío para 

la extracción, cuantificación y secuenciación del ADN. 

2.4.2.3 Envío de las muestras y extracción de ADN 

Las muestras compuestas se enviaron a la empresa de BGI Genomics (Hong 

Kong, China) mediante servicio de paquetería. Éstas se empaquetaron con papel 

absorbente dentro de tubos CorningTM de fondo cónico. Se enviaron tres repeticiones de 

cada muestra bajo condiciones de temperatura ambiente. La extracción de ADN se hizo 

con E.Z.N.A.® Soil DNA Kit (Omega Bio-tek, Norcross, GA, USA) y la cuantificación se 

hizo con el Kit de ensayo de ADNds Qubit™ BR (InVitrogenTM, Waltham, Ma, USA) 

utilizando un fluorómetro Qubit (Thermo Scientific).   

2.4.2.4 Secuenciación 

La secuenciación de las muestras se hizo mediante tecnología NGS con base 

en la selección de la Plataforma de Secuenciación DNBseq de BGI Genomics. 

2.4.2.5 Análisis bioinformático y procesamiento de datos 

Análisis mediante MG-RAST 

La visualización de las secuencias se determinó en el programa FastQC versión 

0.11.9 para posteriormente subir las secuencias al servidor de MG-RAST versión 4.03 

para el procesamiento de datos (Babalola et al., 2022). 

Análisis de abundancia y taxonómico 

Una vez terminando el emparejamiento de las secuencias y la depuración de 

genoma humano se utilizó la plataforma de RefSeq, para la caracterización taxonómica 

mediante las categorías: Dominio, Phylum, Clase, Orden y Familia (Oliveira et al., 2021) 

resaltando los mapas de bacteria, eucariontes, arqueas y virus. Por último, se utilizó la 

extensión de Krona para graficar los géneros presentes en las muestras (Cao et al., 

2021). 
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Análisis de perfil metabólico 

En la descripción metabólica de cada muestra se utilizaron los grupos ortólogos 

(COG) KEGG Orthology (KO), grupo ortólogo no supervisado (NOG) y la base de datos 

de subsistemas para realizar gráficas circulares y una gráfica de calor. En la construcción 

de un modelo integrado de redes de interacción molecular se ocupó la extensión de 

Cytoscape para comparar homologías (Choudhari et al., 2021). 

Análisis de rutas metabólicas 

Una vez obtenida la base de datos de las secuencias se seleccionó Subsystemas 

y KEEG Orthology (KO) para la anotación funcional, usando la extensión de KEGG 

Mapper para ilustrar las vías metabólicas predichas de las muestras genómicas 

(Rodrigues et al., 2021).   

Análisis de subsistemas 

Las lecturas de las muestras se cargaron en el servidor de MG-RAST para la 

predicción y la anotación de genes y se graficaron con Krona dentro del mismo servidor 

(Hong et al., 2019).  

Análisis mediante servidor 

La base de datos fue analizada por medio del sistema operativo Ubuntu 20.04 

desde terminal, para acceder de manera remota al servidor. Una vez obtenidas las 

secuencias se visualizaron en el programa FastQC versión 0.11.9 

(https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/) (Burks y Azad, 2022). 

En el ensamble de metagenomas se usó el programa MEGAHIT versión 1.2.9 

con los parámetros –min-contig-len 1000 --presets meta-large. La anotación taxonómica 

se realizó con el programa Kraken2 versión 2.1.2 utilizando la base de datos Standard 

(archaea, bacteria, viral, plasmid, human1, UniVec_Core) y PlusPF (Standard plus 

protozoa y fungi) por medio de contigs (Sanchez et al., 2022; Salazar et al., 2022; 

Dimopoulos et al., 2022). 

https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/
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Para la obtención de reads se utilizó el programa de Bracken con las bases de 

datos Standard y Plus (Govender y Eyre, 2022). Con los resultados se graficó en Excel 

y en lenguaje de Python 3.11.0 con las paqueterías de Ploty.js versión 2.13.3 

Análisis de fertilidad de suelo 

Se pesaron 300 g. de cada muestra compuesta de suelo y se homogeneizó en 

un tamiz de 2 mm. de diámetro, para ser colocados en papel estraza durante 48 h. La 

obtención de resultados de NO3, NH4, se realizó con destilación por arrastre de vapor. El 

P se obtuvo por el método de Olsen (colorimetría azul de molibdeno). Mientras que Ca, 

Mg, Fe, Cu, Mn, Zn. por absorción atómica. Se empleó emisión atómica para K y Na. El 

N total (Nt), se analizó por el método Kjeldahl, digestión con H2SO4 concentrado (arrastre 

de vapor y destilación). El análisis de B, se realizó por Azometine H.  

2.5 RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

2.5.1 Estudio microbiológico 

Cuadro 2.2. Tamaño de la comunidad microbiana (UFC) en condiciones de vegetación 
natural y cafetal. 

Microorganismos Cafetal Vegetación natural 

Hongos y levaduras 

totales 

2.13 x 104 ± 4.1 x 103 9.3 x 103 ± 5.7 

x103 

Bacterias totales 4.6 x 105 ± 3 x 105 2 x 105 ± 0 

Actinomicetos totales 6 x 104 ± 2.6 x 104 1 x 104 ± 4 x 103 
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Figura 2.1. Tamaño de la población de microorganismos en condiciones de vegetación 
natural y cafetal. 

La comunidad microbiana de la condición de zona perturbada (cafetal) presentó 

mayor abundancia de poblaciones de microorganismos en comparación con la condición 

de zona no perturbada (vegetación natural). En general, en el conteo de 

microorganismos en ambas zonas, predominaron las bacterias, seguido de las 

actinobacterias, hongos y levaduras. Se registraron diferencias estadísticas significativas 

(P < 0.05) en la cantidad de microorganismos entre los dos tipos de condiciones 

evaluadas. La mayor cantidad de microorganismos, de los tres tipos, se presentó en la 

condición de cafetal (Cuadro 2.5.1 y Figura 2.1). En este sentido, Treonis et al. (2010) 

mencionan que el manejo agrícola reduce la biodiversidad de distintas comunidades 

bacterianas y grupos de fauna como los nematodos; teniendo mayor respuesta entre los 

hongos. El aumento de la biomasa de microorganismos y microfauna descomponedora 

en suelos labrados (0–5 cm de profundidad) se relaciona con una disminución en la 

abundancia de nematodos fitoparásitos.  

2.13x104

9.3x103

4.6x105

2x105

6x104

1x104

0 100000 200000 300000 400000 500000 600000

Hongos y Levaduras Totales

Hongos y Levaduras Totales

Bacterias totales

Bacterias totales

Actinomicetos Totales

Actinomicetos Totales

C
af

et
al

V
eg

e
ta

ci
ó

n
N

at
u

ra
l

C
af

et
al

V
eg

e
ta

ci
ó

n
N

at
u

ra
l

C
af

et
al

V
eg

e
ta

ci
ó

n
N

at
u

ra
l

UFC    



 

34 

Por otro lado, son varios los trabajos que mencionan que la labranza además de 

ser reconocida como una práctica de manejo, es también un procedimiento que agrega 

materiales orgánicos al suelo. Este tipo de manipulación provoca mineralización más 

acelerada de la materia orgánica del suelo y promueve una mayor cantidad de 

microorganismos. Otros reportes, no obstante, indican que la labranza puede tener 

efectos perjudiciales sobre los organismos del suelo (Lenz y Eisenbeis, 2000, 

Berkelmans et al., 2003). Por sí misma, la labranza se asocia con una biomasa fúngica 

reducida (Beare et al., 1997, Frey et al., 1999, Simmons y Coleman, 2008) que de manera 

colateral afecta a los nematodos que se alimentan de hongos (Beare et al., 1992). Sin 

embargo, la labranza también se puede usar para incorporar enmiendas al suelo y, por 

lo tanto, agregar materiales orgánicos y expanir sus efectos a capas más profundas del 

suelo. Las comunidades bacterianas pueden mostrar mayor crecimiento cuando la 

labranza se combina con la aplicación de abonos, mientras que sin labranza puede 

favorecerse el desarrollo de comunidades de hongos (Moore, 1994). Si bien se ha 

demostrado que los microorganismos del suelo (bacterias, hongos) y la microfauna 

(nematodos y protozoos) responden muy bien a la aplicación de abonos al suelo, pocos 

experimentos han investigado la respuesta de todos estos organismos simultáneamente 

y en todo el perfil del suelo. 

Investigaciones indican que la mayor fuente de riqueza en actinobacterias 

proviene del suelo (Rodríguez-Guerra et al., 2021); sin embargo, en el presente estudio 

las poblaciones más grandes de microorganismos estuvieron representadas por 

bacterias>actinobacterias>hongos y levaduras. Diversos estudios describen que las 

bacterias juegan papeles importantes en procesos metabólicos (Vera-Morales et al., 

2022), biotecnológicos (Rangel-Ibañez y Zafra, 2022; Rodríguez-Gonzáles et al., 2022) 

y en sitios contaminados (Flores-Pantoja et al., 2022). Los resultados de este estudio 

están en línea con lo reportado en la literatura y concuerdan en que las bacterias son los 

organismos más abundantes en suelo perturbado agrícola y en suelo no perturbado. 

Se sabe que las técnicas de manejo agrícola, como la labranza, afectan la 

biomasa microbiana del suelo y principalmente su biodiversidad (Huang et al., 2013; 

Kabir, 2005; Mathew et al., 2012). Como consecuencia, su contribución a la necromasa 
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bacteriana y al secuestro de carbono también se alteran y son aspectos de importante 

consideración ecológica en esta era de cambio climático global dado que el efecto en los 

microorganismos por el cambio de uso del suelo, de vegetación natural a terrenos con 

aptitud agrícola, puede variar considerablemente y verse modulado de manera adicional 

por factores como el tipo y la textura del suelo, las condiciones climáticas, el sistema de 

labranza utilizado y el tiempo de adopción (Chenu et al., 2019; Minasny et al., 2017).  

2.5.2 Estudio metagenómico 

2.5.2.1. Calidad de la secuenciación FastQC  

La secuenciación de los fragmentos de ADN de las dos muestras bajo análisis 

produjo 45,414,437 secuencias. El análisis de calidad mediante FastQC indicó que las 

secuencias obtenidas tuvieron buena calidad (Figura 2.2) con base en los puntajes de 

Phred > 30 (Q30; error-probabilidad > = 0.001; Sharma y Singh, 2022). Actualmente, a 

través de secuenciadores modernos de alto rendimiento se pueden obtener cientos de 

millones de secuencias en cada ejecución. Como primer paso, antes de iniciar los análisis 

y generar conclusiones acerca de los procesos biológicos, siempre se deben realizar 

algunas comprobaciones de control de calidad. Este primer paso permite calificar el 

apropiado funcionamiento del equipo y descartar problemas operacionales o sesgos. La 

mayoría de los secuenciadores generan un informe de control de calidad como parte de 

su canal de análisis, pero esto generalmente solo sirve para identificar problemas 

técnicos generados por el propio equipo de secuenciación. FastQC tiene como objetivo 

proporcionar un informe de control de calidad que puede detectar problemas que se 

originan en el secuenciador o en el material de la biblioteca inicial. FastQC se utiliza de 

dos maneras, puede ejecutarse como una aplicación interactiva independiente para el 

análisis inmediato de una pequeña cantidad de archivos FastQ o puede ejecutarse en un 

modo no interactivo donde sería adecuado para integrarlo en una vía de análisis más 

grande para el procesamiento sistemático de una gran cantidad de archivos (Wingett y 

Andrews, 2018). 
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Vegetación natural     Cafetal 

 

Figura 2.2. Análisis con FastQC para realizar el control de calidad de las muestras 
secuenciadas. Las barras indican la calidad de las secuencias con los índices de Phred 
en los cuales un número superior a 30 indica lecturas de excelente calidad.  

2.5.2.2. Análisis de abundancia y taxonomía  

Análisis completo 

El análisis de las secuencias determinó una abundancia global de Archaea, 

Bacteria, Eukaryota, Virus y secuencias desconocidas con 22,781,738 lecturas para la 

muestra de vegetación natural mientras que en la muestra de cafetal obtuvo un total de 

abundancia de 22,632,699. Por lo anterior, la vegetación natural presentó mayor cantidad 

de genomas (0.65%). Como se indicado en informes anteriores (Tischer et al., 2015; Tian 

et al., 2017), el uso del suelo puede cambiar la abundancia de los microorganismos 

edáficos.  En la actualidad, varias técnicas moleculares, como la reacción en cadena de 

la polimerasa acoplada a electroforesis en gel con gradiente de desnaturalización (PCR-

DGGE), el polimorfismo de fragmentos de restricción terminales (T-RFLP) y la 

secuenciación de alto rendimiento se utilizan para analizar la comunidad microbiana del 

suelo (Chen et al., 2017; Orlewska et al., 2018; Trivedi et al., 2019). Especialmente, se 

concede gran utilidad a la secuenciación de alto rendimiento de amplicones de genes 

(como la secuenciación de MiSeq); la cual genera enormes cantidades de lecturas de 

ADN y proporciona una descripción mucho más detallada de la respuesta de la 

comunidad microbiana del suelo al cambio de uso del mismo (Cao et al., 2017; Tin et al., 

2018). 
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Las estrategias de gestión óptimas son esenciales para mantener una buena 

calidad del suelo y la sostenibilidad a largo plazo de la producción agrícola (Li et al., 2015; 

Deng et al., 2006; Ramesh et al., 2009). Durante la última década, la agricultura intensiva 

ha causado una clara disminución de la fertilidad del suelo, lo cual es una gran 

preocupación para la productividad y estabilidad agrícola a largo plazo (Sarma et al., 

2017; Agegnehu et al., 2014). En el caso de este trabajo, el establecimiento del cultivo 

de café redujo la biodiversidad total analizada, comparado con la vegetación natural 

(Figura 2.3).  
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 Vegetación natural (a)      

          

Cafetal (b) 

                             

Figura 2.3. Análisis completo de las secuencias obtenidas en condiciones de vegetación 
natural (a) y cafetal (b). La identificación taxonómica está representada en gráfica circular 
donde las separaciones indican que entre más grande sea un segmento representa mayor 
abundancia del género que se indica en la etiqueta. De igual manera la fracción con menor 
proporción indica menor cantidad de ese género. 
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Análisis de bacterias 

En el análisis de “Bacteria” la muestra vegetación natural obtuvo un total de 

abundancia de 22,324,876 mientras que el ejemplar de cafetal alcanzó 22,140,851. De 

esta manera la muestra de vegetación natural presentó más lecturas que la muestra de 

cafetal (0.83%, Figura 2.4). Se considera que los suelos albergan la mayor variedad de 

microorganismos en la tierra debido a la gran variación en sus propiedades y alta 

heterogeneidad espacial. La actividad y el crecimiento de estos microbios son sensibles 

a los hábitats y edades del suelo. El material parental del suelo proporciona los elementos 

que ofrecen el entorno nutricional básico para el establecimiento y desarrollo de la 

comunidad microbiana. Además, las comunidades microbianas también están muy 

influenciadas por actividades antropogénicas a largo plazo, como la labranza, la 

fertilización y el riego. Los microorganismos, especialmente las bacterias, que 

representan del 70 al 90 % de las poblaciones microbianas, son responsables de una 

variedad de procesos del suelo, como la descomposición de la materia orgánica, el ciclo 

de nutrientes y la fertilidad del suelo. Por lo tanto, existe una necesidad apremiante de 

comprender mejor los mecanismos que impulsan las variaciones en las comunidades 

bacterianas en respuesta a los impactos de las actividades humanas y los materiales 

originales del suelo (Lian et al., 2022). En este caso, se confirma que la destrucción de 

la vegetación natural para dar paso al cultivo del café provoca un incremento en la 

diversidad de bacterias, acompañada de una aceleración en su actividad (Cuadro 2, 

estudio microbiológico). 
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Vegetación natural (a) 

 

 

Cafetal (b) 

 

 

Figura 2.4  Análisis de las secuencias obtenidas para bacterias en condiciones de 
vegetación natural (a) y cafetal (b). 

Análisis de Eucariontes 

De acuerdo con el análisis la muestra de vegetación natural tuvo una abundancia 

de eucariontes de 285,698 mientras que la de cafetal obtuvo un mayor número con 

293,762. El análisis ómico de eucariontes del suelo cobra cada vez más valor, así como 
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las propiedades físicas y químicas del suelo, las cuales se han utilizado ampliamente 

para medir su calidad (Parr y Papendick, 1997). Sin embargo, estas propiedades suelen 

cambiar en una escala de tiempo (décadas) que es demasiado larga para fines de 

gestión. Por el contrario, se ha demostrado que las propiedades del suelo basadas en 

actividades biológicas y bioquímicas, como las enzimas del suelo, comunidades de 

eucariontes o la comunidad de nematodos, responden a pequeños cambios en las 

condiciones del suelo, proporcionando así información sensible a alteraciones sutiles de 

la calidad del suelo (Pascual et al., 2000). En el presente trabajo se determinó que la 

diversidad de organismos eucariontes se potenció con el cambio de uso del suelo de 

vegetación natural a cafetal. 
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Vegetación natural (a) 

 

Cafetal (b) 

 

Figura 2.5. Análisis de las secuencias obtenidas para eucariontes en condiciones de 
vegetación natural (a) y cafetal (b). 

Análisis de Arqueas 

Se reportó un total de 166,370 de abundancia de arqueas en la muestra de 

vegetación natural mientras que en la de cafetal superó este valor con 191,950 lecturas. 

El análisis de la composición taxonómica y funcional indica que la composición 

taxonómica de las arqueas, en lugar de las bacterias, estuvo significativamente mejor 

relacionada con la composición funcional de las comunidades microbianas. En conjunto, 

los estudios muestran que las arqueas son más importantes que las bacterias para 
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impulsar la estequiometría del suelo en hábitats con deficiencia de fósforo y sugieren una 

diferenciación de nicho de bacterias del suelo y arqueas en la regulación del ciclo C/N/P 

del suelo en bosques subtropicales (Wang et al., 2022). Lo anterior indica que en la 

vegetación natural hay una actividad moderada de arqueas en el suelo, pero al 

establecer el cultivo del café aumenta la diversidad de este grupo y se acelera esta 

actividad microbiana relacionada con los ciclos biogeoquímicos de los nutrimentos 

(Figura 2.6). 
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Vegetación natural (a) 

 

Cafetal (b) 

 

Figura 2.6. Análisis de las secuencias obtenidas para arqueas en condiciones de 
vegetación natural (a) y cafetal (b). 

Análisis de Virus 

En el análisis de virus la muestra de vegetación natural obtuvo un total de 

abundancia de 4361 entretanto la de cafetal aventajó con 5696. 
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Vegetación natural (a) 

 

Cafetal (b) 

 

Figura 2.7. Análisis de las secuencias obtenidas para virus en condiciones de vegetación 
natural (a) y cafetal (b). 

2.5.2.3. Análisis de perfil metabólico 

En relación con los procesos, la muestra de vegetación natural obtuvo mayor 

número de abundancia en procesos enzimáticos relacionados con procesos celulares, 

metabolismo y actividades metabólicas pobremente estudiadas (Cellular processes, 

Metabolism y Poorly Characterized), mientras que en la muestra de cafetal predominaron 
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procesos de almacenamiento y procesamiento de información (Information Storage and 

Processing).  

La genómica comparativa se esfuerza por lograr sus objetivos mediante la 

identificación de genes homólogos (aquellos que comparten un ancestro común) 

mientras intenta delinear aún más los eventos de especiación y duplicación que 

ocurrieron durante la historia evolutiva de cada familia de genes. Los genes homólogos 

que divergieron después de un evento de especiación se denominan ortólogos, mientras 

que los genes que se originaron después de un evento de duplicación se denominan 

parálogos. Esta distinción evolutiva entre subtipos homólogos tiene importantes 

implicaciones prácticas y ha sido un tema de intensa investigación durante las últimas 

dos décadas (Altenhoff et al., 2016). Por ejemplo, generalmente se menciona que los 

eventos de neo y sub funcionalización (funciones nuevas y secundarias) son más 

frecuentes entre genes parálogos (es decir, después de la duplicación de genes). Por el 

contrario, los genes ortólogos tienen más funciones conservadas, incluso entre 

organismos evolutivamente distantes. Por lo tanto, la identificación precisa de las 

relaciones de ortología es crucial para muchos pasos en la identificación de flujos 

genómicos, como la determinación funcional in silico de genes desconocidos, la 

predicción de la interacción proteína-proteína y la reconstrucción filogenética de especies 

(Gabaldon y Koonin, 2013). 

Los análisis de grupos de genes ortólogos (COG, por sus siglas en inglés, 

Clusters of Orthologous Genes) han sido una herramienta popular para la descripción 

del genoma microbiano y la genómica comparativa. Este tipo de análisis fue creado 

inicialmente con el propósito de la clasificación evolutiva de familias de proteínas. El 

análisis COG se ha utilizado, además, para la determinación funcional directa de 

genomas secuenciados, para tareas como: 1) unificación de la anotación del genoma en 

grupos de organismos relacionados; 2) identificación de genes faltantes y/o no 

detectados en genomas microbianos completos; 3) análisis de operones, que en muchos 

casos permiten la predicción de nuevos sistemas funcionales; 4) análisis de rutas 

metabólicas y predicción de formas alternativas de las enzimas; 5) comparación de 
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organismos por categorías funcionales COG; y 6) priorización de objetivos para la 

caracterización estructural y funcional (Galperin et al., 2019). 

En este sentido y con base en el análisis COG, la muestra de vegetación natural 

generó mayor información que la muestra de cafetal. La diferencia entre vegetación 

natural y cafetal indica que, al establecer el cultivo, la información almacenada para 

realizar diversos procesos metabólicos, se pone en funcionamiento y se promueve su 

replicación. Mientras tanto, en la vegetación natural hay más información relacionada 

con el metabolismo, pero se encuentra en estado latente. 
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Vegetación natural COG (a) 

 

Cafetal COG (b) 

 

Figura 2.8. Análisis del perfil metabólico COG en condiciones de vegetación natural (a) y 
cafetal (b). 
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Análisis NOG 

En base al análisis NOG la muestra de cafetal superó en Cellular Processes and 

Signaling mientras que la de vegetación natural obtuvo mayores porcentajes en 

Information Storage and Processing, Metabolism y Poorly Characterized. Siendo la 

muestra de vegetación natural con mayores procesos en NOG. El análisis NOG (grupos 

ortólogos no supervisados, por sus siglas en inglés, Non-supervised Orthologous 

Groups) proporciona datos de ortología e información funcional integral para organismos 

de todos los dominios de los seres vivos (Hernández-Plaza et al., 2022). 
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Vegetación natural NOG (a) 

 

Cafetal NOG (b) 

 

Figura 2.9. Análisis del perfil metabólico NOG en condiciones de vegetación natural (a) y 
cafetal (b). 
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Análisis KO (KEGG Orthology) 

En el análisis de KO la muestra de vegetación natural superó en los parámetros 

de Cellular Processes, Enviromental Information Processing y Human Diseases. La 

muestra de cafetal superó en los parámetros Genetic Information Processing, 

Metabolism y Organismal Systems. Siendo la muestra de cafetal la de mayor abundancia 

en base a estos procesos.  

“KEGG” (Enciclopedia de genes y genomas de Kyoto) es una base de datos para 

el análisis sistemático de las funciones de los genes, que vincula la información genómica 

con información funcional de orden superior o metabólica, celular y de señalización. La 

información genómica se almacena en la base de datos “GENES”, que es una colección 

de catálogos de genes para todos los genomas que están completamente secuenciados 

y algunos genomas parciales con anotaciones actualizadas de las funciones de los 

genes. La información funcional de orden superior se almacena en la base de datos 

“PATHWAY”, que contiene representaciones gráficas de procesos celulares, como el 

metabolismo, el transporte de membrana, la transducción de señales y el ciclo celular. 

La base de datos “PATHWAY” se complementa con un conjunto de grupos de genes 

ortólogos para la información sobre subvías conservadas (motivos de vía), que a menudo 

están codificadas por genes acoplados posicionalmente en el cromosoma y que son 

especialmente útiles para predecir funciones genéticas. Una tercera base de datos en 

“KEGG” es “LIGAND”, que brinda información sobre compuestos químicos, enzimas y 

reacciones enzimáticas. “KEGG” proporciona herramientas gráficas en Java para 

navegar por mapas genómicos, comparar dos mapas genómicos y manipular mapas de 

expresión, así como herramientas computacionales para comparación de secuencias, 

comparación de gráficos y cálculo de rutas (Kanehisa y Goto, 2000). 

Diversos trabajos mencionan que las modificaciones de bosques por agricultura 

generan una disminución de carga microbiana y de múltiples procesos enfocados a 

fuentes de carbono (Ojeda et al., 2022); sin embargo, en el presente trabajo en base 

abundancia el análisis comparativo se encontraron números similares en procesos 

bioquímicos como en taxonomía microbiana. En otras variables consideradas en este 
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trabajo, se observó que la cantidad de microorganismos o su actividad aumentó con el 

paso de vegetación natural a cafetal.  

Investigaciones indican que los cambios en las estructuras del suelo afectan 

directamente a las comunidades microbianas y hay un aumento en emisiones de gases 

con efecto invernadero (García de Salomone, 2011), sin embargo, por medio de las rutas 

metabólicas de KEGG Mapper se puede ver que la interacción es muy similar en ambos 

sitios de muestreo, también con NOG, KO, y COG la relación de actividad metabólica es 

similar. Trabajos como los de (Quevedo et al.,2022; Carrero-Ramírez et al., 2022: 

Rangel-Ibañez y Zafra, 2022), mencionan que la importancia de mantener una 

abundancia y diversidad de microorganismos en suelos es parte fundamental en los 

ciclos biogeoquímicos ya que tienen una correlación directa como un bioindicador 

eficiente de funciones. (Hernández y Lizarazo, 2015). Gracias a los estudios moleculares 

se pudo comprobar que el impacto de disminución o aumento en taxonomía, abundancia 

y potencial metabólico es parecido en dos zonas distintas de la misma región, como ha 

sido reportado en trabajos realizados en medio in vitro de dos ambientes uno perturbado 

y otro sin perturbar (Beltran-Pineda et al 2014). 
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Vegetación natural KO (a) 

 

Cafetal KO (b) 

 

Figura 2.10. Análisis del perfil metabólico KO en condiciones de vegetación natural (a) y 
cafetal (b). 

Actividad metabólica 

La figura 2.11 es una Gráfica de calor donde muestra la actividad metabólica 

entre una zona y otra. Los cuadros azules indican una menor cantidad y los cuadros 

amarillos representan mayor eficiencia en procesos ómicos. En este aspecto, los datos 

mostraron que no hay diferencias entre vegetación natural (1B) y cambio al cafetal (2B) 

(Figura 2.11).  
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Los mapas de calor son una poderosa herramienta para la visualización de datos 

de micromatrices o datos de estudios de secuenciación de última generación como el 

análisis de microbiomas. El mapa de calor es una representación gráfica de datos que 

utiliza un sistema de codificación de colores para representar diferentes valores 

contenidos en una matriz. Hoy en día, los mapas de calor se usan comúnmente para 

relacionar datos genéticos y valores fenotípicos. El mapa de calor también es fácil de 

usar y de interpretar, algo importante para aquellos que no están acostumbrados a leer 

grandes cantidades de datos, ya que visualmente es más accesible que los cuadros o 

los formatos de datos tradicionales. El mapa de calor se considera una herramienta útil 

porque a menudo se explica por sí mismo. Es muy diferente de una tabla o un gráfico 

que necesitan ser interpretados o estudiados para ser entendidos. Aunque, el mapa de 

calor también puede ser engañoso, ya que involucra una gran cantidad de valores o 

datos que a menudo resultan en la inclusión de otra información necesaria para hacer 

una suposición precisa sobre su enfoque. Aparte de eso, el mapa de calor solo puede 

mostrar ciertas situaciones que sucedieron. El mapa de calor no puede proporcionar 

factores sobre por qué está ocurriendo una determinada situación ni dar información 

sobre la situación que está ocurriendo (Gu et al., 2016). 
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Figura 2.11. Actividad metabólica por gráfica de calor en condiciones de vegetación 
natural (1B) y cafetal (2B). 
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Análisis de redes de genes con “Cytoscape” 

Las redes de genes se consideran actualmente una poderosa herramienta para 

modelar procesos biológicos en el campo de la bioinformática. Recientemente se han 

desarrollado varios enfoques para inferir redes de genes y varias herramientas de 

software para manejarlas de una manera visual simplificada como “Cytoscape” (Díaz-

Montaña et al., 2018). “Cytoscape” es un proyecto de software de código abierto para 

integrar redes de interacción biomolecular con datos de expresión de alto rendimiento y 

otros estados moleculares en un marco conceptual unificado. Aunque es aplicable a 

cualquier sistema de componentes e interacciones moleculares, “Cytoscape” es más 

poderoso cuando se usa junto con grandes bases de datos de interacciones proteína-

proteína, proteína-ADN e interacciones genéticas que están disponibles para humanos 

y organismos modelo (Shannon et al., 2003). 

Análisis agrupado de las muestras KO en nivel 1 

 

Figura 2.12. Análisis agrupado de las muestras por KO en el nivel 1. Esta imagen describe 
los procesos que se llevan a cabo en las zonas de muestreo en un nivel más generalizado. 
Entre mayor sea el circulo indica mayor actividad de actividad referente al proceso 
mencionado. El modelo indica que hay mayor actividad en metabolismo de las muestras 
que se analizaron. 
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Análisis agrupado de las muestras nivel 2 

 

 Figura 2.13. Análisis agrupado de las muestras por KO en el nivel 2. Esta imagen muestra 
un nivel más específico de las funciones de cada clúster. Por ejemplo, dentro de las 
funciones que se realizan en Metabolismo se desglosan los procesos que se llevan a cabo 
en dicho segmento y el tamaño de cada círculo indica qué fases presentan mayor 
actividad.   
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Rutas metabólicas 

 

Figura 2.14. Ruta metabólica de Biosíntesis de hormonas de insectos. 

 

Figura 2.15. Ruta metabólica de Degradación de atrazina 

Figura 2.14 y 2.15. En las imágenes se muestran las rutas metabólicas para 

condiciones de vegetación natural (1B) y cafetal (2B) en las que se comparte la 

biosíntesis de hormonas de insectos y degradación de atrazinas. En estos diagramas se 

muestra la ruta metabólica que se obtuvo por medio de las secuencias. En color azul se 

indica la muestra 1 que representa la vegetación natural y en colo rojo, se indica la 

muestra 2 que hace referencia a los cafetales. De acuerdo con las lecturas se identifican 
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en la ruta metabólica haciendo hincapié en los compuestos a los que se asocian las 

secuencias en cada agregado.   

Análisis de subsistemas 

 

 

Figura 2.16. muestra los procesos de nivel 1 de la Vegetación natural (1B) y Cafetal 2(B). 
El ajuste de 0 a 2 son valores que se encuentran normalizados.  
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Vegetación Natural (a) 

 

Cafetales (b) 

 

Figura 2.17. Análisis de subsistemas con el servidor MG-RAST. 

Análisis de subsistemas 

El análisis metagenómico de shotgun genera millones de fragmentos cortos de 

DNA. El estudio de lecturas pequeñas se analizó mediante el servidor Metagenomics 

RAST (MG-RAST), el cual permitió identificar el conjunto de estos datos a través del 

mapeo integral no redundante (Glass et al., 2010). Dentro de esta comparación de las 

dos zonas (Figura 23 y 24) se obtuvieron datos muy similares teniendo únicamente 

variaciones en porcentaje mínimas en Virulence, Disease and Defense (1%), Cell 

Division and Cell Cycle (0.1%) y Dormancy and Sporulation (0.01%). 
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Gráficas de Bracken Phylum Plus.  

Vegetación Natural, Phylum. (a) 

 

Cafetales Phylum. (b) 

 

Figura 2.18. Diferencias en abundancia de Phylum en área natural y cafetal.   

En las gráficas (a) y (b) se muestran los resultados del análisis de Taxonomía 

(Kraken 2) y abundancia (Bracken) por medio de barplots con la paquetería Plus, donde 
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se muestra una diferencia de abundancia en Ascomycota, Cyanobacteria y 

Verrucomicrobia. 

  



 

63 

Vegetación natural Familia. (a)  

 

Cafetales Familia. (b) 

 

Figura 2.19. muestran las abundancias por Familia con el paquete Plus. Las ilustraciones 
en forma de rectángulos muestran el contenido de las familias por medio del tamaño de 
cada bloque, encontrando diferencias de orden en varios grupos de organismos.  
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Gráficas de Bracken Phylum Standard (a) 

 

Cafetales Phylum (b) 

 

Figura 2.20.(a y b) muestran la abundancia de los phylum con la paquetería Standard de 
cada zona teniendo variaciones en Firmicutes, Bacteroides, Euryarchaeota, 
Cyanobacteria, Gemmatimonadetes y Deinococcus – Thermus. 
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Figuras de Bracken Familia Standard 

Vegetación natural Familia (a) 

 

Cafetales Familia (b) 

 

Figura 2.21 muestran el orden de abundancia de familias genéticas de los 
microorganismos clasificados por medio de la paquetería Standard.  
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Graficas Python 

 

Figura 2.22. Correlación de familias de organismos. 

Un análisis de correlación de familias de organismos obtenida con la paquetería 

de Ploty.js versión 2.13.3 para área natural y cafetal se muestra en la Figura 2.22. Los 

círculos rojos representan la Vegetación natural y los círculos azules los cafetales. El 

tamaño de los círculos indica la abundancia, y los que llegan a empalmarse indican una 

correlación casi idéntica entre las familias.  
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Figura 2.23. Abundancia de dominios de organismos. 

La Figura 2.23 indica las abundancias de dominios presentes en ambas 

muestras. El enlace de información se hizo con la paquetería de Seaborn versión 0.12.1. 

El estudio demuestra la abundancia superior de las bacterias > Eucariontes > Archaeas 

> Viruses.  

 

Figura 2.24. Correlación positiva por abundancia de organismos. 
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La Figura 2.24 indica la correlación positiva (similar) entre una zona y otra por 

medio de las abundancias generadas con la paquetería de seaborn. El análisis indica 

que la línea ascendente con los colores hacia el mismo sentido se determina como 

correlación positiva.  

Análisis de fertilidad  

Cuadro 2.3. Análisis de nutrientes de Cafetal y Vegetación natural os resultados se 
asociaron a las lecturas obtenidas de KEGG. 
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Cuadro 2.4. Análisis de lecturas relacionadas a rutas que influyen en los nutrientes. 

Rutas bioquímicas Vegetación natural lecturas Cafetal lecturas 

Metabolismo de Nitrógeno 6075 5579 

Ruta de la pentosa fosfato 962 927 

Señalización de calcio 0 5 

Metabolismo de la porfirina y la 

clorofila (Mg) 479 535 

Señalización de calcio/sodio 13 10 

ABC transportadores sodio 1170 1112 

ABC transportadores hierro 3034 2824 

Sistema de dos componentes Cobre 3998 4266 

ABC transportadores zinc 84 85 

ABC transportadores Manganeso 173 196 

Total 15988 15539 

En el cuadro 2.4 se seleccionaron las lecturas que tuvieran relación con los 

nutrientes asociados a los obtenidos en el análisis de fertilidad. Con base en el estudio 

bioinformático en el total de secuencias estudiadas indican una similitud importante en el 

número total de las etiquetas que se generaron. 
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Los análisis indican que el cambio de vegetación afecto principalmente en la 

materia orgánica y en el Nitrógeno total. De acuerdo con Salazar Conde et al., (2004). El 

cambio de bosques o selvas genera un deterioro en la vegetación principal. Por otro lado, 

Tácuna et al., (2015) menciona que la revegetación con especies nativas puede tener un 

efecto postivo en el suelo. En este sentido el cambio de vegetación natural por cafetales 

con base en los análisis de suelo el nitrógeno, la materia orgánica y el fósforo generaron 

mayor pérdida. La conversión de bosque a sistemas agrícolas disminuye la cantidad de 

P lábil e incrementa la proporción de formas no disponibles (Galvan-Tejeda et al., 2014; 

Bayuelo Jiménez et al., 2019).   

El entorno, y en particular sus cambios espacio-temporales, ejerce fuertes 

presiones de selección sobre los rasgos fenotípicos relacionados con la aptitud. Si estos 

rasgos se controlan genéticamente, la selección natural conduce a poblaciones 

adaptadas localmente. Por lo tanto, los factores ambientales dejan una firma específica 

en los genomas de especies y poblaciones. Esto permite la inferencia de la adaptación 

local sin medir directamente los rasgos de aptitud, sino determinar el efecto de los 

factores ambientales en las frecuencias alélicas utilizando métodos genómicos 

enfocados al ambiente, como las asociaciones genotipo-ambiente. El campo de 

investigación de la genómica del medioambiente contribuye a la comprensión de los 

mecanismos genómicos que subyacen a la adaptación local, al tiempo que detecta los 

factores ambientales que la impulsan. La inferencia genómica del medioambiente se 

puede ampliar para evaluar la posible mala adaptación de las poblaciones al cambio 

ambiental (compensación genómica). Este conocimiento es particularmente valioso en 

el contexto de las alteraciones ambientales inducidas por el hombre, como el cambio 

climático o del uso del suelo; y, por lo tanto, es relevante para la conservación de la 

naturaleza y la gestión de los ecosistemas. De hecho, el concepto de compensación 

genómica puede esclarecer el flujo de genes asistido y las estrategias de migración, que 

ahora están en el centro de los programas de conservación para apoyar a las poblaciones 

amenazadas por el cambio de uso del suelo y por el clima y fortalecer la resiliencia del 

ecosistema (Rellstab et al., 2015). 
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El análisis bioinformático desde terminal de Ubuntu 20.04 es efectivo para 

conectarse desde la unidad del usuario a un servidor remoto, como se menciona en la 

investigación de Portillo et al., (2022), facilitando el acceso a ensamblaje de los 

metagenomas entre el Forward y Reverse. El uso de taxonomía y abundancia por medio 

de Kraken2 y Bracken arrojó datos importantes y similares a los de MG-RAST, sin 

embargo, el procesamiento de los análisis queda libre para graficas en programas como 

Excel y lenguajes de programación como R y Python. El uso de este pipeline requiere 

más experiencia en el uso de las tecnologías, a pesar de ello, trabajar con el servidor a 

través de terminal reduce el tiempo de procesamiento de Gigas de información, logrando 

así obtener valores en el menor tiempo posible.  

Por otro lado, se comprobó con estudios como los de Shaban et al., (2022) que 

el pipeline del análisis bioinformático con MG-RAST es un software computacional muy 

poderoso y accesible a un flujo de trabajo con opciones para el análisis de shotgun por 

las múltiples funciones y extensiones a otros programas como Krona, Citoscape, KEEG 

Mapper, R, qiime2 etc. También se coincide con Shen et al. (2022) que MG-RAST es 

una de las plataformas que resuelve problemas específicos en cuanto a manejo de 

información al ofrecer una profundidad y compresión de las funciones de los genes por 

lo que lo convierten en un programa de vanguardia para el procesamiento de datos 

ómicos.  

Otras investigaciones afirman la funcionalidad de MG-RAST para el manejo de 

información bacteriana como en la investigación de Ayiti et al. (2022), este software 

permitió visualizar Bacterias, Eukaryota, Archaea, Virus y secuencias desconocidas. 

Obteniendo Taxonomía, Abundancia y Potencial metabólica de cada muestra.  

El análisis de shotgun es una herramienta poderosa para el análisis taxonómico 

y abundancia de Bacterias, Eukaryota, Archaea y Virus en suelos, creando una red de 

información metabólica. Esto quiere decir que es posible conocer la capacidad de una 

zona por medio de análisis metagenómicos, dejando un camino importante para 

investigadores que les interesen algunos de los compuestos o líneas de investigación en 

algún proceso que se lleve a cabo en ese ambiente. El uso de programas como 
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MEGAHIT, Kraken2, Bracken y MG-RAST ayudan a procesar bases de datos que 

otorgan una comprensión más exacta del entorno en el que sea pretende hacer una 

modificación. El análisis comparativo de la zona perturbada (Cafetal) con el sitio no 

perturbado (Bosque Pino-Encino), demostró que hay disminuciones y aumentos en 

ciertos parámetros, a pesar de ello en ambas zonas predominaron las bacterias, seguido 

de Archaeas, posteriormente Eukaryota y al último Virus de DNA. Aun cuando en esas 

dos zonas su uso de suelo y vegetación es distinto se coincidió en muchos géneros de 

microorganismos entre una zona y otra. 

2.6 CONCLUSIONES 

Se identificaron modificaciones a nivel metagenómico y de fertilidad derivadas 

del cambio de uso del suelo de vegetación natural a cafetales en la Sierra Norte de 

Puebla. Este análisis robusto ayudó a una mejor interpretación de los procesos que se 

llevan a cabo a nivel bioquímico y, especialmente, molecular, gracias a los millones de 

lecturas que ofrece la secuenciación de shotgun.  

2.7 ALCANCES 

El presente trabajo queda abierto a toda obtención de compuestos y 

microorganismos encontrados dejando un panorama bastante amplio para estudios 

biotecnológicos en beneficio de la agricultura y ciencias biomédicas.  
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CONCLUSIONES GENERALES 

Un cambio de vegetación natural genera un impacto en el ecosistema; sin 

embargo, los estudios científicos demuestran valores que pueden ser interpretados con 

ayuda de expertos en diferentes áreas con la finalidad de generar un panorama amplio 

de las modificaciones. Los análisis pueden ayudar a la gente de la comunidad explicando 

los efectos generados en próximas transformaciones que tengan similitud a esta 

evaluación.  
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