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RESUMEN EJECUTIVO
La agricultura enfrenta una creciente amenaza debido a la intensificacion de eventos
de sequia, que afectan hasta el cincuenta y cinco por ciento de la produccion agricola
mundial y generan pérdidas superiores a diez mil millones de ddlares anuales. En este
contexto, el cultivo de papa, base alimentaria en la region andina, resulta altamente
vulnerable a condiciones de estrés hidrico, especialmente en zonas afectadas como
Ecuador, donde se han registrado pérdidas econdmicas considerables. Frente a esta
problematica, el presente trabajo tuvo como objetivo desarrollar una comunidad
microbiana sintética a partir de suelos con historial de sequia, capaz de inducir
tolerancia al déficit hidrico en plantas de papa. Para ello, se extrajeron
microorganismos del suelo y se conform6 un coctel bacteriano que fue caracterizado
mediante un analisis metagenomico. Posteriormente, se inoculd este consorcio en
plantas de papa cultivadas en invernadero, bajo condiciones controladas de riego y
sequia, mediante un disefio experimental completamente aleatorizado. Los resultados
revelaron que las plantas inoculadas presentaron mayor retencion de agua foliar,
mayor contenido de prolina, una recuperacion mas eficiente tras la rehidratacion y
mejor desarrollo estructural en comparacion con los controles sin microorganismos.
Se concluye que la aplicacion de comunidades microbianas adaptadas representa una
alternativa biotecnologica sostenible que mejora la tolerancia al estrés hidrico y
promueve el crecimiento vegetal, lo cual permite reducir el uso de insumos

agroquimicos y aumentar la resiliencia del cultivo de papa frente al cambio climético.

PALABRAS CLAVES

Papa, sequia, microbioma del suelo, tolerancia al estrés abidtico, biotecnologia

agricola.
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ABSTRACT

Agriculture faces a growing threat due to the intensification of drought events,
which affect up to fifty-five percent of global agricultural production and generate
losses exceeding ten billion dollars annually. In this context, potato, a staple food in
the Andean region, is highly vulnerable to water stress conditions, especially in
affected areas such as Ecuador, where considerable economic losses have been
recorded. In response to this problem, the overall objective of this study was to develop
a synthetic microbial community from soils with a history of drought, capable of
inducing tolerance to water deficits in potato plants. To this end, microorganisms were
extracted from the soil, and a bacterial cocktail was formed that was metagenomically
characterized. This consortium was then inoculated into potato plants grown in a
greenhouse under controlled irrigation and drought conditions using a completely
randomized experimental design. The results revealed that the inoculated plants had
higher leaf water retention, higher proline content, more efficient recovery after
rehydration, and better structural development than the controls without
microorganisms. The application of adapted microbial communities represents a
sustainable biotechnological alternative that improves water stress tolerance and
promotes plant growth, thereby reducing the use of agrochemical inputs and increasing

the resilience of potato crops to climate change.

Keywords:

Potatoes, drought, soil microbiome, abiotic stress tolerance, agricultural

biotechnology.
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CAPITULO .- MARCO TEORICO

1.1.Antecedentes investigativos

1.1.1. Justificacion

La intolerancia a la sequia es uno de los principales desafios que enfrenta la
agricultura global, agravado por el cambio climatico. Este fenomeno afecta al 55% de
la produccion agricola mundial, generando pérdidas estimadas en $10 mil millones
anuales (FAQO, 2024). En plantas sensibles, la sequia reduce la capacidad de absorber
agua y nutrientes, lo que lleva a un menor desarrollo, productividad limitada y
vulnerabilidad ante otros factores de estrés. Las técnicas tradicionales para mitigar
estos impactos, como la seleccion de variedades resistentes y la gestion hidrica
eficiente, son costosas y, en muchos casos, inaccesibles para los pequefios productores
(Monteros, 2017). Por tanto, es crucial buscar soluciones innovadoras que aborden

esta problematica de manera sostenible.

En este contexto, las comunidades microbianas del suelo se han destacado como una
solucion prometedora. Estos microorganismos beneficiosos tienen la capacidad de
mejorar la tolerancia de las plantas al estrés hidrico al incrementar la disponibilidad de
agua y nutrientes, producir metabolitos beneficiosos y activar rutas metabdlicas que
refuerzan la respuesta al estrés (Finkel et al., 2020). Por ejemplo, investigaciones han
demostrado que la aplicacion de consorcios microbianos puede aumentar la resistencia
al estrés hidrico en cultivos como el maiz, al optimizar su capacidad de absorcion de
agua (Guevara, 2021). Ademas, estas comunidades ayudan a fortalecer la estructura
del suelo, promoviendo su resistencia frente a condiciones extremas como la sequia

(Pedraza et al., 2010; Bécquer Granados, 2022).

La papa, es un cultivo esencial en las regiones andinas, y es particularmente vulnerable
a la sequia. Se han reportado disminuciones de hasta el 50% en su rendimiento durante
periodos de sequia severa, estas pérdidas no solo amenazan la seguridad alimentaria,
sino también la economia de los pequenios agricultores que dependen de este cultivo.

Por ello, esta investigacion propone el desarrollo de una comunidad microbiana
sintética que combine microorganismos especificos para inducir tolerancia a la sequia

en este cultivo. Este enfoque busca no solo reducir los impactos negativos de la sequia



en la papa, sino también fomentar practicas agricolas mas sostenibles, resilientes y

adaptadas a las condiciones climaticas actuales (Zurita Silva et al., 2019).

1.1.2. Estrés Abiotico en plantas

Segun estudios se estima que el crecimiento acelerado de la poblacion mundial
para el afio 2100 incrementard a 10,900 millones, cifras que representan un gran
desafio para la produccion de alimentos sostenibles, incrementando la demanda global
aun 50%. En este contexto, la produccion de cultivos se enfrenta a diversos fenomenos
globales del estrés ambiental como el estrés abiotico, ya que, las plantas no pueden
desplazarse, por lo tanto estan fijadas a sufrir consecuencias del estrés abidtico
(Tambussi, 2019), donde segin la FAO (2024) alrededor del 96,5% de las tierras
rurales mundiales se ven afectadas por estreses abidticos. Razon por la cual es de suma
importancia transformar las practicas agricolas tradicionales por innovaciones

ecologicas y sostenibles (Rajput et al., 2021).

El estrés abidtico es cualquier factor ambiental externo capaz de limitar el crecimiento
productividad de las plantas, bloqueando su metabolismo, crecimiento o desarrollo
(Imran et al., 2021). Cuando las plantas se ven afectadas por el estrés abidtico activan
su mecanismo de defensa o deben adaptarse para sobrevivir. Dentro de un ambiente
cambiante constantemente, existen diferentes factores adversos o tipos de estrés como
el calor, que es el aumento de temperatura por encima de los niveles 0ptimos, dando
como consecuencia estrés térmico, ocasionando un choque térmico y con ello dafiando
la planta, alterando su equilibrio celular y frenando su crecimiento, por lo cual es una

amenaza global para la agricultura (Ferndndez, 2018).

El frio, en cambio ocurre cuando las temperaturas recaen sobre los niveles 6ptimos de
la planta, pero por encima del punto de congelacion (0°C), afectando el metabolismo,
la fotosintesis, la respiracion y absorcion de agua y nutrientes (Osses, 2022). La
salinidad y la sequia, son considerados estreses devastadores, los cuales reducen el
rendimiento econdémico de los cultivos causando alteraciones bioquimicas y
fisiologicas (Rajput et al., 2021). La contaminaciéon por metales pesados (MH), y

metaloides como Cr, Cd, Ni, Zn, As y Hg son los contaminantes mas comunes, ya que



su liberacion excesiva impacta negativamente la productividad de las tierras agricolas

(Imran et al., 2021).

1.1.3. Sequia

La sequia representa una gran amenaza provocada por el estrés ambiental,
afectando negativamente al rendimiento de los cultivos. Dichos cambios estan
directamente relacionados con demanda de agua y el suministro hidrico, provocando
condiciones de escasez de agua, donde las plantas estan expuesta de forma directa ya
que, no tiene la capacidad de moverse para buscar recursos cuando se vuelven limitada
el agua y su alimento como tal, provocando un dafio representativo a la produccion

agricola (Imran et al., 2021).

Existen diferentes factores que influyen en el resultado de los efectos del estrés por
sequia, uno de ellos es la capacidad que posee el suelo para retener agua y las pérdidas
de evapotranspiracion. Varias investigaciones se han centrado en este caso de estudio,
demostrando que la sequia afecta negativamente reduciendo el rendimiento de cultivos

importantes como lo son la papa (Rajput et al., 2021).

Los principales efectos causados por este estrés, se ven evidenciados en una mala
germinacion, menor crecimiento de las plantulas, reduccion de la fotosintesis, asi como
la disminucion de hojas, perdidas de peso seco y fresco. Un claro ejemplo de los
efectos de la sequia se pude evidenciar en Brasil en el estado de Panamd, donde
atravesaron una sequia de 45 dias teniendo como consecuencia que la cosecha de soja
fue reducida al 80% (Atehortua, 2024). Las plantas responden a la sequia adoptando
mecanismos fisioldgicos como el cierre de estomas para disminuir la pérdida de agua,
asi como la reduccion de la transpiracion. Ademas, inducen cambios en su expresion
genética que aumentan su tolerancia al estrés por sequia, permitiéndoles sobrevivir en

condiciones extremas (R. G. Osses et al., 2022).

En este contexto, la sequia representa un desafio creciente para la agricultura, ya que
puede reducir considerablemente el rendimiento de los cultivos mediante diversos

efectos fisiologicos y metabdlicos. Los cambios climéaticos que agravan la variabilidad



de las precipitaciones y la escasez de agua intensifican este problema. Para mitigar sus
efectos, es fundamental comprender los mecanismos de adaptacion de las plantas y
promover estrategias agricolas que fortalezcan la resiliencia de los cultivos frente a la

sequia (Finkel et al., 2020).

1.1.4. Respuesta de las plantas agricolas al estrés hidrico

1.1.4.1. Interaccion planta — microbio

Las comunidades microbianas juegan un papel fundamental en la tolerancia al
estrés hidrico en cultivos agricolas como la papa. La interaccion entre los
microorganismos del suelo y las raices de las plantas genera un ambiente dindmico
conocido como rizosfera, donde diversas formas microbianas se desarrollan
activamente y en equilibrio (Richardson et al., 2009). Esta relacion simbidtica resulta
particularmente relevante en el contexto actual, donde el cambio climatico intensifica
las condiciones de sequia, afectando aproximadamente al 55% de la produccion

agricola mundial (FAQ, 2021).

Las comunidades microbianas del suelo, que incluyen bacterias y hongos, pueden
clasificarse seglin sus funciones en tres grupos principales: degradadores de residuos
organicos, bacterias promotoras del crecimiento vegetal, y microorganismos
antagonistas de patogenos radiculares. Algunos de estos microorganismos,
denominados endofiticos, colonizan internamente los tejidos de las raices y desarrollan

actividades que promueven el crecimiento y la proteccion vegetal (Barea et al., 2005).

1.1.4.2. Respuesta fisiologica de las plantas

Existen dos tipos de respuesta al estrés por sequia, a largo plazo y a corto plazo.
A largo plazo consiste en el impacto negativo y se refiere a todos los procesos de
interrupcion de los ciclos fisiologicos de hojas/raices, cambios en los tiempos de
madurez y pérdidas de rendimiento. Por otro lado, en las reacciones a corto plazo se
ven involucrados cambios en la conductividad estomatica, el potencial hidrico a través
de los tejidos, los movimientos de absorcion de agua y nutrientes de las raices, la

presion de turgencia y la composicion bioquimica (Oguz et al., 2022).



Ademas, las plantas al verse afectadas por el estrés hidrico emiten diversas repuestas
fisiologicas, a nivel celular como también de todo el organismo, convirtiéndose asi al
estrés hidrico predominante como un fendmeno complejo (Kumar et al., 2018).
Algunas de sus respuestas es la disminucion del tamafio de las hojas, la extension de
los tallos, la proliferacion radicular, altera las relaciones hidricas de las plantas
reduciendo la eficiencia del uso del agua (Farooq et al., 2009). Sin embargo, las
plantas muestran diferentes mecanismos de respuesta ante la sequia, mismos que lo

conocemos a continuacion:

1.1.4.3. Respuesta fisiologica de la papa

Bajo la influencia del estrés por sequia, la primera respuesta fisiologica de la
papa es reducir la transpiracion mediante los estomas. Esto significa que el cierre
estomatico temprano y la reduccion de la pérdida de agua en el cuerpo de la planta son
los mecanismos de defensa mas importantes contra la sequia en la papa. Por otra parte,
el cierre estomatico afecta a procesos fisiologicos y bioquimicos como la reduccion
del contenido de agua en la hoja, el contenido de clorofila, la fragmentacion del
cloroplasto, el intercambio de gases, el intercambio de iones entre raices y brotes y la
fotosintesis. Por tanto, todos estos procesos y acontecimientos fisioldgicos afectan

directa o indirectamente a la actividad fotosintética (Oguz et al., 2022).

Las plantas regulan el movimiento de gases y agua a través de los estomas del tejido
foliar. El cierre estomatico debido a la sequia interfiere en la disponibilidad de CO2,
que es esencial para la fotosintesis. La menor absorcion de CO2 por las plantas esta
directamente relacionada con una menor actividad fotosintética. El cierre estomatico
en condiciones de déficit hidrico provoca una reduccion de la transpiracion, lo que
también limita la absorcion de nutrientes del suelo a través de las raices y su

transferencia a la parte superior de la planta Figura 1 (Gervais et al., 2021).

El contenido relativo de agua (RWC) es otra caracteristica fisiologica importante que
afecta el potencial hidrico de las hojas, la resistencia estomatica, la tasa de
transpiracion y las relaciones hidricas de la planta. El contenido relativo de agua se

considera un indicador del estado hidrico de la planta, que regula la actividad
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metabolica en los tejidos. El contenido relativo de agua (RWC) se forma como
resultado de la pérdida de agua por transpiracion y la absorcion radicular Figura 1. El
potencial hidrico foliar, importante para la supervivencia de la planta y los procesos
fotosintéticos, esta estrechamente relacionado con el cierre estomatico y el crecimiento

celular (Zhang et al., 2018).

Figura 1

Contenido relativo de agua (RWC).
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Nota. Los estomas son los encargados del proceso de transpiracion foliar, intercambio
de gases, transporte de agua y nutrientes desde el suelo. El transporte del agua dentro
de la planta depende de la perdida de agua por transpiracion en las hojas y de su
absorcion por las raices. Mediante estas raices la planta absorbe agua y compuestos
disueltos, mismos que son trasladados hacia la parte superior de la planta mediante el

xilema (Oguz et al., 2022).



1.1.5. Cultivo de papa
1.1.5.1. Historia
El cultivo de papa se origin6 en el Nuevo Mundo, en América del Sur, el cultivo
de papa comenzd hace unos 8000 afos, y los conquistadores espafioles durante el
intercambio colombino introdujeron las papas en Europa. La papa es la base de la
alimentacion de la zona andina, tiene numerosas propiedades nutritivas Figura 2 y un
elevado rendimiento por hectarea que permite obtener una produccion de energia

digestible diaria comparable con los cereales (Gu et al., 2024).

Figura 2

Propiedades nutritivas de la planta.

96 a 123 Kcal 16a40mg

16a20g 0.29a069mg

1.76a295¢g 029a048 mg

0.1a05¢g 78a2086mg
a 18ga2ig 0.299 mg

150 a 1386 mg 0 19a399mg

42a120mg 0.7t018.7mg

Contenido por 100 g (FWB)

Nota. Las papas de pulpa amarilla son ricas en luteina y zeaxantina, asociadas a la

prevencion de enfermedades, y las papas de pulpa morada y roja son ricas en

antocianinas (INIAP, 2025).



La papa actualmente se cultiva en 17 millones de hectareas en todo el mundo y la
produccion mundial de papa representa 370 millones de toneladas y mas de 1,500
millones de personas comen papas (FAQO, 2019). En el ecuador es reconocida como
uno de los cultivos principales el cual involucra mas de 82 000 agricultores. La
produccion esta orientada principalmente para consumo interno, aproximadamente el
81% se comercializa para consumo en fresco y las industrias utilizan el resto para

procesamiento. La siembra y cosecha de papa se la realiza todo el afio (INIAP, 2025).

Las temperaturas mas favorables para el crecimiento vegetativo, se considera que la
temperatura Optima es de 16 a 25 °C, el aumento de la temperatura en esta fase puede
causar una alta tasa de respiracion, marchitamiento fisioldgico, actividad fotosintética
reducida y un ciclo de vida mas corto. Para la etapa de iniciacion y crecimiento del
tubérculo, se considera que la 6ptima es de 4 a 18 °C. La formacion de tubérculos
comienza entre 20 y 25 dias después de la siembra, y las plantas producen flores de
color blanco a purpura que pueden caerse o no segun las condiciones climaticas. Segin
el clima, el tipo de suelo y la variedad, las plantas requieren de 350 a 550 mm de agua
durante su ciclo de vida. El aumento de la temperatura en la fase reproductiva puede
resultar en un tubérculo mas pequeno, una tasa de tuberizacion lenta y una fase
reproductiva mas corta que conduce a un menor rendimiento del tubérculo (Sanchez

et al., 2024).

Ademas, se estima que, en Ecuador existen 52 variedades de papa, entre ellas
sobresaliendo la papa super chola Figura 3 por su demanda en el mercado y calidad
del producto. Su tiempo de crecimiento es de 15 a 20 dias, observando una maduracion
tardia a los (180-210) dias (INIAP, 2023). Esta variedad es susceptible a enfermedades
principalmente a la lancha (phytophthora infestans mont de bary), es medianamente
resistente a roya (puccinia piitieriana P. Hennings), y tolerante al nematodo del quiste
(globodera pallida stone behrens) (Monteros, 2017). Tiene diferentes usos, en
consumo fresco en sopas y puré, mientras que en consumo procesado papas fritas en

forma de hojuela.



Figura 3

Representacion grdfica de la variedad de papa super chola.

Nota. Variedad mas producida en Ecuador (INIAP, 2023).

Tabla 1

Caracteristicas morfologicas de la papa super chola.

Caracteristicas

Planta
- Habito de crecimiento erecto
- Tallos pimentados

- Presencia de alas rectas y onduladas

- Color verde intenso

- Diseccionadas

- Tres foliolos laterales

- Inter hojuelas
Floracion

- Flor morada

- Forma de corola
Tubérculos

- Ojos superficiales




- Color rosado

- Color secundario blanco-crema

Nota. Informacion recopilada de (INIAP, 2023).

La papa es un cultivo eficiente en el uso del agua, pero su sistema radicular poco
profundo lo hace susceptible al estrés por sequia. La utilizacion de microorganismos
benéficos representa una alternativa sostenible y econdmicamente viable frente al uso
de agroquimicos, cuyo costo esta ligado al precio del petroleo y puede tener impactos
negativos sobre el ambiente (Altieri & Nicholls, 2017). Esta aproximacion
biotecnoldgica de bajo impacto contribuye al desarrollo de practicas agro-tecnolégicas
sustentables y amigables con el ambiente, permitiendo mantener la productividad

vegetal mientras se preserva la calidad del suelo (Biirgmann et al., 2020).

Figura 4

Representacion gradfica de una planta sana y una afectada por sequia.

Nota. Comparacion de una planta de papa sana (A), con una planta de papa afectada

por la sequia (B). Nota. Autoria propia.

10



1.1.5.2. Clasificacion Taxonomica

Tabla 2

Clasificacion taxonomica de la papa super chola.

Taxonomia Clasificacion
Dominio Eukarya
Reino Plantae
Division (Filo) Magnoliophyta
Clase Magnoliopsida
Orden Solanales
Familia Solanaceae
Género Solanum
Especie Solanum tuberosum
Variedad Super Chola

Nota. Informacion recopilada de (INIAP, 2023).

1.1.5.3. Problemas Asociados

Varios factores bidticos y abidticos limitan la productividad de la papa,
causando una reduccion en el rendimiento potencial de la misma. Los factores bioticos
que incluyen enfermedades causadas por hongos, bacterias, nematodos y virus (Oguz

et al., 2022).

Tabla 3

Principales enfermedades que afectan al cultivo de papa.

Enfermedades Variedades Perdida de
rendimiento
Tizo6n tardio Bellete 53,74
Gudeine 71,50
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Tizon temprano Ndinc Hasta un 58
Sarna polvorienta Diacol 30
Capiro

Sarna negra y chancreo del tallo Diamante 18,13
Sarna comun Kexin No. 1 24,58
Marchitez bacteriana Helan 7 34,9
Pierna negra y podredumbre blanda BP1 39,57
Virus de enrollamiento de la hoja Victoria 91,8
de la papa (PLRV) Rey 84,8

Sifra 22,1

Virus Y de la patata (PVY) Victoria 87,2
Rey 85,1

Sifra 14,1

Nota. (INIAP, 2023).

El estrés abiotico también representa una seria amenaza para la productividad de la
papa. Seglin estimaciones, causa hasta un 50% de pérdidas en el rendimiento promedio
de diferentes cultivos en todo el mundo. Los investigadores discuten que los factores
abidticos que influyen en la productividad de la papa incluyen la temperatura, la

radiacion solar, el fotoperiodo, la salinidad del suelo y la sequia (Oguz et al., 2022).

1.1.54. Estadisticas de perdida de papa por sequia

Segun datos del MAG (2024), las afecciones por el impacto de la sequia en
Ecuador suman US$ 1.991.000 y 37.781 hectareas tanto en dafios parciales como

totales, siendo el mayor porcentaje en perdidas parciales. Entre las principales
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provincias afectadas por la sequia esta, Cotopaxi, Galadpagos, Azuay, Loja, Orellana,
Santa Elena, Manabi, registrando un total de 11.105 productores impactados (Forbes,
2024).

Las sequias en Ecuador pueden provocar pérdidas importantes en el cultivo de papa,
impactando tanto la producciéon como la economia del pais. De acuerdo con un estudio
de CGSpace (2018), los agricultores pueden llegar a perder en promedio hasta un 18%
de su produccion, y las pérdidas a lo largo de toda la cadena de valor podrian superar
el 95%. Los cultivos mas afectados son maiz suave, hortalizas, pasto, maiz duro,

cebada, chocho, avena, cebada, cebolla blanca, papa y haba (CIP, 2018).

1.1.6. Comunidades microbianas para la induccion de tolerancia a la

sequia en la agricultura

Uno de los factores que permiten alcanzar mayor competitividad en el mercado
mundial de los productos agricolas es la reduccion del uso de agroquimicos, cuyo costo
depende en gran medida del precio del petroleo y cuyo efecto puede tener impactos
nocivos sobre el ambiente. La utilizacion de microorganismos benéficos ha tenido una
amplia difusion en los ultimos afos, debido a su efecto positivo sobre el rendimiento
de muchos cultivos en distintas situaciones y a la factibilidad de permitir desarrollar

una agricultura orgénica sostenible.

La calidad del suelo es definida por su capacidad para funcionar en un marco de
ecosistema natural o modificado, sostener la productividad vegetal y animal. La
calidad del suelo est4 fuertemente influenciada por los procesos microbianos que en ¢l
ocurren, y éstos, relacionados con la diversidad; por tanto, es muy probable que el
mantenimiento de la estructura de la comunidad microbiana tenga la capacidad de
servir como indicador temprano y de gran sensibilidad de la degradaciéon o

empobrecimiento del suelo (Abril, 2003).

Los suelos supresivos son una herramienta eficiente en el manejo de enfermedades de
origen edafico, principalmente en agricultura agroecoldgica donde este tipo de control
natural se desarrolla en mayor plenitud. Generalmente, la supresividad esta basada en

interacciones microbiologicas entre los patogenos y los antagonistas (comunidad
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microbiana), es decir, posee la capacidad natural de limitar el desarrollo de patégenos
que causan enfermedades en las plantas, actuando como una barrera contra plagas y

enfermedades.

Las poblaciones microbianas del suelo estan inmersas en un marco de interaccion que
afecta el desarrollo de las plantas y la calidad del suelo. Ellas estan involucradas en
actividades fundamentales que aseguran la estabilidad y productividad, tanto de los

agroecosistemas como de los ecosistemas naturales.

Investigaciones estratégicas y aplicadas han demostrado el interés de ciertas
actividades de cooperacion microbiana para ser explotadas como una biotecnologia de
bajo impacto y costo para contribuir con practicas agro-tecnoldgicas sustentables y
amigables con el ambiente (Richardson et al., 2009). Estas comunidades microbianas,
compuestas por bacterias, hongos y otros microorganismos, pueden mejorar la salud

del suelo y aumentar la tolerancia de las plantas al estrés hidrico.

Ha sido ampliamente demostrado que los microorganismos del suelo interactiian con
las raices de las plantas y constituyentes del suelo en la interfase raiz-suelo. Este gran
conjunto de interacciones entre suelo, raices y microorganismos da lugar al desarrollo
de un ambiente dinamico conocido como rizosfera, donde una variedad de formas

microbianas puede desarrollarse activamente y en equilibrio.

14



1.2.0bjetivos

1.2.1. Objetivo general
Desarrollar una comunidad microbiana sintética para inducir tolerancia a la

sequia en papa (Solanum tuberosum,).

1.2.2. Objetivos especificos

e Obtener la comunidad microbiana sintética a partir de suelos con historial de

sequia.

e Ensayar la comunidad microbiana obtenida en plantas de papa a nivel de

invernadero.

e [Estimar la tolerancia a la sequia mediante el analisis de parametros fisiologicos

de las plantas ensayadas.

15



2. CAPITULO IL.- METODOLOGIA

2.1. Materiales
El presente trabajo de titulacion fue de tipo experimental, y se realizdé en los
laboratorios académicos de la Facultad de Ciencia e Ingenieria en Alimentos y
Biotecnologia de la Universidad Técnica de Ambato. En la siguiente Tabla 4, se
presenta los equipos, reactivos y materiales fungibles que se usaron en el desarrollo de

la investigacion.

Tabla 4

Materiales de laboratorio.

Material Cantidad
Reactivos

Turba y Perlita 30L

Tween 20% 50 ml

Solucién de Sulfato de Magnesio |M 2L
Solucion de Ninhidrina acida al 1.25% 3 g

Acido acético 50 ml
Tolueno 250 ml
Suspension del SynCom 500 ml
Etanol al 70% 3L
Material Fungible
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Invernadero 1

Suelo con historial de sequia Skg
Semillas de papa 50 unidades
Agua destilada 50ml

Cajas Petri 50 unidades
Pipetas 2
Micropipetas 2

Frascos ambar 5

Vaso de precipitacion 50 y 100 mL 2

Papel industrial 1

Servicio Externo

Secuenciacion del gen 16S 5
Equipos
Centrifuga 1
Caja refrigerada 1
Agitador 1
Espectrofotometro 1
Balanza analitica 1
Cémara de flujo laminar 1
Incubadora 1
Autoclave 1
Microscopio 1
pH metro 1
Estufa 1

2.2. Métodos
2.2.1. Obtencion de la comunidad microbiana sintética a partir de suelos
con historial de sequia
El suelo utilizado para la obtencion de los microorganismos fue el mismo
empleado en la investigacion desarrollada por Sanchez-Garnica et al. (2024),

proveniente de la parroquia Malchingui, canton Pedro Moncayo (0°01'56.7"N,
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78°20'47.3"W). Las muestras fueron recolectadas del banco de suelos establecido en
dicha investigacion, ubicado en el canton Quito. Durante el proceso de transporte, se
conservaron en una caja refrigerada a 4 °C con el fin de preservar su integridad
microbiologica hasta su llegada a los laboratorios de la Facultad de Ciencia e

Ingenieria en Alimentos y Biotecnologia.

Una vez en el laboratorio, el suelo fue dejado en reposo para su secado durante una
semana. Posteriormente, se procedidé a la molienda, a la eliminacién de residuos
organicos y materiales rocosos, y al tamizaje del suelo. Este proceso permitié obtener
una muestra homogénea y libre de impurezas, apta para el aislamiento de la comunidad

microbiana sintética.

2.2.1.1. Seleccion de la comunidad microbiana sintética

Se realiz6 un lavado del suelo con el objetivo de aislar los microorganismos
presentes, constituyendo este coctel microbiano el indculo inicial para el desarrollo de
la comunidad microbiana sintética. El procedimiento se llevo a cabo siguiendo la
metodologia propuesta por Walker et al. (2023), con modificaciones adaptadas al

presente estudio. A continuacion, se detallan los pasos realizados:

- Se prepar6 una solucion de sulfato de magnesio anhidro (MgSOs4) al 0,1 M,
disolviendo 24 gramos del compuesto en 130 ml de agua destilada, utilizando
un vaso de precipitacion de 250 ml. Posteriormente, la solucion se transfirio a
un matraz aforado de 2 litros y se complet6 el volumen con agua destilada hasta
alcanzar los 2 litros. Finalmente, se agitd vigorosamente para asegurar su
completa disolucion y homogeneidad.

- Para el lavado del suelo, se utilizaron 10 gramos de suelo previamente
tamizado, los cuales fueron mezclados con 250 ml de la solucion de MgSO.
preparada. Esta mezcla se agitd durante 20 minutos para asegurar la liberacion
de los microorganismos adheridos a las particulas del suelo. Luego, se dejo en
reposo por 20 minutos. Como resultado, se diferenciaron tres fases: una fase

solida en el fondo, una fase de suspension intermedia y una fase superficial.
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- Utilizando una micropipeta de 1000 pl, se extrajo cuidadosamente la fase de
suspension, la cual se distribuy6 en 50 tubos Eppendorf de 1,5 ml.

- Los tubos fueron centrifugados a 4000 rpm durante 10 minutos.

- Finalmente, se extrajo el sobrenadante de cada tubo y se transfirio a tubos
Falcon de 50 ml, separandolo del pellet microbiano que contenia la biomasa

celular concentrada.

2.2.1.2. Caracterizacion metagenomica
Una vez obtenida la comunidad microbiana sintética (SynCom), se procedio a
su caracterizacion metagenomica con el objetivo de determinar su diversidad y
abundancia taxonomica. Para este andlisis, se realizé la secuenciacion del gen 16S
rRNA del ADN microbiano, proceso que fue llevado a cabo por la empresa

especializada Biosequence, contratada para tal fin.

2.2.2. Ensayar la comunidad microbiana sintética obtenida en plantas de

papa a nivel de invernadero

Para evaluar el efecto de la comunidad microbiana sintética en plantas de bajo
condiciones controladas de invernadero, se siguid la metodologia propuesta por

Carrion et al. (2019), con modificaciones que consiste en lo siguiente:

2.2.2.1. Preparacion de sustratos de cultivo

Se prepararon sustratos especificos para el crecimiento de plantas de papa,
utilizando una mezcla de turba y perlita en proporcion 3:1. Con el objetivo de eliminar
cualquier presencia de microorganismos nativos que pudieran interferir con la
evaluacion de la comunidad microbiana sintética, los sustratos fueron esterilizados en
autoclave en dos ciclos consecutivos, garantizando asi condiciones controladas y libres

de contaminantes microbioldgicos.

19



2.2.2.2. Crecimiento de los cultivos de papa

A los dos meses y 12 dias después de la siembra, las plantas alcanzaron el
desarrollo de cinco hojas verdaderas, criterio que se utilizo como indicador fenoldgico
para proceder con la inoculaciéon del coctel microbiano previamente preparado.
Durante este periodo, los cultivos se mantuvieron en condiciones controladas de
invernadero, con parametros estables de temperatura, humedad y ventilacion. El riego
se aplico cada dos dias, utilizando 50 ml de solucion nutritiva Hoagland por planta, lo

que favorecié un crecimiento vigoroso y homogéneo de las plantulas.

2.2.2.3. Inoculacion de la comunidad microbiana sintética
Una vez preparados los sustratos y establecido el cultivo de papa en
condiciones de invernadero, se procedio a realizar la inoculacion de la comunidad
microbiana sintética (SynCom). Esta se llevé a cabo mediante la adicion directa del
coctel microbiano al sustrato, en una proporcion del 10% respecto al volumen total del

medio de cultivo, lo que correspondié a 10 ml del coctel por planta.

2.2.2.4. Establecimiento de los ensayos experimentales
Los ensayos fueron preparados y establecidos en condiciones controladas de
invernadero. Se incluyeron tratamientos control sin inoculaciéon de la comunidad
microbiana sintética, con el fin de permitir la comparacion directa de los efectos

generados por la presencia del consorcio microbiano.

Se empled un disefio experimental DCA (disefio completamente aleatorizado) el cual
evaluo un solo factor de estudio que es el tipo de tratamiento microbiano. Es decir, se
evaluo la influencia de la inoculacion microbiana SynCom (con comunidad
microbiana y sin comunidad microbiana) en la tolerancia a la sequia de plantas de papa

bajo condiciones controladas (sequia y riego continuo).

- Combinaciones para el disefio experimental DCA:
Las combinaciones que se realizaron dentro del disefio experimental son las siguientes:

Planta A: Planta de papa
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T1: Planta A con microorganismo con sequia
T2: Planta A sin microorganismo con sequia
T3: Planta A con microorganismo con riego

T4: Planta A sin microorganismo con riego

Tabla 5

Diserio experimental propuesto para los tratamientos.

Tratamiento Microorganismos Riego
1 Con SynCom Sequia
2 Con SynCom Riego
3 Sin SynCom Sequia
4 Sin SynCom Riego

2.2.2.5. Condiciones de cultivo
Las plantas de papa fueron cultivadas bajo condiciones de invernadero
controladas manteniéndose parametros constantes de temperatura, humedad relativa,
riego y nutricion. Se mantuvo estas condiciones de manera homogénea entre los
diferentes tratamientos para poder atribuir los efectos observados a la inoculacion de

la SynCom.

2.2.2.6. Seguimiento y evaluacion

Durante el crecimiento de las plantas, se realizaron evaluaciones perioddicas

pasando un dia para determinar el efecto de la SynCom. Esto incluyo:

- Mediciones de crecimiento
- Analisis de parametros fisioldgicos

- Determinacion de la tolerancia a la sequia
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2.2.1.3 Analisis de la comunidad microbiana

Al finalizar los ensayos, se analizé la composicion y estructura de la SynCom
en las plantas inoculadas. Esto se realiz6 mediante técnicas de secuenciacion de ADN,
procedimiento que se envid a realizar en la empresa Biosequence, donde se extrajo el

ADN, se amplificéd y secuencio el gen 16S.

2.2.3. Estimar la tolerancia a la sequia mediante el analisis de parametros

fisiologicos de las plantas ensayadas

Para estimar la tolerancia a la sequia de las plantas de papa inoculadas con la

SynCom, se analizaron los siguientes parametros fisiologicos:

2.2.3.1. Contenido de agua en la planta

Este procedimiento se llevo a cabo siguiendo la metodologia propuesta por Zavala
et al. (2022), con modificaciones adaptadas al presente estudio. La determinacion del

contenido de agua en las plantas de papa se realizé mediante los siguientes pasos:

- Serecolectaron muestras de tejido vegetal (hojas o partes aéreas) de las plantas
experimentales.

- Inmediatamente después de la recoleccion, se determind el peso fresco
utilizando una balanza analitica.

- Las muestras se colocaron en cajas Petri con agua destilada y se mantuvieron
en hidratacion durante 24 horas. Transcurrido ese tiempo, se registrd el peso
hidratado.

- Posteriormente, las muestras fueron secadas en una estufa a 60 °C hasta
alcanzar peso constante, registrandose este como peso seco.

- Finalmente, se calculd el contenido de agua utilizando la férmula:

. Peso fresco — Peso seco
contenido de agua %: - * 100
Peso hidratado — peso seco

(Ecuacion 1)
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2.2.3.2. Humedad del suelo

Se midi6 el contenido de agua en el sustrato de cultivo como un pardmetro
esencial para evaluar la capacidad de las plantas inoculadas con la SynCom de
optimizar el uso del agua disponible en el suelo. Para ello, se utilizd6 el método
gravimétrico con la formula expuesta, el cual permitio registrar de manera continua la
cantidad de agua retenida en el sustrato durante y después de la aplicacion de estrés
hidrico controlado, con ello se observd si las plantas tratadas con la comunidad
microbiana son capaces de regular el consumo de agua, evitando una rapida
deshidratacion del suelo (Venegas et al., 2020).

(Peso humedo — Peso seco)

Humedad del suelo %: * 100
Peso seco

(Ecuacion 2)

2.2.3.3. Contenido de prolina

La cuantificacién de prolina se realizd siguiendo la metodologia descrita por
Herrera et al. (2018), con modificaciones. Misma que consiste en los siguientes

pasos:

- Sepesaron 0,5 g de tejido fresco (hoja) y se trituraron en 5 ml de acido acético.

- Lamezcla obtenida fue centrifugada a 10,000 rpm por 10 minutos.

- El sobrenadante se mezcl6 con ninhidrina en partes iguales y se calentd a 100
°C durante 1 hora para permitir la reaccion cromogénica.

- Luego se dejo enfriar y se afiadid tolueno para extraer la fase colorida
resultante.

- Finalmente, la absorbancia de la solucion organica se midié a 520 nm
utilizando un espectrofotometro, determindndose asi la concentracion de

prolina presente en la muestra.
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2.2.34. Medicion de la recuperacion

La recuperacion de las plantas posterior a un periodo de sequia fue evaluada
mediante un proceso de rehidratacién controlada, con el objetivo de observar cambios
en parametros fisiologicos visibles, como la turgencia foliar y el reinicio del
crecimiento tras la aplicacion de agua. Este procedimiento permitid comparar el
porcentaje de recuperacion entre plantas inoculadas con la comunidad microbiana
sintética (SynCom) y los tratamientos control sin inoculacion. La metodologia se
centrd en determinar si las plantas tratadas con microorganismos presentaban una
mayor capacidad para restablecer su funcionalidad fisioldgica y estructural tras el
estrés hidrico, siguiendo el protocolo propuesto por Venegas et al. (2020), con

modificaciones. Mismo que consiste en los siguientes pasos:
Rehidratacion de las plantas

- Se aplicaron 10ml de solucion nutritiva Hoagland a cada planta para garantizar

uniformidad en el proceso de rehidratacion.
Evaluacion de la recuperacion después de la rehidratacion
- Las plantas fueron evaluadas 24 horas después de la rehidratacion.
Criterios de recuperacion:

- Se realiz6 una evaluacion visual del estado foliar, clasificando las hojas como
“turgentes” (recuperadas) o “marchitas” (no recuperadas).

- Posteriormente, se contabilizd el nimero de plantas con hojas turgentes y se
calculd el porcentaje de recuperacion en relacion con el total de plantas

tratadas.
Calculo del porcentaje de recuperacion
- Seutilizo la siguiente formula:

] ] (Numero de plantas recuperadas)
Porcentaje de Recuperacion = x100
(Numero total de plantas)

(Ecuacion 3)
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3. CAPITULO IIL- RESULTADOS Y DISCUSION

3.1.Comunidad microbiana sintética
En la siguiente Figura S se muestra el suelo con historial de sequia utilizado para la

extraccion de la comunidad microbiana sintética.

Figura 5

Obtencion del pellet de la comunidad microbiana sintética.

Nota. (A) Suelo tomado de la parroquia Malchingui, Cantén Pedro Moncayo
(0°01'56.7"N 78°20'47.3"W. (B) Pellet microbiano obtenido tras el proceso de

centrifugacion del lavado del suelo tratado con historial de sequia.

El suelo representa uno de los ecosistemas mas biodiversos del planeta, albergando
hasta 10' células microbianas por gramo de suelo seco y mas de 10,000 especies
microbianas diferentes (Buritaca H et al., 2017). El hallazgo del pellet microbiano
obtenido tras el proceso de separacion, centrifugado a 4000rpm durante 10 minutos, y
concentracion de biomasa a partir de muestras de suelo, constituye una evidencia
directa de la elevada diversidad microbiana presente en el suelo analizado (Roy et al.,
2019). La obtencion del pellet es posible debido a que, durante la centrifugacion, las
células microbianas suspendidas en el sobrenadante son arrastradas por la fuerza
centrifuga hacia el fondo del tubo, formando una masa compacta (Naylor et al., 2018).
Su apariencia opaca y densa es indicativa de una cantidad significativa de biomasa

viva o intacta.
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Varios estudios han validado la eficacia de la centrifugacion para concentrar
microrganismo del suelo. Tal y como describe el autor Zhalnina et al., (2018) en su
estudio, en el que logréo recuperar una fraccidn microbiana viable mediante
centrifugacion a 6000 rpm durante 5 minutos, obteniendo un sedimento o pellet con
aproximadamente 10° microorganismos. Esto demuestra que los resultados son
coherentes con los hallazgos de estudios anteriores, aunque la velocidad de la
centrifuga varia a 4000 rpm por 10 minutos, los resultados obtenidos son fiables y
vitales. Ademas, la centrifugacion diferencial ha demostrado ser eficaz para separar
los microorganismos no filamentosos del suelo, lo que permite la formacion de pellets

representativos de la comunidad microbiana presente (Frene et al., 2018).

3.2.Abundancia relativa de la comunidad sintética
En la Figura 6 se muestra la abundancia relativa presente en el pellet anteriormente
obtenido el cual conforma la SymCon. Esta figura muestra la composicion taxonémica

en la comunidad microbiana sintética, clasificada por filo.

Figura 6

Abundancia Relativa presente en la comunidad microbiana sintética.

Coctel

1.0
Taxon
0.9 . Proteobacteria
B Actinobacteriota
0.8 B Bacteroidota
Il Planctomycetota
0.7 . Firmicutes
Acidobacteriota
0.6 B verrucomicrobiota
B Chiorofiexi
B Patescibacteria
0.5 -
- Myxococcota
Gemmatimonadota
0.4 I Bdellovibrionota
I Cyanobacteria
0.3 1| Abditibacteriota
. Dependentiae
0.2 Armatimonadota
B Methylomirabilota
0.1 I Nitrospirota
. Other
0.0 —

Nota. Abundancia relativa de filos bacterianos presentes en la comunidad microbiana

sintética secuenciadas por analisis del gen 16S rRNA.
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Se puede identificar una predominancia en el filo perteneciente a Proteobacteria con
7461 ASV, una alta proporcion perteneciente a Bacteroidota con 2154 ASV,
Planctomycetota con 887 ASV, Actinobacteriota con 831 ASV, Verrumicrobiota con
309 ASV, Firmicutes con 260 ASV, una baja proporcion en Bdellovibrionota con 176
ASV, Myxococcota con 47 ASV, Chloroflexi con 39 ASV, Patescibacteria con 29
ASV, Abditibacteriota con 24 ASV, Armatimonadota con 22 ASV, Acidobacteriota
con 20 ASV; y escasa proporcion en Gemmatimonadota con 14 ASV, Cyanobacteria

con 8 ASV. (Ver Anexo 1).

La SynCom analizada contiene una estructura microbiana dominada por
Proteobacterias (7461 AVS) reportadas principalmente en suelos agricolas y naturales
como promotoras del crecimiento vegetal (PGP) y por sus funciones como la fijacion
de nitrégeno (BNF), solubilizacion de fosforo y tolerancia a estrés abidtico (Tripathi
et al., 2020). La Proteobacteria es muy diversa y tiene cinco clases, pero las mas
comunes presentes en la SynCom son Alpha, Beta, Gamma. Dentro de ello los géneros
Rhizobium, Pseudomonas, Azospirillum y Enterobacter, son reportados por su
capacidad de inducir cambios en la fisiologia vegetal como la acumulaciéon de
osmolitos, sintesis de acido abscisico (ABA), y activacion de rutas antioxidantes (Ver

Anexo 2) (Glick, 2012; Finkel et al., 2020).

En segundo orden, la comunidad presenta una proporcion relevante de Bacteroidota
(2154 ASV), filos cuya funcion primaria se centra en la mineralizacion de compuestos
organicos complejos (Thomas et al., 2011). Su presencia es particularmente
beneficiosa en suelos ricos en materia organica, como ocurre en ambientes agricolas
andinos con residuos de cosechas previas. Aunque menos resistentes que las
Actinobacteriota frente a la sequia, Bacteroidota aporta versatilidad funcional en
suelos humedos o tras eventos de riego, mejorando la biodisponibilidad de carbono y
fosforo para las plantas. Esta capacidad metabdlica es critica en el contexto de cultivos
como la papa, cuyo desarrollo vegetativo y formacion de tubérculos requieren altos
niveles de fosforo asimilable (Cahiskan et al., 2022).

Por otro lado, dentro de la comunidad microbiana el filo de Actinobacteriota (831
ASV) representa un componente resiliente, el cual también es muy comun en suelos.

Este filo esta altamente reportado especialmente por su tolerancia a condiciones de
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sequia prolongada sobreviviendo a condiciones ambientales adversas al presentar el
metabolismo oligotréfico, es decir, que sobreviven con pocos nutrientes (Delgado-
Baquerizo et al., 2016). En particular, el género Streptomyces es el mas comun de este
filo, y ha sido identificado como bioestimulante en cultivos de papa, debido a que tiene
la capacidad de estimular la produccion de auxinas induciendo formacion de raices
laterales y extensas, permitiendo asi que la planta tenga acceso a mayor profundidad
del suelo donde todavia puede haber disponibilidad de agua durante la sequia; también
tiene la capacidad de acumulacion de prolina y otros osmolitos, los cuales la planta
acumula para retener agua y mantener turgencia celular durante estrés hidrico. (Yadav
et al., 2021). Estas adaptaciones lo hacen fundamental para mantener la funcionalidad

edafica durante periodos de baja humedad.

Los filos complementarios de la comunidad son los Planctomycetota (887 ASV),
Firmicutes (260 ASV) y Verrucomicrobiota (309 ASV), mismos que contribuyen a
capacidades secundarias como la mejora del suelo, estabilizacion de la comunidad
microbiana bajo condiciones extremas de temperatura y humedad, como también la
degradacion de compuestos nitrogenados (Berg et al., 2020). La baja existencia de
filos como Chloroflexi, Myxococcota o Patescibacteria, aunque esta limitada, puede

ser de gran importancia funcional especificamente para la interaccion planta-microbio.

3.3. Cultivo de papa a nivel de invernadero
En la Figura 7, se muestra el desarrollo grafico del crecimiento de las plantas de papa
durante los principales 25 dias. Donde se evidencia las diferentes etapas, de

emergencia, brotacion y expansion foliar con sus respectivos tiempos.
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Figura 7

Crecimiento del cultivo de papa a nivel de invernadero.

Nota. Resultado del proceso de crecimiento de la papa en diferentes etapas. A) Representacion inicial de la siembra: turba, perlita y semilla de papa. B)

Observacion del primer brote. C) Brotacion de plantulas. D) Crecimiento apical y brotacion de hojas. E) Hojas reales y definidas.
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La Figura 3 es la representacion del mismo, el cual indica el inicio hasta la formacion
de las hojas verdaderas. A) representa el dia 0 donde se identificod unicamente el
sustrato mezcla de turba, perlita y la semilla de papa sin signos de germinacion. B)
esta fase inicia en el dia 10, donde se puede observar el primer brote indicando, donde
el embridén rompe la cobertura del tubérculo y migra hacia la superficie del suelo. C)
inicia en el dia 15 con la brotacion de plantulas, el brote sobrepasa el sustrato y marca
asi el inicio del crecimiento aéreo. D) en esta etapa ya existe un desarrollo foliar
observando un estado inicial de crecimiento apical y manifestacion de hojas. E) Dentro
de esta fase ya se identifica un crecimiento de hojas definido y la presencia de hojas

reales fisiologica mente funcionales.

Este proceso es entendido mediante la fisiologia del desarrollo de la planta. Donde
gracias a la acumulacién de fitohormonas como el acido giberélico y citocininas se da
inicio a la regulacion del brote, asi como también, con la temperatura 6ptima, que en
este caso es de 13°C, en un tiempo de 10 dias estimulando asi la elongacion celular y
la division de los tejidos de tratamiento (Shah et al., 2023). Sin embargo, este proceso
se ve afectado por la influencia de factores como el cambio de temperatura y
disponibilidad de agua. La actividad enzimatica también juega un papel importante en
la regulacion de los brotes de la plantula, donde la amilasa e invertasa proporciona
respuestas por la disponibilidad de agua y oxigeno en el sustrato (Gonzalez
Ferniandez & Molina Cérdoba, 2011). Mientras que para el desarrollo de hojas reales
esta relacionado con el momento en que las plantas inician su proceso de fotosintesis,

llevando a cabo este proceso de los 25 dias en adelante (Gervais et al., 2021).

Por otro lado, el autor Teixeira et al. (2019), expone en su investigacion que este
proceso tiene logica con varios estudios, haciendo énfasis en que, si cumple con las
condiciones Optimas, se desarrolla un proceso predecible dentro de 20 dias, y para ello
es importante tener en cuenta la temperatura optima en un rango de 15 a 22°C, una
luminosidad de 12horas al dia y disponibilidad de agua. Datos que, al ser comparados
con los resultados de la presente investigacion, podemos evidenciar que existe total
coherencia. Sin embargo, en el estudio expuesto por el autor Nasir (2022), sugiere que
cada etapa del desarrollo de la planta debe tener diferente temperatura, y

principalmente en la etapa de iniciacion del tubérculo, donde es considerado que la
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temperatura Optima sea de 4 a 18°C. Los resultados obtenidos de la formacion de hojas
reales en un tiempo estimado de 20 dias con iniciacion del metabolito fotosintético
activo fueron coincidentes con INIAP (2023), quien ademas hace énfasis en que, al
tener condiciones contraladas a nivel de invernadero favorece en su totalidad la
velocidad de crecimiento del cultivo. Misma informacion que podemos corroborar con
nuestros datos obtenidos, ya que estos factores han sido controlados y de esta forma el

rango de tiempo de crecimiento de la papa en todo su desarrollo ha sido favorable.
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3.4.Analisis de Tratamientos

Figura 8

Plantas de papa en su estado final del tratamiento.

Nota. (A) Tratamiento con SynCom con sequia, (B) Tratamiento con SynCom y con riego, (C) Tratamiento sin SynCom y con riego, (D) Tratamiento sin

SynCom y con sequia.
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La imagen permite observar la respuesta diferencial de las plantas de papa ante las
diversas combinaciones experimentales de condiciones de riego y la presencia o
ausencia de la SynCom, evidenciando los efectos fisioldgicos asociados a cada
tratamiento. Las plantas A y B, que fueron inoculadas de la SynCom, se ven mas
desarrolladas y estructuralmente firmes en comparacion con las plantas C y D, que no
recibieron inoculacion de SynCom. La planta B (con riego y con SynCom) destaca por
su mayor numero de hojas, color verde intenso y tallos bien formados. La planta A
(con SynCom y riego) conserva una estructura aceptable, aunque un poco mas caida.
En cambio, las plantas C y D muestran sintomas de estrés: menos hojas, tallos débiles
y un color mas palido. La planta D (en sequia y sin SynCom) es la mas afectada. Esta
imagen de los tratamientos permite ver de forma clara que la combinacion de agua y
microorganismos fue la mas beneficiosa, mientras que la falta de ambos produjo los

resultados més negativos.

Lo que se observa en estos resultados tiene mucho que ver con coémo los
microorganismos ayudan a las plantas a crecer y a defenderse del estrés. Cuando hay
agua disponible, los microorganismos benefician a la planta ayudandola a absorber
mejor los nutrientes, a crecer con mas fuerza y a distribuir mejor sus recursos. En
situaciones de sequia, también cumplen un papel importante: activan mecanismos
dentro de la planta para que conserve agua, como producir sustancias que protegen sus
células y cierran los estomas para evitar que se deshidrate (Zhang et al., 2023;

Roychoudhury et al., 2023).

Los tratamientos que no recibieron microorganismos, como C y D, dependen solo de
sus propios mecanismos de defensa, que son limitados. Aunque la planta C tenia riego,
no logro desarrollarse tan bien como la planta A, que si tenia microorganismos. Esto
demuestra que el agua por si sola no basta; el apoyo microbiano mejora
significativamente la forma en que la planta aprovecha ese recurso (Goswami &
Deka, 2020; Liu et al., 2025). En el caso de la planta D, la falta de agua y de
microorganismos simplemente la dejo sin recursos para defenderse. En este contexto,
también resulta determinante la base genética de la planta, ya que condiciona su
capacidad de activar o modular respuestas fisiologicas frente al estrés abidtico. La
expresion de genes relacionados con la tolerancia a la sequia como aquellos que

codifican para acuaporinas, enzimas antioxidantes o proteinas LEA (Late
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Embryogenesis Abundant) puede variar significativamente entre variedades. En este
estudio, la interaccion con la SynCom pudo haber actuado como un estimulo
epigenético o como modulador transcripcional que potencié dicha expresion. Por
ejemplo, genes vinculados a la sintesis de osmolitos, como la prolina, o a la regulacion
estomatica, pueden estar mas activos en presencia de sefiales bioquimicas emitidas por
los microorganismos. Asi, la genética no solo define el umbral de respuesta, sino
también la eficiencia con la que la planta incorpora los beneficios ofrecidos por la
microbiota, lo que sugiere que un enfoque combinado entre biotecnologia microbiana
y seleccion genética podria optimizar alin mas la resiliencia del cultivo de papa ante el

estrés hidrico (Kamath et al., 2023; Roychoudhury et al., 2023).

La comparacion entre las cuatro plantas deja muy claro que los microorganismos no
solo ayudan cuando hay sequia. La planta B es el mejor ejemplo: con agua y
microorganismos, crecié mas fuerte, mas verde y con mas hojas. La planta A, aunque
no tenia riego, pudo sostenerse gracias al apoyo microbiano, ya que, promueven el
desarrollo vegetal mediante la sintesis de fitohormonas como AIA, giberelinas y acido
abscisico, que regulan el crecimiento y la tolerancia al estrés (Zhang et al., 2023;
Roychoudhury et al., 2023). Ademas, facilitan la expresion de genes asociados a la
homeostasis osmotica y el transporte de agua. En cambio, la planta C, que si tenia
agua, pero no microorganismos, no alcanzo el mismo desarrollo, lo que confirma que
los beneficios del riego se aprovechan mejor cuando hay una buena comunidad
microbiana en el suelo. Y la planta D, sin ninguno de los dos factores, apenas pudo
mantenerse ya que reduce al minimo su metabolismo, cierra estomas, detiene el
crecimiento y prioriza la conservacion celular. Esto coincide con lo que han dicho
muchos estudios: los microorganismos mejoran el rendimiento del cultivo en todo tipo
de condiciones, no solo en las mas dificiles (Vargas et al., 2021; Kamath et al.,

2023).

Desde otro punto de vista, esto tiene una gran importancia, ya que no siempre es
posible tener acceso constante al riego, y los cambios climaticos hacen que los
periodos secos sean cada vez mas impredecibles. Sin embargo, estudios demuestran
que, bajo condiciones de sequia, la actividad microbiana puede verse limitada,
reduciendo la secrecion de compuestos bioactivos, debido que cuando la humedad del

suelo desciende por debajo del 20 %, la eficacia de los microorganismos rizosféricos
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se reduce drasticamente (Xu et al., 2022; Liu et al., 2025), lo cual puede explicar la

menor turgencia y desarrollo foliar en la planta.

Estos resultados concuerdan con lo reportado por Sandhya et al. (2020) quienes
demostraron que la efectividad de los consorcios microbianos depende de la humedad
del suelo, siendo maés eficientes en condiciones Optimas de riego. Asimismo, Vargas
et al. (2021) afirman que los microorganismos no reemplazan las condiciones
adecuadas de cultivo, sino que potencian el crecimiento cuando existe disponibilidad

minima de agua.
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3.5.Contenido de agua

En la Figura 9 se presentan los resultados de las evaluaciones periddicas realizadas durante 8 dias para los siguientes tratamientos:

Figura 9

Grdfica lineal de datos de los Tratamientos aplicados a las plantas de papa.

T1-Con MO - Sequla T2-Con MO - Rlego
S - / ™,
e P S,
, - .
y — \

= e =
= / ]

n.u.- de Tratamiente Dias de 1-,1-1,1u| ente
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Porcantaje
Porcentaje

Dias de Tratamients Dias de Tratamients

Nota. T1: tratamiento con SynCom y con sequia. T2: tratamiento con SynCom y con riego. T3: sin SynCom y con sequia. T4: tratamiento sin SynCom y con

riego.
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Las graficas muestran el comportamiento del contenido de agua en las hojas de papa
durante el ensayo para los cuatro tratamientos. En T1 se observa un aumento
progresivo hasta el dia 3, con una meseta sostenida hasta el dia 5, seguido de un
descenso. T2 muestra un patrén similar, pero con mayor estabilidad, alcanzando
valores altos hasta el dia 6 antes de caer. T3, aunque sin microorganismos, presenta un
ascenso continuo hasta el dia 5, pero con una caida mas brusca. T4 mantiene valores
relativamente constantes, aunque con una leve disminucion progresiva. En conjunto,
los tratamientos con microorganismos (T1 y T2) logran mejores niveles en los
primeros dias, y los tratamientos con riego (T2 y T4) mantienen mayor estabilidad. La
menor retencion hidrica se presenta en T1 y T3 a partir del dia 6, coincidiendo con la

fase mas prolongada de sequia.

La diferencia en los perfiles de las curvas refleja el impacto que tienen tanto los
microorganismos como el riego sobre la fisiologia hidrica de la planta. En los
tratamientos con SynCom (T1 y T2), las bacterias promotoras del crecimiento vegetal
probablemente estimularon la sintesis de compuestos del suelo y su rizosfera como
exopolisacaridos, acidos organicos, sideroforos y enzimas hidroliticas, las cuales
ayudan a retener agua, ademas de facilitar una mayor absorcioén de nutrientes a través
de una mejora en el desarrollo radicular (Glick, 2020; Zhang et al., 2023). T2, que
combina SynCom y riego, muestra el mejor rendimiento, ya que la microbiota pudo
mantenerse activa gracias a la humedad disponible. En cambio, en T1, la sequia reduce
progresivamente la actividad microbiana y con ello el soporte fisioldgico que la planta
venia recibiendo. T3 y T4, sin SynCom, muestran respuestas propias de la fisiologia
basica de la planta: cierta capacidad de adaptacion inicial que no logra sostenerse a lo

largo del tiempo (Roychoudhury et al., 2023; Ahmad et al., 2022).

El comportamiento de las curvas confirma que los tratamientos con microorganismos
permiten a la planta mantener un contenido de agua mas alto en los primeros dias,
incluso bajo condiciones de sequia. Esto refuerza la idea de que las comunidades
microbianas no solo promueven el crecimiento, sino que también activan mecanismos
que aumentan la resistencia temporal al estrés. En el caso de T2, el riego prolonga esta
proteccion, haciendo que la planta se mantenga estable por mas tiempo. Varios
estudios han demostrado que cuando se combinan SynCom con riego, las plantas no

solo toleran mejor los cambios ambientales, sino que aprovechan mejor los recursos
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disponibles (Liu et al., 2025; Goswami & Deka, 2020). T1 también confirma que la
inoculacion de SynCom puede hacer una diferencia, aunque limitada por la falta de

agua.

Los tratamientos sin SynCom, especialmente T3, dejan en evidencia las limitaciones
fisiologicas de la planta cuando enfrenta la sequia sola. Aunque al principio logra
compensar, su respuesta se debilita rdpidamente. T4, pese a la ausencia de
microorganismos, muestra cierta estabilidad, pero no supera el rendimiento de T2. Esto
sugiere que el riego asegura una base, pero no alcanza a compensar totalmente la
ausencia de soporte biologico. La combinacion de riego y SynCom (T2) es claramente
la mas eficiente. Para sistemas agricolas donde la sostenibilidad es clave, integrar
bioinoculantes junto a una gestion hidrica eficiente puede ser una estrategia practica y
efectiva. Esta sinergia ya ha sido documentada en otros cultivos como trigo, tomate y
maiz (Zhou et al., 2023; Kamath et al., 2023), y su aplicabilidad en papa podria

traducirse en mejores rendimientos y un uso mas racional del agua.

El contenido de agua es un parametro sensible a las condiciones de estrés y manejo
fisiologico, siendo particularmente relevante en estudios de respuesta a bioproductos,
bioestimulantes o condiciones de cultivo variables (Kramer y Boyer, 1995). Aplicar
ANOVA permite aislar el efecto del tratamiento del ruido experimental o de la
variabilidad natural de las muestras. Esta metodologia se basa en el supuesto de que la
varianza total puede descomponerse en una parte explicada por el tratamiento y otra
por el error. Segiin Montgomery (2013), cuando el valor F es significativamente alto,
como en este caso, indica que la variabilidad entre grupos es mayor que la variabilidad

dentro de los grupos, lo que sugiere un efecto real del tratamiento.

A continuacidn, en la Figura 10 se presenta la evolucion del porcentaje de agua en los
tejidos foliares de las plantas de papa bajo los cuatro tratamientos experimentales
aplicados durante ocho dias, diferenciando la influencia del riego y la inoculacién con

SynCom.
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Figura 10

Porcentaje de agua en los tejidos foliares de las plantas de papa.
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Nota. La figura muestra la variacion diaria del porcentaje de agua en las hojas de papa
para los tratamientos T1 (Con SynCom - Sequia), T2 (Con SynCom - Riego), T3 (Sin
SynCom - Sequia) y T4 (Sin SynCom - Riego). Las lineas representan el promedio
diario y las areas sombreadas corresponden al error estandar de la media. Los
asteriscos (*) indican diferencias estadisticamente significativas entre tratamientos
segin ANOVA (p < 0.05). Ver anexo 3, incluye la prueba post-hoc Tukey para cada
punto de tiempo. Se observa que los tratamientos con riego (T2 y T4) mantienen
niveles de hidratacion mas estables, mientras que T1 y T3 presentan mayores
fluctuaciones, especialmente a partir del dia 6. T2 destaca como el tratamiento mas
eficiente para preservar la hidratacion foliar, evidenciando una sinergia positiva entre

la actividad microbiana y la disponibilidad hidrica.

La figura muestra la evolucion del contenido de agua en el suelo durante ocho dias de
tratamiento bajo cuatro condiciones experimentales: T1 (Con SynCom - Sequia), T2
(Con SynCom - Riego), T3 (Sin SynCom - Sequia) y T4 (Sin SynCom - Riego). Se
observaron diferencias notables en el comportamiento de los tratamientos a lo largo
del tiempo, tanto en valores medios como en su variabilidad, representada mediante el

error estdndar. A través de un analisis de varianza (ANOVA) aplicado por dia, se
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identificaron diferencias estadisticamente significativas en los dias 1 y 6 (p < 0.05),

marcados con un asterisco en la grafica.

Durante el dia 1, T1 y T3 (ambos en sequia) presentaron los valores més bajos, con un
contenido de agua menor al 70 %, mientras que T2 y T4 (tratamientos con riego)
superaron ese umbral. Este resultado sugiere que el riego tuvo un efecto inmediato
sobre la disponibilidad hidrica en el suelo. La literatura respalda este comportamiento:
el riego regular favorece una mejor distribucion de agua en el perfil del suelo, evitando
la rapida evaporacion que ocurre en suelos desnudos o sin cobertura orgénica

(Caravaca et al., 2005; Vanlauwe et al., 2015).

En los dias intermedios (D3 a DS5), todos los tratamientos se estabilizaron, con
diferencias menos marcadas. No obstante, se mantiene la tendencia donde los
tratamientos con riego (especialmente T2) muestran menor variabilidad entre réplicas.
Esto sugiere que el uso combinado de materia organica y riego no solo aumenta el
contenido de agua, sino que también contribuye a su uniformidad. La materia orgénica
mejora la capacidad del suelo para retener agua gracias a su alta porosidad y contenido
coloidal, actuando como esponja frente a cambios bruscos de humedad (Quintela et

al., 2019).

En el dia 6, se volvio a observar una diferencia significativa entre los tratamientos. T1
presentd una disminucion notable del contenido de agua, mientras que T2 y T4
conservaron niveles mas estables. Este resultado confirma que la ausencia de riego
limita la capacidad del suelo para mantener la humedad a medida que avanza el tiempo,
incluso si se cuenta con enmiendas organicas. Estos hallazgos coinciden con lo
reportado por Puglisi et al. (2014), quienes sefalaron que el efecto de la materia

organica es mas efectivo cuando se combina con un manejo hidrico adecuado.

A lo largo del ensayo, el tratamiento T2 (Con SynCom - Riego) se mantuvo
consistentemente por encima de los demas, con menor variabilidad y mayores niveles
de humedad. Este resultado lo posiciona como el tratamiento mas eficiente para
conservar agua en el suelo, validando estrategias agricolas sostenibles que integran el
uso de compost o residuos organicos junto con un programa de riego racional (Altieri

& Nicholls, 2020).
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Figura 11

Grdfico de cajas del porcentaje de agua por tratamiento.
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Nota. La distribucion del porcentaje de agua por tratamiento se evalu6 mediante un
grafico de cajas, donde se observan las variaciones estadisticas de los datos
recolectados en cuatro tratamientos distintos. El eje horizontal identifica los
tratamientos: Tratamiento 1 (Con SynCom - Sequia), Tratamiento 2 (Con SynCom -
Riego), Tratamiento 3 (Sin SynCom - Sequia) y Tratamiento 4 (Sin SynCom - Riego),
mientras que el eje vertical cuantifica el porcentaje de agua contenido en las muestras
analizadas. Visualmente, cada caja representa el rango intercuartilico (IQR), es decir,
el 50% central de los datos, mientras que las lineas horizontales (bigotes) muestran el

rango de dispersion y los posibles valores atipicos.

Se aprecia que tratamiento 1 (Con SynCom - Sequia) muestra una menor mediana y
menor variabilidad en comparacion con los demas tratamientos. En contraste,
tratamiento 4 (Sin SynCom - Riego) exhibe la mayor mediana y una dispersion mas
amplia, lo que sugiere un mayor porcentaje de agua en las muestras tratadas bajo esta
condicion. Tratamiento 2 2 (Con SynCom - Riego), y tratamiento 3 (Sin SynCom -
Sequia) presentan medianas similares, pero el rango intercuartilico y los valores

extremos indican diferencias en la variabilidad interna. No se observan valores atipicos
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extremos, lo que implica una distribucion relativamente homogénea dentro de cada
grupo. Esta representacion grafica refuerza la hipotesis de que existen diferencias entre
tratamientos, lo que justifica la necesidad de un anélisis estadistico inferencial como

ANOVA y Tukey para corroborar la significancia de dichas diferencias.

La distribucion del agua en tejidos vegetales es un parametro fisioldogico que refleja
las condiciones del entorno y el efecto de tratamientos experimentales en el
metabolismo celular (Kramer & Boyer, 1995). El contenido de agua puede variar por
factores como disponibilidad hidrica, mecanismos de retencion osmotica y tipo de
tratamiento aplicado (Taiz et al.,, 2015). Este estudio revela graficamente coémo
diferentes condiciones de tratamiento inciden en la capacidad de retencion hidrica, una
propiedad estrechamente vinculada con la funcionalidad celular, especialmente en el

contexto de estrés abidtico.

El uso de graficos de cajas es una herramienta estadistica util para representar la
dispersion y simetria de datos biolégicos (Zar, 2010). En estudios de fisiologia
vegetal, esta herramienta permite visualizar rapidamente diferencias entre tratamientos
antes de aplicar pruebas inferenciales. Segun Gémez et al. (2012), esta visualizacion
puede guiar hipotesis sobre mecanismos fisiologicos subyacentes, como la
acumulacion de solutos compatibles o la regulacion estomatica, los cuales afectan

directamente la hidratacion celular.

Desde una perspectiva técnica, la heterogeneidad observada en los tratamientos
sugiere una respuesta diferencial de las muestras al tratamiento aplicado,
probablemente asociada a la manipulacion experimental (Bates et al., 2015). Este
patrdn justifica el analisis ANOV A como paso siguiente, para evaluar si las diferencias

son estadisticamente significativas y no producto del azar.

La visualizacion grafica de la distribucion de los porcentajes de agua por tratamiento
permite generar hipotesis concretas sobre la eficacia de cada tratamiento para
modificar la retencion hidrica en los tejidos vegetales estudiados. En particular, la
diferencia entre tratamiento 1 y tratamiento 4 plantea una pregunta importante sobre
los mecanismos de accion especificos que podrian estar implicados en tal cambio. Es

posible que tratamientos mas intensivos o con mayor interaccion bioquimica (por
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ejemplo, uso de sustancias osmoprotectoras o cambios en el pH del medio) estén

mejorando la capacidad de retencion de agua.

No obstante, la simple visualizacidon no permite establecer conclusiones definitivas. La
diferencia en mediana puede ser estadisticamente no significativa si la variabilidad
dentro de los grupos es elevada. Por ello, aunque el grafico sugiere que tratamiento 4
tiene un efecto potencialmente superior en la hidratacion, se requiere validacion
mediante pruebas estadisticas como ANOVA y Tukey. También es relevante
considerar factores experimentales que pudieron incidir en los resultados, como
errores sistematicos de medicion o diferencias en el manejo post-tratamiento de las

muestras.

Tabla 6

Comparaciones multiples de Tukey entre tratamientos para porcentaje de agua.

Grupo Grupo Diferencia Valorp Limite Limite Significancia

1 2 de medias ajustado inferior superior
T1 T2 7,381 0,0877 -0,7209 15,4829 FALSO
T1 T3 4,697 0,4031 -3,1302 12,5242 FALSO
T1 T4 10,489 0,0055 -2,387 18,5909 VERDADERO
T2 T3 -2,684 0,8236 10,7859 5,4179  FALSO
T2 T4 3,108 0,7678 -5,2597 11,4756  FALSO
T3 T4 5,792 0,2495 -2,3099 13,8939 FALSO

Nota. Solo la comparacion entre T1 (Con SynCom - Sequia) y T4 (Sin SynCom -
Riego) present6 diferencias estadisticamente significativas (p < 0.05), lo cual se indica
en negrita. Se muestran las diferencias de medias, los valores de p ajustados, y los
intervalos de confianza al 95 % para cada comparacion. Esta diferencia evidencia que,
incluso en ausencia de riego, la inoculacion con SynCom puede generar un impacto
positivo en el contenido de agua en comparacion con tratamientos con riego, pero sin

apoyo de la SynCom.

De las seis comparaciones posibles entre tratamientos, solo una fue estadisticamente

significativa (p < 0.05): T1 vs T4, con una diferencia de medias de 10.49 % y un valor
g p y
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p ajustado de 0.0055. Esto indica que el tratamiento T4 (Sin MO - Riego) retuvo
significativamente mas agua que T1 (Con MO - Sequia), confirmando el efecto
dominante del riego sobre la humedad del suelo, incluso en ausencia de materia
organica. Los intervalos de confianza (2.39 % a 18.59 %) refuerzan esta diferencia, ya

que no incluyen el cero.

Este hallazgo sugiere que el aporte hidrico fue mas determinante que la incorporacion
de materia organica en la retencion de agua durante los dias del experimento. Aunque
la materia organica puede mejorar la capacidad de retencion del suelo, su efecto
depende en gran medida de la disponibilidad de agua. Puglisi et al. (2014), explican
que, en condiciones secas, la eficacia de las enmiendas orgénicas se reduce
drasticamente, ya que no hay suficiente humedad para activar su capacidad de
retencion. Por tanto, es comprensible que T1, aunque enmendado con SynCom, no

lograra mantener los niveles de humedad observados en T4, donde si hubo riego.

Las demas comparaciones (T1 vs T2, T1 vs T3, T2 vs T3, T2 vs T4 y T3 vs T4) no
fueron estadisticamente significativas. Esto no implica que no existan diferencias
practicas o tendencias; por ejemplo, T2, que combina riego y SynCom, mostrd valores
consistentemente altos de humedad y baja variabilidad, lo cual es deseable en términos
agrondmicos. Sin embargo, la variabilidad interna de los datos (error estdndar) pudo
haber limitado la deteccion estadistica de estas diferencias. Estudios como los de
Caravaca et al. (2005) y Gémez-Muiioz et al. (2017) destacan que el efecto de la
materia organica sobre la humedad del suelo es mas evidente cuando se sostiene en el

tiempo y se combina con un régimen hidrico estable.

La prueba de Tukey confirma que el riego, ain sin enmiendas organicas, tiene un
impacto claro y positivo en la retencion de humedad del suelo, superando
significativamente al tratamiento con SynCom pero sin agua. Esto resalta la
importancia de un manejo hidrico eficiente y refuerza la necesidad de integrar practicas
que aseguren una minima provision de agua, especialmente en condiciones de estrés
hidrico. Aunque la materia organica sigue siendo un componente clave para la salud
del suelo, su efecto es condicionado por la presencia de agua, lo cual debe considerarse

en el disefio de sistemas de cultivo sostenibles.
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3.6. Humedad del suelo

En la siguiente Figura 12 se presentan los resultados de las evaluaciones periddicas realizadas durante 8 dias para los siguientes tratamientos:

Figura 12

Grafica lineal de datos de los Tratamientos aplicados a las plantas de papa.

T1-Con MO - Sequia T2-Con MO -Riego

T3-5in MO - Sequla T4 - Sin MO - Riego

Nota. T1: tratamiento con SynCom y con sequia. T2: tratamiento con SynCom y con riego. T3: sin SynCom y con sequia. T4: tratamiento sin SynCom y con

riego.
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Las graficas muestran el comportamiento de la humedad del suelo en los cuatro
tratamientos a lo largo de los dias del ensayo. En el tratamiento T1 (con SynCom +
sequia), los valores iniciales fueron moderados, pero disminuyeron de forma constante
hasta estabilizarse en un nivel bajo. En T2 (con SynCom + riego), se observa una
mayor variabilidad con incrementos intermitentes, pero manteniendo una tendencia
general més alta que T1. En T3 (sin SynCom + sequia), los datos reflejan una fuerte
oscilacion, con picos bruscos y descensos, lo que indica inestabilidad en la retencion
de humedad. Finalmente, en T4 (sin SynCom + riego), se registra una curva mas
estable, aunque con valores mas bajos que T2, sugiriendo que el riego fue efectivo para
mantener cierto nivel de humedad, pero no tan eficiente como cuando estuvo
acompanado de microorganismos. A simple vista, la mejor retencion se observé en T2,

seguida por T4, mientras que T3 mostr6 los cambios méas abruptos.

La dindmica de la humedad en el suelo esté influenciada tanto por la presencia de agua
como por la capacidad del sustrato y la actividad biologica para retenerla. La SynCom
del tratamiento T2 contribuyen a mejorar la estructura del suelo mediante la
produccion de exopolisacaridos, compuestos que aumentan la capacidad de retencion
de agua y reducen la pérdida por evaporacion (Sandhya et al., 2020). Esta accion,
sumada al aporte del riego, permitié conservar mejor la humedad en comparacién con
T4, donde no hubo inoculaciéon de SynCom. En condiciones de sequia (T1 y T3), el
suelo perdi6 humedad rapidamente, pero en T1 la presencia de SynCom retardé esta
pérdida gracias a su interaccion con la materia organica y el sistema radicular
(Ahmad et al., 2022). T3, sin SynCom ni riego, no mostr6 capacidad de retencion, y
su oscilacion refleja una falta de regulacion en el sistema suelo-planta. Estos resultados
coinciden con lo descrito por Zhang et al. (2023), quienes sefialan que los suelos con

microbiota activa presentan una mayor estabilidad hidrica en cultivos.

Los datos permiten ver con claridad que la SynCom no solo apoya a la planta, sino que
también mejora la calidad del suelo en términos de humedad. El tratamiento T2, que
combino riego con SynCom, logré mantener un porcentaje de humedad més alto y con
menor fluctuacion. Esta estabilidad es clave en cultivos como la papa, que dependen
de una humedad constante en el sustrato para un crecimiento radicular efectivo. En T1,
aunque no hubo riego, los microorganismos ayudaron a retener la poca humedad

disponible por mas tiempo, lo que sugiere que su aplicacion es util incluso en
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escenarios donde el acceso al agua es limitado (Vargas et al., 2021). En contraste, el
comportamiento erratico de T3 refleja la fragilidad de un sistema sin ningun tipo de
soporte: ni hidrico ni biologico. El rendimiento de T4, aunque mejor que T3, no
alcanza el de T2, lo cual refuerza la idea de que el agua sola no garantiza la
conservacion oOptima de la humedad si el suelo carece de vida microbiana. Esto es
importante para sistemas agricolas que buscan eficiencia hidrica, no basta con regar,
también es necesario que el suelo tenga las condiciones para retener y distribuir ese
recurso. Estudios recientes recomiendan integrar bioinoculantes para mejorar la
porosidad, la estructura del suelo y su capacidad de almacenamiento de agua, lo que a
su vez reduce la frecuencia de riego y mejora la productividad general (Mataranyika
et al., 2022; Zhou et al., 2023). En definitiva, esta comparacion muestra la SynCom

es un factor clave en el manejo del agua a nivel del suelo, no solo de la planta.

A continuacién, en la Figural3 se muestra la evolucion del porcentaje de humedad
del suelo durante los ocho dias del experimento, bajo los distintos tratamientos
aplicados. Se incluyen los margenes de error y los resultados del analisis de varianza

(ANOVA) para detectar diferencias significativas entre grupos.
Figura 13
Porcentaje de humedad del suelo de las plantas de papa.
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Nota. La grafica muestra el comportamiento del porcentaje de humedad del suelo en
los tratamientos T1 (Con SynCom - Sequia), T2 (Con SynCom - Riego), T3 (Sin
SynCom - Sequia) y T4 (Sin SynCom - Riego) a lo largo de ocho dias. Las lineas
representan el valor promedio diario, y las areas sombreadas corresponden al error
estandar de cada grupo. Los asteriscos (*) indican los dias en los que se observaron
diferencias estadisticamente significativas entre tratamientos segin ANOVA (p <
0.05), especificamente en los dias 1, 2, 6 y 7. Ver Anexo 4, se evidencia una mayor
estabilidad hidrica en T2 y T4, tratamientos con riego, mientras que T3 presenta la
mayor variabilidad, probablemente asociada a la ausencia tanto de riego como de
inoculacion microbiana. El tratamiento T1, aunque sin riego, mantuvo niveles mas
constantes que T3, lo que sugiere que la SynCom contribuy¢ parcialmente a conservar

la humedad en condiciones de sequia.

En los primeros dias (D1 y D2), se observd una marcada separacion entre los
tratamientos, especialmente en el dia 1, donde T3 mostr6 un valor inusualmente alto,
posiblemente debido a retencion inicial de agua en ausencia de riego, o una respuesta
inicial asociada a la estructura del sustrato sin materia organica. A partir del dia 3, los
tratamientos con riego (T2 y T4) comenzaron a estabilizarse y mostrar valores mas
constantes, lo que indica que la aplicacion continua de agua logré6 mantener niveles
adecuados de humedad. Este comportamiento concuerda con lo reportado por
Caravaca et al. (2005), quienes indican que la presencia de riego constante permite

una distribucion homogénea de la humedad, favoreciendo la estabilidad del sistema.

Por otro lado, los tratamientos bajo sequia (T1 y T3) mostraron una tendencia general
a lareduccion de humedad, especialmente evidente en los dias finales del experimento.
En T1, se observd una menor pérdida de humedad comparado con T3, lo que puede
atribuirse a la capacidad de la materia organica para retener agua en el suelo. La
literatura sefiala que la materia organica mejora la porosidad y capacidad de retencion
hidrica, reduciendo la pérdida por evaporacion (Gomez-Muiioz et al., 2017; Quintela
et al., 2019). Esto explicaria por qué, aunque ambos tratamientos estuvieron sin riego,

T1 mantuvo mejores condiciones que T3.
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El analisis ANOVA (Anexo 4) confirm¢é diferencias significativas entre tratamientos
en los dias 1, 2, 6 y 7. Esto indica que los efectos de los tratamientos no fueron
uniformes en el tiempo, y que los contrastes se hicieron mas evidentes en momentos
puntuales del ensayo. Estos hallazgos respaldan lo propuesto por Altieri y Nicholls
(2020), quienes destacan la importancia de considerar interacciones temporales en el
analisis de sistemas agricolas complejos, ya que la respuesta a un tratamiento no es

lineal ni inmediata.

Desde una perspectiva practica, el tratamiento T2 (Con SynCom - Riego) fue el mas
eficiente, con niveles de humedad estables y bajos errores entre réplicas. Esta
combinacion se presenta como la més efectiva para mantener condiciones favorables
en el suelo, y es coherente con principios agroecoldgicos que promueven el uso de
enmiendas orgénicas junto con manejo hidrico controlado para garantizar un suelo
activo y funcional (Vanlauwe et al., 2015). Por el contrario, T3 resulté el menos
eficiente, reflejando que la ausencia de ambos factores limita la capacidad del suelo

para mantener niveles adecuados de humedad.

Figura 14

Diagrama de cajas referente al porcentaje de humedad del suelo.
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Nota. La distribucion del porcentaje de humedad del suelo por tratamiento se evaluo
mediante un grafico de cajas, donde se observan las variaciones estadisticas de los
datos recolectados en cuatro tratamientos distintos. El eje horizontal identifica los
tratamientos: Tratamiento 1 (Con SynCom - Sequia), Tratamiento 2 (Con SynCom -
Riego), Tratamiento 3 (Sin SynCom - Sequia) y Tratamiento 4 (Sin SynCom - Riego),
mientras que el eje vertical cuantifica el porcentaje de humedad registrado en el
sustrato de cada muestra. Visualmente, cada caja representa el rango intercuartilico
(IQR), es decir, el 50 % central de los datos, mientras que las lineas horizontales
(bigotes) muestran el rango de dispersion y los puntos individuales indican valores

atipicos.

El diagrama de cajas generado a partir de los datos del porcentaje de humedad del
suelo revela la distribucion estadistica de las mediciones realizadas en los cuatro
tratamientos experimentales. Cada caja representa el rango intercuartilico, que abarca
el 50 % central de los datos, mientras que la linea dentro de la caja sefiala la mediana
de cada tratamiento. Los bigotes se extienden hasta 1.5 veces el rango intercuartilico,
indicando la dispersion de los datos, y los puntos individuales fuera de los bigotes
representan posibles valores atipicos. A primera vista, se observa que los tratamientos
2 y 3 tienen medianas visiblemente superiores en comparacion con los tratamientos 1
y 4, lo que sugiere un mayor porcentaje de humedad del suelo bajo esas condiciones.
Ademas, el tratamiento 3 presenta una caja mas alargada, indicando mayor

variabilidad en los datos.

Por otro lado, el tratamiento 4, aunque con una mediana ligeramente superior a la del
tratamiento 1, muestra un rango intercuartilico mas estrecho y bigotes mas cortos, lo
que refleja menor variabilidad interna. El tratamiento 1 destaca por tener la menor
mediana y la distribuciéon mas compacta, lo que sugiere mayor homogeneidad entre
las muestras. Aunque el grafico evidencia diferencias entre las medianas, los rangos
amplios de los bigotes y la superposicion entre cajas sugieren que estas diferencias
pueden no ser estadisticamente significativas, en linea con lo reportado en el analisis
de varianza (ANOVA), donde no se encontrd significancia entre tratamientos. Esta
visualizacion, por tanto, ofrece una representacion clara de las tendencias y la
dispersion de los datos, 1til para apoyar la interpretacion de las pruebas estadisticas

formales.
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El grafico de cajas es una herramienta estadistica esencial para visualizar la
distribucion y variabilidad de los datos en estudios experimentales, especialmente en
ciencias agricolas y del suelo. Permite identificar diferencias en tendencia central,
simetria, amplitud y posibles valores extremos entre tratamientos (Zar, 2010). Su
utilidad en estudios de humedad del suelo ha sido ampliamente reconocida, ya que esta
variable presenta alta heterogeneidad tanto espacial como temporal, influenciada por
caracteristicas como textura, estructura y contenido orgédnico del suelo (Brady &
Weil, 2017). En este estudio, el uso del diagrama de cajas permite explorar
visualmente la consistencia de los datos y evaluar la presencia de patrones relacionados

con la retencioén de agua en cada tratamiento.

El tratamiento 3, que muestra mayor mediana y rango intercuartilico, podria reflejar
una mejor capacidad de retencion hidrica, potencialmente asociada a un aumento de la
porosidad del suelo o a un tratamiento con bioestimulantes, como han sugerido
trabajos similares en los que se aplicaron compost y materiales organicos (Garcia-
Orenes et al., 2010). Por su parte, los tratamientos 1 y 4, con distribuciones mas
compactas, podrian estar asociados a suelos con menor capacidad de almacenamiento
o tratamientos que no modificaron sustancialmente la estructura del suelo (Hillel,

2004).

Esta herramienta también permite verificar la homogeneidad de las muestras, un
requisito previo para la aplicacion del ANOVA. Segin Quinn y Keough (2002), la
identificacion de asimetrias o datos atipicos a través de este grafico ayuda a decidir si
se requieren transformaciones adicionales o el uso de pruebas estadisticas no
paramétricas. En estudios recientes, se ha reportado el uso exitoso de boxplots en la
evaluacion del impacto de distintas practicas agricolas sobre la humedad del suelo,
confirmando su relevancia para la interpretacion de resultados experimentales (Gémez

et al., 2012).

La visualizacion obtenida mediante el grafico de cajas permite una comparacion clara
y directa de las distribuciones de humedad del suelo entre los tratamientos evaluados.
Aunque los tratamientos 2 y 3 muestran medianas superiores y mayor dispersion, esta
diferencia no fue confirmada como estadisticamente significativa por el ANOVA,

resultado que es comun en estudios con alta variabilidad edafica. Esta situacion ha sido
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documentada por Moreno et al. (2011), quienes observaron que la heterogeneidad
interna de las muestras puede ocultar efectos reales del tratamiento. Zhang et al.
(2018) también reportaron que los cambios en humedad inducidos por practicas de

manejo son dificiles de detectar sin muestreos repetidos o intensivos.

Ademads, Garcia-Gonzalez et al. (2016) sugieren que la resolucion espacial y la
precision del disefio son determinantes para captar diferencias reales entre grupos. En
el presente estudio, la superposicion de los bigotes entre tratamientos indica que la
variabilidad interna fue suficientemente alta como para diluir cualquier diferencia
entre medianas. Este fendmeno ha sido observado por Lentz y Lehrsch (2012),
quienes advierten que incluso diferencias agrondmicamente relevantes pueden no
alcanzar significancia estadistica si el disefio no estd bien estratificado. Ritchie et al.
(2007) proponen, en estos casos, el uso de andlisis de series temporales o sensores de

humedad en continuo para mejorar la sensibilidad de las mediciones.

Por otro lado, Carrillo-Rivera et al. (2002) destacan que la estacionalidad también
influye en los resultados de humedad, lo cual puede haber sido un factor en el presente
experimento si las mediciones no fueron realizadas en condiciones estables. En linea
con esto, Lazaro et al. (2009) recomiendan la aplicaciéon de modelos de simulacion
hidrologica para contextualizar la variabilidad observada. También es pertinente
considerar las aportaciones de Blanco-Canqui y Lal (2008), quienes resaltan que los
efectos de enmiendas o bioinsumos pueden manifestarse de forma acumulativa, por lo
que experimentos de corta duracion tienden a subestimar los impactos reales sobre la

humedad del suelo.

Aunque el grafico de cajas revela tendencias importantes en la retencion de agua entre
tratamientos, la ausencia de diferencias significativas sugiere que los efectos, si
existen, fueron sutiles o encubiertos por la variabilidad del entorno. Estos resultados
coinciden con investigaciones de Fuentes et al. (2012) y Gonzalez-Sanchez et al.
(2008), quienes recomiendan el uso combinado de andlisis graficos, estadisticas y
datos de sensores para obtener conclusiones mas robustas. Este enfoque integrador
resulta clave para interpretar correctamente los resultados y orientar futuros ensayos

experimentales con mayor capacidad de deteccion.
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Tabla 7

Comparaciones multiples de Tukey entre tratamientos para humedad del suelo.

Grupo Grupo Diferencia Valorp Limite Limite  Significancia

1 2 de medias ajustado inferior superior

T1 T2 24,8753 0,7133 ) 85,9370 FALSO
36,1863

T1 T3 32,6829 0,4746 ) 91,6740 FALSO
26,3083

T1 T4 22,8191 0,7644 ) 83,8808 FALSO
38,2425

T2 T3 7,8075 0,9872 ) 68,8692 FALSO
53,2541

T2 T4 -2,0562 0,9998 ) 61,0080 FALSO
65,1204

T3 T4 -9,8637 0,9748 ) 51,1980 FALSO
70,9254

Nota. La tabla presenta los resultados de la prueba de comparaciones multiples de
Tukey aplicada al porcentaje de humedad del suelo entre los cuatro tratamientos
experimentales: T1 (Con SynCom - Sequia), T2 (Con SynCom - Riego), T3 (Sin
SynCom - Sequia) y T4 (Sin SynCom - Riego). Se muestran las diferencias de medias,
los valores de p ajustados, y los intervalos de confianza al 95% para cada
comparacion. Ninguna de las combinaciones evaluadas presentd diferencias
estadisticamente significativas (p > 0.05), lo cual se indica en la columna como
“FALSO”. Esto sugiere que, pese a las diferencias numéricas observadas entre
tratamientos, la alta variabilidad interna y la dispersion de los datos impidieron
confirmar efectos diferenciados en términos estadisticos. Este resultado coincide con
la visualizacion obtenida en el grafico de cajas, donde se evidencian numerosos valores

atipicos y un amplio rango de dispersion en todos los tratamientos.

La comparacion entre T1 (Con SynCom - Sequia) y T3 (Sin SynCom - Sequia) arrojo

una diferencia de medias de aproximadamente 32.68, pero con un valor p de 0.47, lo

53



cual impide rechazar la hipotesis nula de igualdad entre tratamientos. De manera
similar, el contraste entre T2 (Con SynCom - Riego) y T4 (Sin SynCom - Riego), que
conceptualmente representa el efecto de la materia orgénica bajo riego, tampoco

mostr6 una diferencia significativa (p = 1.00).

Estos resultados sugieren que, a pesar de las tendencias observadas en los promedios
de humedad a lo largo del tiempo, la variabilidad entre réplicas dentro de cada
tratamiento fue suficientemente alta como para impedir detectar diferencias
estadisticas claras. Este comportamiento puede deberse a varios factores. Por un lado,
la distribucion del agua en el suelo no siempre es homogénea, lo que puede generar
variaciones importantes entre unidades experimentales, aun bajo condiciones similares
(Caravaca et al., 2005). Por otro lado, la respuesta del suelo a tratamientos con y sin
materia organica puede depender de multiples propiedades fisicoquimicas que no
fueron controladas en este estudio, como textura, compactacion o presencia de

agregados estables (Quintela et al., 2019).

Desde otro punto de vista, el hecho de que las diferencias no sean estadisticamente
significativas no invalida la posible relevancia practica de los resultados. En estudios
de manejo del suelo, pequefias variaciones en la retenciéon de humedad pueden tener
efectos importantes en la dindmica microbiana, la eficiencia de absorcion radicular o
la disponibilidad de nutrientes (Altieri y Nicholls, 2020). Ademads, es importante
destacar que el analisis estadistico se realizd considerando todos los dias del
experimento de forma conjunta. Es posible que los efectos diferenciales de los
tratamientos se expresen mas claramente en momentos especificos, como si se
evidencio en el andlisis ANOVA por dia, donde hubo significancia puntual en D1, D2,
D6y D7.

La prueba de Tukey debe interpretarse con cautela. Si bien no se detectaron diferencias
estadisticamente significativas globales entre tratamientos, los patrones de
comportamiento observados, en conjunto con el analisis temporal, apoyan la idea de
que el uso combinado de riego y materia organica (T2) es mas eficiente para mantener
la humedad del suelo. La falta de significancia puede atribuirse mas a la dispersion

interna de los datos que a la ausencia real de efecto.
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3.7. Contenido de prolina

La siguiente Figura 15 representa la evolucion del contenido de prolina en hojas de
plantas de papa durante ocho dias de tratamiento, con el fin de evaluar la respuesta

fisiologica frente al estrés hidrico y la influencia de la SynCom.

Figura 15

Contenido de prolina de cada tratamiento.
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Nota. La figura muestra la dinamica del contenido de prolina (%) en hojas de plantas
de papa bajo cuatro condiciones experimentales: T1 (Con SynCom - Sequia), T2 (Con
SynCom - Riego), T3 (Sin SynCom - Sequia) y T4 (Sin SynCom - Riego). Se observa
que los tratamientos con microorganismos (T1 y T2) presentan un aumento mas rapido

y sostenido en la acumulacion de prolina durante los primeros dias del ensayo, en

comparacion con los tratamientos sin inoculacion.

Las graficas de contenido de prolina muestran una tendencia general al aumento
durante los primeros dias del ensayo en los cuatro tratamientos, con picos en los dias
3 a 5, seguidos de un descenso paulatino hacia el dia 7. En T1, se observa una
acumulacion destacada de prolina, alcanzando su punto més alto en el dia 3 (~96 %) y
manteniéndose elevada hasta el dia 5. T2 también muestra un aumento sostenido, con
valores muy altos entre los dias 3 y 6. En T3, la prolina se acumula mas lentamente,

con un pico en el dia 6 (~93 %), aunque con mayor variabilidad. T4 mantiene valores
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altos de manera mas estable, pero sin grandes fluctuaciones. En conjunto, los
tratamientos con microorganismos (T1 y T2) registran una mayor acumulacion de
prolina en etapas tempranas, mientras que los tratamientos sin SynCom presentan un

aumento mas tardio o mas estable.

La prolina es un aminoacido que las plantas acumulan como respuesta al estrés,
principalmente para proteger sus células frente a la deshidratacion. Su aumento esta
relacionado con mecanismos de defensa fisioldgica que ayudan a mantener la
integridad celular, estabilizar proteinas y regular el balance osmdtico. En los
tratamientos con microorganismos, este proceso ocurre de forma mas rapida y
eficiente, ya que muchas bacterias promotoras del crecimiento vegetal estimulan
directamente las rutas que regulan la produccion de prolina, incluso antes de que el
dafio por sequia se instale por completo (Zhang et al., 2023; Roychoudhury et al.,
2023). Ademas, los microorganismos también modulan la expresion de genes
relacionados con el estrés abiotico, lo que permite a la planta anticipar y amortiguar
sus efectos (Ahmad et al., 2022). Los datos muestran que la presencia de SynCom
acelera esta respuesta, especialmente en T1, mientras que en los tratamientos sin

SynCom, como T3 y T4, la acumulacion ocurre mas tarde o de forma mas dispersa.

El patrén de acumulacion de prolina sugiere que los tratamientos con SynCom no solo
ayudan a la planta a crecer, sino que también preparan su sistema de defensa frente al
estrés. En T1, la planta sometida a sequia activo rapidamente la sintesis de prolina
gracias a la presencia de microorganismos, lo que probablemente le permitié conservar
mas agua y resistir mejor las condiciones adversas. T2 también mostré un aumento
temprano, a pesar de contar con riego, lo que indica que la sefializacion microbiana se
activa incluso en condiciones no criticas. En cambio, en T3, sin SynCom y bajo sequia,
la acumulacion fue mas lenta y desordenada, lo que evidencia que la planta reacciond
tarde y sin una regulacion clara. T4 mantuvo un nivel alto de prolina, pero mas estable,
posiblemente como una respuesta constante a la falta de apoyo microbiano, aunque
con riego disponible. Esto coincide con trabajos que reportan que el “priming”
inducido por microorganismos permite a las plantas anticipar el estrés y responder con

mayor eficiencia (Gervais et al., 2021; Kamath et al., 2023).
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3.8. Recuperacion

En la Figura 16 se muestra el estado visual de las hojas de plantas de papa al final del
periodo experimental, luego de ser sometidas a condiciones de sequia y rehidratacion

bajo distintos tratamientos microbianos.
Figura 16

Representacion de la recuperacion de hojas al final del tratamiento.

Nota. Planta A) Sin SynCom y sin riego; B) Con microorganismo y sin riego.
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La imagen muestra la recuperacion de plantas de papa tras un periodo de estrés hidrico
y posterior rehidratacion. Todas las plantas fueron cultivadas bajo condiciones de
sequia; sin embargo, el grupo A fue inoculado con SynCom, mientras que el grupo B
no recibid inoculacion de la SynCom. Tras la rehidratacion, las plantas del grupo A
presentan mayor turgencia foliar, coloracion verde uniforme y menor grado de
marchitez, en comparacion con las del grupo B, lo que sugiere un efecto positivo de la

SynCom en la recuperacion estructural y funcional post-estrés.

La capacidad de una planta para recuperarse después de un evento de estrés hidrico
depende de multiples factores fisioldgicos, incluyendo la turgencia celular, el
contenido de agua relativo (RWC), la elasticidad de las membranas y la integridad
fotosintética. Las plantas inoculadas con microorganismos benéficos, como los
presentes en comunidades sintéticas SynCom, pueden activar mecanismos que
favorecen la recuperacion post-sequia. Estos incluyen la sintesis de osmolitos como
prolina, que ayuda a retener agua celular, la produccion de 4cido abscisico (ABA) que
regula el cierre estomatico, y la expresion de genes relacionados con proteinas de
choque térmico, acuaporinas y antioxidantes (Zhang et al., 2023; Roychoudhury et
al., 2023). Ademas, microorganismos como Pseudomonas, Azospirillum y
Streptomyces pueden inducir resistencia sistémica adquirida (ISR) que fortalece la

homeostasis durante la rehidratacion (Glick, 2012; Vurukonda et al., 2016).

La imagen evidencia con claridad que las plantas tratadas con la comunidad
microbiana sintética presentan una mejor recuperacion foliar, lo que se refleja en la
presencia de hojas turgentes, verdes y funcionales. Este efecto puede explicarse por la
accion de los microorganismos en la rizésfera que, durante el estrés y posterior
rehidratacion, facilitan una reabsorcion mas eficiente de agua a través de raices con
mayor capacidad osmética, inducida por fitohormonas como las auxinas y giberelinas
(Goswami & Deka, 2020). Ademaés, estos microorganismos favorecen la expresion
de genes que codifican acuaporinas, esenciales para el restablecimiento del flujo
hidrico interno tras el riego (Sandhya et al., 2020). Por el contrario, las plantas que
no fueron inoculadas dependen Uinicamente de su capacidad fisioldgica natural para

sobrevivir, la cual se ve rdpidamente superada cuando el estrés hidrico es severo o
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prolongado, como lo demuestra la pérdida de turgencia, la senescencia foliar y la

necrosis apical visible en varias de estas plantas.

La literatura coincide en que los bioinoculantes microbianos no solo son ttiles como
fertilizantes ecoldgicos, sino también como estrategias biotecnologicas clave para
enfrentar el cambio climdtico, ya que permiten a los cultivos mantener una
funcionalidad fisiol6gica mas estable en condiciones impredecibles (Xu et al., 2022;
Finkel et al., 2020). En el contexto del cultivo de papa, especie sensible a la sequia y
con sistema radicular superficial, este tipo de apoyo microbiologico puede marcar la
diferencia entre una planta que sobrevive y una que completa su ciclo productivo con
¢xito. Estos resultados respaldan la hipdtesis de que la integracion de comunidades
microbianas adaptadas no solo mejora el rendimiento, sino también la resiliencia
fisiologica post-estrés, validando su aplicacion en sistemas agricolas vulnerables a la

escasez hidrica.

Como complemento a la evaluacion visual de recuperacion de las plantas tras la
rehidratacion, a continuacion, en la Figura 16 se presenta la biomasa aérea promedio
obtenida, con el objetivo de evaluar cuantitativamente el grado de recuperacion

fisiologica inducido por la inoculacion con SynCom.

Figura 17

Biomasa promedio de plantas de papa recuperadas luego del estrés hidrico.
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Nota. La figura muestra la biomasa aérea fresca (g) de plantas de papa tratadas con
SynCom y sin SynCom, tras ser sometidas a estrés por sequia y rehidratadas
posteriormente. Las barras representan el promedio de cada tratamiento, y las lineas
indican la desviacion estandar. El analisis ANOVA no arroj6é diferencias
estadisticamente significativas entre grupos (F = 1.78; p = 0.231), aunque se observo

una tendencia a mayor biomasa en el grupo con SynCom. Ver Anexo 5

El grafico compara visualmente la biomasa promedio obtenida en plantas tratadas con
SynCom (A) frente a aquellas que no recibieron inoculacion de la SynCom (B). Se
observa que las plantas del grupo A alcanzaron una biomasa media mayor (~47 g) en
comparacion con el grupo B (~40 g). Asimismo, el grupo B presentd6 mayor
variabilidad en sus datos, como lo refleja la longitud de su barra de error. Aunque esta
diferencia no fue estadisticamente significativa segiin el ANOVA (p=0.231), el patron
visual sugiere un efecto positivo del tratamiento microbiano en la recuperacion

estructural post-sequia.

La biomasa aérea es un indicador fisioldgico directo del estado de recuperacion de la
planta tras un evento de estrés. En condiciones de rehidratacion, las plantas que han
sido previamente tratadas con microorganismos promotores del crecimiento (PGPR),
como los presentes en la SynCom, muestran una mayor capacidad para retomar el
crecimiento vegetativo (Glick, 2012; Vurukonda et al., 2016). Esto se debe a que los
PGPR inducen mecanismos como la produccion de fitohormonas (auxinas,
giberelinas), la acumulacion de osmolitos compatibles (prolina), la regulacion de
acuaporinas, y la sintesis de antioxidantes que aceleran la restauracion del equilibrio
hidrico y metabdlico (Zhang et al., 2023; Roychoudhury et al.,, 2023). La
reactivacion rapida del metabolismo tras la rehidratacion permite a la planta reiniciar
procesos de elongacion celular y expansion foliar, lo cual se traduce en una mayor

biomasa.

Aunque el analisis estadistico ANOV A no arroj6 una diferencia significativa (F = 1.78;
p = 0.231) (Anexo 5), los datos muestran una tendencia clara a mayor biomasa en
plantas tratadas con SynCom. Este patron sugiere que la inoculacion microbiana
contribuy6 a una recuperacion mas efectiva tras el estrés por sequia. Investigaciones

previas han reportado resultados similares: por ejemplo, Finkel et al. (2020) y Vargas
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et al. (2021) demostraron que comunidades microbianas funcionales no solo mitigan
los efectos del estrés hidrico, sino que también promueven la regeneracion post-estrés

al activar respuestas fisioldgicas relacionadas con la absorcion de agua y nutrientes.

El hecho de que no se observara una diferencia estadisticamente significativa puede
estar asociado al tamafio de muestra limitado o a la variabilidad biologica entre
réplicas, algo que ha sido reportado también por Liu et al. (2025) en estudios con
PGPR bajo condiciones controladas. A pesar de ello, el patron observado coincide con
las teorias que afirman que los consorcios microbianos mejoran la estabilidad
metabdlica de las plantas, permitiéndoles sostener un crecimiento mas uniforme y

resiliente en ambientes hostiles.

3.9. Analisis metagenomico de la rizosfera.

A continuacion, en la Figura 17 se presenta la composicion relativa de los filos
bacterianos presentes en las rizésferas de plantas de papa luego de ser sometidas a
diferentes tratamientos, asi como en el coctel microbiano original (SynCom). Esta
visualizacidon permite comparar la estructura microbiana resultante bajo condiciones
de riego y sequia, con o sin inoculacion, evidenciando los efectos del ambiente sobre

la persistencia y adaptacion de la comunidad inoculada.
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Figura 18

Resultados del andlisis metagenomico de la rizosfera de las plantas.
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La figura muestra la composicion relativa de comunidades bacterianas a nivel de filo
en diferentes tratamientos y en el coctel original. El tratamiento Con SynCom — Sin
riego mantiene una composicion muy similar al coctel original, con predominancia de
Proteobacteria, seguida por Actinobacteriota, Bacteroidota y Planctomycetota, lo que
indica una colonizacion estable bajo condiciones de sequia. En contraste, el
tratamiento Con SynCom — Con riego presenta un perfil alterado, con menor
proporcion de Actinobacteriota y mayor representacion de Bacteroidota y otros filos
secundarios. Esta diferencia sugiere que el riego modifica la estructura de la

comunidad microbiana inoculada. Por su parte, los tratamientos sin SynCom (Sin
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SynCom con riego, y sin SynCom sin riego) presentan comunidades mas divergentes
respecto al coctel original, con mayor variabilidad en filos menores y menor

coherencia general.

Desde el punto de vista microbioldgico, estos cambios reflejan la interaccion dinamica
entre la comunidad inoculada y el ambiente edafico. Bajo sequia, los microorganismos
del coctel tienen ventaja competitiva debido a sus rasgos adaptativos como tolerancia
a la desecacion, metabolismo oligotrofico y capacidad de formar biofilms protectores
(Timm et al., 2016). Esto favorece la estabilidad de filos como Actinobacteriota y
Proteobacteria. Sin embargo, en condiciones de riego, la humedad incrementa la
actividad bioldgica del suelo, estimula la competencia con la microbiota nativa y
favorece la proliferacion de grupos copiotroficos como Bacteroidota (Fierer et al.,
2007). Este fendmeno de seleccion ambiental dependiente de la humedad puede

reestructurar la comunidad introducida y modificar su dominancia funcional.

En conjunto, los resultados evidencian que el coctel actia como una comunidad
flexible, cuya estructura final depende del entorno en el que se establece. Mientras que
la sequia permite conservar su configuracion original, el riego desencadena un proceso
de reorganizacion comunitaria. Esto respalda lo reportado por Zhalnina et al. (2018)
y Finkel et al. (2020), quienes sefialan que la humedad modifica los patrones de
exudacion radicular y, por tanto, el nicho microbiano. Ademas, se valida lo indicado
por Niu et al. (2017), al demostrar que los bioinoculantes no son entes fijos, sino
sistemas biologicos que interactian con el microbioma residente y responden
activamente a las condiciones fisico-quimicas del suelo. Asi, la efectividad del coctel
no depende tnicamente de su composicion inicial, sino de su capacidad para integrarse

y adaptarse al ecosistema agricola al que se aplica.
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Tabla 8

Indices de alfa diversidad.

Compartimento Tratamiento Microorganismo LDepth Richness

Rizosfera
Rizosfera
Rizosfera
Rizosfera

SynCom

Riego Sin SynCom
Riego Con SynCom
Sequia Con SynCom
Sequia Sin SynCom

Coctel MO  Cocktail

10.33455 642
9.417842 239
10.36274 709
10.29066 659
10.09773 631

Chaol Shannon
664.01538 5.280609
240.2 4.015363
730.69014 5.618265
672.04545 5.576094
641 5.441398

invSimpson Evenness
51.5098525 0.81685170
23.8825766 0.73320374
103.892982 0.85593799
97.6502997 0.85908674
77.6394009 0.84398014

Nota. La tabla presenta los valores de diversidad alfa obtenidos a partir del andlisis metagenémico de comunidades bacterianas en distintos
tratamientos y compartimentos. La columna "Compartment" indica el origen de la muestra (rizosfera o extracto del codctel microbiano).
"Treatment" describe la condicion hidrica del experimento (riego o sequia), mientras que "Microorganism" sefiala si se aplicd o no la comunidad
microbiana. "Experiment" identifica el ensayo correspondiente (A para plantas en invernadero, B para el coctel original). "LDepth" representa
la profundidad promedio de lectura por muestra. "Richness" y "Chaol" estiman la riqueza de especies; "Shannon" mide diversidad considerando

abundancia y equidad; "invSimpson" refleja la dominancia de especies; y "Evenness" indica cuan equitativamente estan distribuidas las especies

en la comunidad.
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La tabla resume los indices de diversidad microbiana obtenidos en diferentes
tratamientos de rizosfera y extracto microbiano. El indice Chaol, que estima la riqueza
de especies (ASVs), fue mas alto en la rizosfera de plantas bajo sequia con
microorganismos (730.7), seguido por la rizosfera en sequia sin microorganismos
(672.0). El valor mas bajo se observo en plantas regadas con microorganismos (240.2).
En el indice Shannon, que mide tanto la riqueza como la equidad en la abundancia, se
encontraron valores mas homogéneos, pero igualmente elevados en el tratamiento de
sequia con SymCom (5.61) y en el extracto microbiano (5.44). El tratamiento con el
menor valor fue nuevamente el de plantas regadas con SymCom (4.01). Esto sugiere
que la mayor diversidad microbiana, tanto en cantidad como en distribucion equitativa,
se alcanza en condiciones de estrés hidrico, especialmente cuando se inoculan

microorganismos.

Los indices Chaol y Shannon son herramientas clave para evaluar la complejidad de
las comunidades microbianas. Chaol se enfoca en la riqueza estimada de especies,
incluyendo aquellas poco abundantes o no detectadas directamente. Un valor mas alto
indica una comunidad més diversa en términos de presencia de diferentes taxones. Por
otro lado, Shannon combina riqueza y equidad, reflejando tanto cuantas especies hay
como como se distribuyen en abundancia. La mayor diversidad observada bajo sequia
con SymCom sugiere que la combinacion de estrés hidrico y estimulo microbiano
puede promover comunidades mas complejas y resilientes. Segun Zhang et al. (2023),
la sequia puede seleccionar por microorganismos con funciones especificas de
adaptacion, y cuando se aplican bioinoculantes compatibles, se incrementa atin mas la

diversidad funcional.

Glick (2020), también explica que algunos microorganismos inducen cambios en la
rizosfera que favorecen la colonizacién por otros miembros beneficiosos. Estudios
como los de Santoyo et al. (2021) y Goswami & Deka (2020) apoyan esta idea,
destacando que ciertos consorcios microbianos no compiten entre si, sino que se
complementan, elevando la riqueza total. La menor diversidad en condiciones de riego
con SynCom podria deberse a una reduccion de presion selectiva, donde algunos

grupos dominan sin dar espacio a una comunidad mas equilibrada.
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Estos resultados respaldan la hipdtesis de que la inoculacion microbiana en
condiciones de estrés no solo apoya a la planta, sino que también modifica
positivamente la estructura de la comunidad del suelo. El tratamiento con mayor
diversidad, tanto en Chaol como en Shannon, fue la rizosfera bajo sequia con
SymCom, lo cual coincide con estudios recientes que indican que ambientes
desafiantes pueden promover comunidades mas robustas cuando se aplican

microorganismos adaptados (Roychoudhury et al., 2023; Kamath et al., 2023).

Ademés, el extracto microbiano en si mostr6 alta diversidad, lo que sugiere que el
coctel utilizado tenia un perfil funcional amplio, capaz de integrarse en diferentes
ambientes rizosféricos. Por el contrario, la reduccion en los indices cuando hubo riego
con SymCom refleja una posible pérdida de complejidad, ya que el ambiente no
desafiante favorece dominancias microbianas, reduciendo la equidad entre especies.
Este tipo de dindmica ha sido reportada en ensayos con suelos bien irrigados, donde

algunos géneros como Pseudomonas desplazan a otros mas sensibles (Beneduzi et al.,

2022).

En general, las muestras SynCom - sequia, Sin SynCom - sequia y Sin SynCom- riego,
correspondientes a plantas tratadas bajo condiciones de sequia, presentan una
estructura microbiana similar al coctel original, con clara dominancia de
Proteobacteria (rojo), seguida por Actinobacteriota, Bacteroidota, Planctomycetota y
otros filos minoritarios. Esta similitud sugiere que, en ambientes de estrés hidrico, la
SynCom mantiene su integridad estructural al conservar los principales filos presentes
en la comunidad original, posiblemente porque estos microorganismos estan

adaptados a condiciones de baja disponibilidad hidrica y elevada presion osmotica.

Sin embargo, en la muestra correspondiente al tratamiento con SynCom bajo
condiciones de riego (T2), se observa una modificacion en la proporcion relativa de
varios filos en comparacion con el coctel original. Aunque Proteobacteria sigue siendo
dominante, se registra una reduccion notable en Actinobacteriota y un aumento
relativo de Bacteroidota y otros filos secundarios. Este cambio puede explicarse por
la influencia del ambiente himedo sobre la dindmica de colonizacion microbiana. A
diferencia del entorno seco, el riego crea un microambiente mas activo bioldgicamente

y con mayor disponibilidad de nutrientes, lo que favorece a microorganismos de
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crecimiento rapido (copiotroficos), como los Bacteroidota, y reduce la ventaja
competitiva de filos mas tolerantes al estrés, como Actinobacteriota (Delgado-

Baquerizo et al., 2016; Fierer et al., 2007).

Desde el punto de vista ecologico, esto refleja un proceso de seleccion ambiental post-
inoculacion, donde la SynCom no se mantiene inalterada, sino que su estructura se
adapta a las condiciones del hospedero y del ambiente rizosférico. Asi, aunque la
composicion inicial (coctel), SynCom-riego revela una comunidad reorganizada,
posiblemente por interacciéon con la microbiota nativa, la sefializaciéon de la planta
hospedera y la disponibilidad de agua. Estos resultados refuerzan la nocioén de que los
bioinoculantes no actian como agentes fijos, sino como sistemas dindmicos cuya
funcionalidad final depende tanto de su composicion como del contexto ambiental en

el que se aplican (Finkel et al., 2020; Zhang et al., 2023).

Tabla 9

ASV con abundancia de los tratamientos.

Filo ASV  Género/ Compartimen Tratamien Abundanc
Familia to to ia
Proteobacter ASV1 rhizosphere watered 1416
ia Pseudomonas
Proteobacter ASV1 rhizosphere watered 1402
ia Pseudomonas
Proteobacter ASV?2 rhizosphere watered 1312
ia Pseudomonas
Proteobacter ASV1 extract Coctel M 949
ia Pseudomonas O
Proteobacter ASV1 rhizosphere watered 813
ia 5 Pseudomonas
Bacteroidota ASV3 rhizosphere drought 697
Flavobacteri
um
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Proteobacter ASV1 rhizosphere drought 684

ia Pseudomonas
Proteobacter ASV1 rhizosphere drought 670
ia Pseudomonas
Proteobacter ASV4 rhizosphere drought 537
ia Pseudomonas
Proteobacter ASV6 rhizosphere watered 462
ia Pseudomonas
Proteobacter ASV?2 extract Coctel M 376
ia Pseudomonas O
Proteobacter ASV6 rhizosphere watered 335
ia Pseudomonas
Bacteroidota ASV?2 extract Coctel M 331
7 Flavobacteri O
um
Proteobacter ASV4 rhizosphere watered 307
ia 5 Pseudomonas
Bacteroidota ASV?2 rhizosphere drought 279
3 Flavobacteri
um

Nota. La tabla muestra los resultados de abundancia relativa de los principales ASV
(Amplicon Sequence Variants) identificados mediante analisis metagendomico, en
diferentes condiciones de tratamiento. La columna "Filo" indica el grupo taxondémico
al que pertenece cada microorganismo. "ASV" corresponde al identificador especifico
asignado a cada variante de secuencia detectada. "Género/Familia" representa el nivel
taxondmico mas especifico identificado (en este caso, el género). "Compartimento"
sefala el lugar de origen de la muestra microbiana, como la rizésfera (zona de raices)
o el extracto (coctel original aplicado). "Tratamiento" indica si la muestra proviene de
plantas bajo riego (watered), sequia (drought), o directamente del coctel microbiano
(Coctel_MO). Finalmente, "Abundancia" representa la cantidad relativa de veces que
se detectd cada ASV, lo que refleja su presencia dentro de la comunidad microbiana

bajo cada condicion.
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La tabla muestra los ASVs mas representativos encontrados en las muestras de
rizosfera y extracto microbiano durante los tratamientos con riego y sequia. Destaca
con claridad la predominancia del género Pseudomonas, presente de forma abundante
tanto en plantas regadas como en las sometidas a sequia, asi como en el coctel
microbiano aplicado. E1 ASV1 aparece con valores notablemente altos, superando los
1400 conteos en condiciones de riego en la rizosfera, y cerca de 950 en el extracto
utilizado. Otros ASVs como ASV2, ASV4, ASV6 y ASV45 también corresponden a
Pseudomonas y mantienen alta representacion, en especial en ambientes con

humedad.

Paralelamente, miembros del filo Bacteroidota, representados por Flavobacterium
(ASV3, ASV23 y ASV27), aparecen mayoritariamente en condiciones de sequia o en
el extracto, aunque con menor abundancia relativa. Este perfil evidencia un patrén de
colonizacion diferencial, donde las bacterias asociadas a condiciones mas humedas
presentan mayor proliferacion, mientras que algunas también persisten bajo estrés

hidrico, lo que podria estar relacionado con funciones especificas de resiliencia.

La fuerte presencia del género Pseudomonas en todas las condiciones del ensayo es
un indicador clave de su relevancia ecoldgica y funcional en el sistema planta-suelo.
Estas bacterias son conocidas por su capacidad de colonizar eficientemente la
rizosfera, estimular el crecimiento vegetal y producir metabolitos que mejoran la
tolerancia a diversos tipos de estrés, incluida la sequia (Beneduzi et al., 2022;
Santoyo et al., 2021). En particular, especies como P. fluorescens y P. putida han
sido ampliamente estudiadas por su capacidad para generar compuestos como
sider6foros, ACC desaminasa y exopolisacéridos, que ayudan a las plantas a modular
el estrés osmotico y mantener el crecimiento en condiciones adversas (Glick, 2020;

Goswami & Deka, 2020).

La alta abundancia en las plantas regadas sugiere un entorno favorable para su
actividad metabodlica, mientras que su persistencia bajo sequia revela una
adaptabilidad funcional. Por otro lado, la deteccion de Flavobacterium en condiciones
de sequia indica una posible contribucion en la descomposicion de materia organica
y liberacion de compuestos disponibles para la planta, roles que han sido observados

en suelos aridos y semiaridos (He et al., 2023; Yuan et al., 2021). En conjunto, el
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perfil observado en los ASVs sugiere que tanto Pseudomonas como Flavobacterium
participan activamente en el soporte fisiologico de la papa bajo distintos escenarios

hidricos.

La composicion microbiana detectada reafirma el papel central de ciertas bacterias
como Pseudomonas en la promocion del crecimiento vegetal y la respuesta adaptativa
frente al estrés hidrico. Su alta abundancia en plantas regadas coincide con multiples
estudios que destacan su eficiencia en ambientes huimedos donde pueden expresar todo
su potencial metabdlico, incluyendo la produccion de fitohormonas y la mejora en la

captacion de nutrientes (Liu et al., 2025; Zhou et al., 2023).

Sin embargo, su persistencia en condiciones de sequia, aunque en menor proporcion,
también ha sido reportada como un rasgo adaptativo relevante. Algunos estudios han
demostrado que cepas de Pseudomonas pueden sobrevivir en ambientes secos
formando biofilms protectores o alterando su metabolismo para mantenerse activas
(Xu et al., 2020; Bharti et al., 2021). La presencia de Flavobacterium en ambientes
secos complementa esta funcionalidad, ya que estos organismos suelen estar asociados
a la degradacion de compuestos organicos complejos, lo cual libera nutrientes clave

para la planta cuando su absorcion estad comprometida (Kamath et al., 2023).

Estudios como los de Yuan et al. (2021) y Zhang et al. (2023) resaltan que consorcios
microbianos mixtos, que incluyan tanto productores de metabolitos como
degradadores de materia orgéanica, ofrecen una ventaja competitiva para el cultivo bajo
estrés. Esto refuerza la importancia del disefo racional de cocteles microbianos como
el usado en este estudio, que deberia priorizar la inclusion de géneros funcionalmente
complementarios y resistentes a la variabilidad hidrica. Ademas, trabajos recientes
plantean que el uso de SynComs puede mejorar la resiliencia de los cultivos no solo
en términos fisiologicos, sino también estructurales, al fortalecer la rizosfera como un

entorno activo y dindmico (Mataranyika et al., 2022; Roychoudhury et al., 2023).
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4. CAPITULO IV.- CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES

4.1. CONCLUSIONES

- El presente estudio confirma que la SynCom puede funcionar como
herramienta biotecnoldgica valiosa para enfrentar el estrés hidrico en cultivos
sensibles como la papa, no solo mitigando dafios fisiologicos durante la sequia,

sino también acelerando los procesos de recuperacion tras la rehidratacion.

- El anélisis metagenémico de la diversidad microbiana reveld que la estructura
taxonomica de la SynCom es sensible a las condiciones ambientales en las que
se aplica. En tratamientos con sequia, la comunidad microbiana se mantuvo
estructuralmente mas cercana al coctel original, dominada por Proteobacteria,
Actinobacteriota 'y Bacteroidota, mientras que en presencia de riego se observo
una redistribucion de filos, reflejo de una reorganizacion ecoldgica
posiblemente inducida por la competencia microbiana y las condiciones
fisicoquimicas de la rizésfera. Esto confirma que la funcionalidad de los
bioinoculantes no solo depende de su composicién inicial, sino de su

interaccion dindmica con el ambiente y la microbiota nativa del suelo.

- La inoculacién con una comunidad microbiana sintética (SynCom) mejoro la
recuperacion fisioldgica de plantas de papa sometidas a estrés hidrico, reflejada
en mayor contenido de agua en hojas, mayor acumulacion de prolina y mayor
biomasa aérea, en comparacioén con plantas sin inoculacion. Siendo asi, una
estrategia biotecnoldgica viable para mejorar la tolerancia a la sequia en papa,

especialmente en contextos agricolas con limitaciones hidricas.
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4.2.RECOMENDACIONES

- Dado que la comunidad microbiana sintética mostr6 un efecto positivo en la
tolerancia al estrés hidrico, se recomienda aplicar este tipo de bioinoculantes
en regiones con alta variabilidad climatica, como una estrategia biotecnoldgica
para mejorar la resiliencia del cultivo sin depender exclusivamente del riego o

fertilizantes quimicos.

- Aunque el coctel microbiano conservd su estructura en condiciones
controladas, es recomendable realizar estudios metagendmicos también en
campo abierto para verificar que los microorganismos aplicados se integran
adecuadamente al suelo real y mantienen su funcionalidad en ambientes

variables.

- Aislar y caracterizar individualmente los microorganismos componentes de la
SynCom, con el fin de determinar cudles cepas aportan los mayores beneficios

en condiciones de sequia o bajo riego controlado.

- Debido a que la inoculacién con SynCom promovio el crecimiento de brotes y
hojas reales en la papa, se recomienda explorar su uso en otros cultivos que
también dependen de un crecimiento apical vigoroso, como el tomate, el maiz
o el aji. Estos ensayos permitiran comprobar si los beneficios observados en

papa pueden replicarse y adaptarse a otros sistemas agricolas.
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ANEXOS

Anexo 1

ASV con abundancia presente en la SynCom.

Filo Total de ASV
Proteobacteria 7461
Bacteroidota 2154
Planctomycetota 887
Actinobacteriota 831
Verrucomicrobiota 309
Firmicutes 260
Bdellovibrionota 176
Myxococcota 47
Chloroflexi 39
Patescibacteria 29
Abditibacteriota 24
Armatimonadota 22
Acidobacteriota 20
Gemmatimonadota 14
Sumerlaeota 12
Cyanobacteria 8
Fibrobacterota 7
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Anexo 2

ASVs de la prueba metagenomica realizada a los tratamientos.

Filo ASV Género/Familia Compartiment Tratamiento Abundancia
0
Proteobacteria ASV1 Pseudomonas rhizosphere watered 1416
Proteobacteria ASV1 Pseudomonas rhizosphere watered 1402
Proteobacteria ASV2 Pseudomonas rhizosphere watered 1312
Proteobacteria ASV1 Pseudomonas extract Coctel MO 949
Proteobacteria ASV15 Pseudomonas rhizosphere watered 813
Bacteroidota ASV3 Flavobacterium rhizosphere drought 697
Proteobacteria ASV1 Pseudomonas rhizosphere drought 684
Proteobacteria ASV1 Pseudomonas rhizosphere drought 670
Proteobacteria ASV4 Pseudomonas rhizosphere drought 537
Proteobacteria ASV6 Pseudomonas rhizosphere watered 462
Proteobacteria ASV2 Pseudomonas extract Coctel MO 376
Proteobacteria ASV6 Pseudomonas rhizosphere watered 335
Bacteroidota ASV27 Flavobacterium extract Coctel MO 331
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extract

extract

rhizosphere
rhizosphere

extract

drought
watered

drought

drought
drought

Coctel MO
Coctel MO

watered
watered

Coctel MO

77
77
76

75
70

66
65

89



Proteobacteria

Proteobacteria
Proteobacteria
Firmicutes
Proteobacteria

Proteobacteria

Bacteroidota

Proteobacteria

Firmicutes

ASV85

ASV95
ASV35
ASV92
ASV107
ASV65

ASV148
ASV219

ASV543

Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Mesorhizobium
Pseudomonas
Paenibacillus
Sphingomonas
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Flavobacterium
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-

Rhizobium

Lactiplantibacillus

rhizosphere

extract
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

drought

Coctel MO
watered
drought
drought
drought

watered

drought

watered

54

64

63
62
60
59

58
55
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Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria

Firmicutes
Proteobacteria
Bacteroidota
Bacteroidota

Bacteroidota

ASV43
ASV68

ASV116

ASV35
ASV65

ASV240
ASV206
ASV111
ASV128
ASV23

Pseudomonas
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium

Allorhizobium

Neorhizobium-

Pararhizobium-

Rhizobium
Pseudomonas

Allorhizobium:

Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Bacillus
Pseudomonas
Flavobacterium
Flavobacterium

Flavobacterium

extract

rhizosphere

rhizosphere

extract

rhizosphere

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

extract

Coctel MO
drought

drought

Coctel MO
drought

drought
drought
watered
watered

Coctel MO

53
53

53

52
50

50
50
50
49
49
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Proteobacteria
Proteobacteria
Bacteroidota

Proteobacteria
Proteobacteria
Bacteroidota

Proteobacteria
Proteobacteria
Proteobacteria
Bacteroidota

Proteobacteria
Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria

ASV6
ASV107
ASV246
ASV625
ASV21
ASV332
ASV641
ASV190
ASV45
ASV202
ASV168
ASV35
ASV85

ASV104
ASV124

Pseudomonas

Sphingomonas

Flavobacterium

Pseudomonas

Pseudomonas

Flavobacterium

Pseudomonas
Pseudomonas

Pseudomonas

Flavobacterium

Pseudomonas
Pseudomonas
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Pseudomonas

Pseudomonas

extract

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
extract

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

extract

rhizosphere

rhizosphere

Coctel MO
drought
drought
watered
drought
Coctel MO
watered
drought
drought
drought
drought
drought
Coctel MO

watered

drought

49
48
48
47
46
46
46
45
45
44
43
43
41

39
39
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Proteobacteria ASV116 Allorhizobium- rhizosphere watered 38
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Bacteroidota ~ ASV450 Flavobacterium extract Coctel MO 38
Proteobacteria ASV135 Mesorhizobium rhizosphere drought 37
Proteobacteria ASV65 Allorhizobium- extract Coctel MO 36
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Proteobacteria ASV21 Pseudomonas rhizosphere drought 36
Firmicutes ASV92 Paenibacillus rhizosphere drought 36
Proteobacteria ASV785 Pseudomonas rhizosphere watered 36
Firmicutes ASV327 Bacillus rhizosphere watered 36
Proteobacteria ASV220 Pseudomonas rhizosphere drought 35
Proteobacteria ~ ASV155 rhizosphere drought 35
Rhodopseudomon
as
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Firmicutes ASV127 Paenibacillus rhizosphere drought 35
Proteobacteria ASV230 Allorhizobium- rhizosphere drought 34

Neorhizobium-

Pararhizobium-

Rhizobium
Proteobacteria ASV839 Pseudomonas rhizosphere watered 33
Bacteroidota ASV415 Flavobacterium rhizosphere drought 33
Proteobacteria ~ ASV135 Mesorhizobium extract Coctel MO 33
Bacteroidota ASV128 Flavobacterium extract Coctel MO 32
Proteobacteria ASV379 Sphingomonas extract Coctel MO 32
Proteobacteria ~ ASV155 rhizosphere watered 32

Rhodopseudomon

as
Proteobacteria ~ ASV95 Mesorhizobium  rhizosphere drought 32
Bacteroidota ASV111 Flavobacterium rhizosphere drought 32
Proteobacteria ~ ASV275 Allorhizobium- extract Coctel MO 31

Neorhizobium-

Pararhizobium-

Rhizobium
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Proteobacteria ~ ASV85 Allorhizobium- rhizosphere drought 31

Neorhizobium-

Pararhizobium-

Rhizobium
Firmicutes ASV502 Tumebacillus rhizosphere watered 30
Proteobacteria ASV94 Pseudomonas extract Coctel MO 30
Actinobacteriota ASV13 Streptomyces rhizosphere watered 30
Bacteroidota ASV156 Flavobacterium rhizosphere drought 29
Proteobacteria ~ ASV163 Allorhizobium- rhizosphere drought 29

Neorhizobium-

Pararhizobium-

Rhizobium
Bacteroidota ASV345 Flavobacterium rhizosphere drought 29
Proteobacteria ~ ASV186 Pseudomonas rhizosphere watered 29
Proteobacteria ASV220 Pseudomonas rhizosphere watered 29
Bacteroidota ASV50 Flavobacterium extract Coctel MO 28
Proteobacteria ASV3l1l1 Sphingomonas extract Coctel MO 28
Proteobacteria ~ ASV948 Pseudomonas rhizosphere watered 28
Bacteroidota ASV522 Flavobacterium extract Coctel MO 27
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Proteobacteria
Bacteroidota
Actinobacteriota
Actinobacteriota
Actinobacteriota
Proteobacteria
Bacteroidota

Proteobacteria

Actinobacteriota

Proteobacteria

Proteobacteria
Bacteroidota
Bacteroidota

Bacteroidota

ASV21
ASV181
ASVA411
ASV165
ASV438
ASV95
ASV421
ASV65

ASV165
ASV235

ASV135
ASV538
ASV156
ASV474

Pseudomonas
Flavobacterium
Streptomyces
Streptomyces
Streptomyces
Mesorhizobium
Flavobacterium
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium

Streptomyces

Rhodopseudomon

as
Mesorhizobium
Flavobacterium
Flavobacterium

Flavobacterium

96

rhizosphere
extract

rhizosphere
rhizosphere
extract

rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere
extract
rhizosphere

rhizosphere

watered
Coctel MO
drought
drought
Coctel MO
drought
watered

watered

drought

watered

drought
Coctel MO
drought

watered

26
26



Proteobacteria ~ ASV95 Mesorhizobium  rhizosphere watered 25
Proteobacteria ~ ASV168 Pseudomonas rhizosphere watered 25
Proteobacteria ~ ASV275 Allorhizobium- rhizosphere drought 24
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Actinobacteriota ASV551 Streptomyces rhizosphere drought 24
Proteobacteria ~ ASV124 Pseudomonas rhizosphere watered 24
Firmicutes ASV221 Bacillus rhizosphere watered 24
Bacteroidota ASVII11 Flavobacterium extract Coctel MO 24
Bacteroidota ASV181 Flavobacterium rhizosphere drought 24
Bacteroidota ASV387 Flavobacterium extract Coctel MO 24
Bacteroidota ASV351 Flavobacterium rhizosphere watered 24
Proteobacteria ~ ASV208 Allorhizobium- extract Coctel MO 24
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
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Proteobacteria

Proteobacteria

Bacteroidota
Bacteroidota

Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria

ASV208

ASV209

ASV43]
ASV621
ASV230

ASV471
ASV155

ASV252

Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium

Flavobacterium

Flavobacterium
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-

Rhizobium

Sphingomonas

Rhodopseudomonas
Allorhizobium-

Neorhizobium-

rhizosphere

extract

rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

extract

extract

rhizosphere

drought

Coctel MO

watered
watered

drought

Coctel MO
Coctel MO

drought

23
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Proteobacteria
Proteobacteria
Proteobacteria
Bacteroidota

Proteobacteria

Proteobacteria

Actinobacteriota

Proteobacteria

Bacteroidota

Bacteroidota

ASV6
ASV186
ASV708
ASV301
ASV22
ASV163

ASV425
ASV252

ASV658
ASV34

Pararhizobium-
Rhizobium
Pseudomonas
Pseudomonas
Pseudomonas
Flavobacterium
Pseudomonas
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Streptomyces
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Flavobacterium

Flavobacterium

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

extract

rhizosphere

drought
drought
drought
watered
drought

watered

drought
drought

Coctel MO

watered

21
21
20
20
20
20

20
20

20
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Proteobacteria ~ ASV1237 Burkholderia- rhizosphere watered
Caballeronia-
Paraburkholderia
Proteobacteria ~ ASV24 Pseudomonas rhizosphere drought
Proteobacteria ~ ASV235 rhizosphere drought
Rhodopseudomonas
Firmicutes ASV395 Paenibacillus rhizosphere drought
Proteobacteria ~ ASV163 Allorhizobium- rhizosphere watered
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Firmicutes ASV127 Paenibacillus extract Coctel MO
Bacteroidota ASV630 Flavobacterium extract Coctel MO
Proteobacteria ~ ASV124 Pseudomonas rhizosphere drought
Firmicutes ASV304 Paenibacillus rhizosphere drought
Proteobacteria ~ ASV584 Pseudomonas extract Coctel MO
Actinobacteriota ASV100 Streptomyces rhizosphere drought
Proteobacteria ~ ASV68 Allorhizobium- extract Coctel MO
Neorhizobium-

19
19
18
18
18
18
18
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Proteobacteria

Proteobacteria
Firmicutes
Bacteroidota
Bacteroidota
Firmicutes
Proteobacteria
Bacteroidota
Bacteroidota
Firmicutes

Proteobacteria

ASVE&01

ASV22
ASV244
ASV156
ASV108
ASV92
ASV639
ASVE&90
ASV202
ASV1394
ASV209

Pararhizobium-
Rhizobium
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Pseudomonas

Paenibacillus

Flavobacterium

Flavobacterium

Paenibacillus

Pseudomonas

Flavobacterium

Flavobacterium

Bacillus
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-

Rhizobium

rhizosphere

rhizosphere
rhizosphere
extract

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
extract

rhizosphere

rhizosphere

watered

watered
drought
Coctel MO
drought
watered
watered
watered
Coctel MO
watered

drought

18

18
17
17
17
17
17
17
17
17
17
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Proteobacteria ~ ASV190 Pseudomonas rhizosphere watered 17
Firmicutes ASV244 Paenibacillus rhizosphere drought 17
Bacteroidota ASV595 Flavobacterium rhizosphere watered 16
Firmicutes ASV92 Paenibacillus extract Coctel MO 16
Proteobacteria ASV124 Pseudomonas extract Coctel MO 16
Bacteroidota ASV50 Flavobacterium rhizosphere watered 16
Bacteroidota ASV944 Flavobacterium rhizosphere watered 16
Bacteroidota ASV539 Flavobacterium rhizosphere watered 16
Firmicutes ASV1124 Paenibacillus rhizosphere drought 16
Firmicutes ASV304 Paenibacillus rhizosphere watered 16
Proteobacteria ASV1447 Burkholderia- rhizosphere watered 16

Caballeronia-

Paraburkholderi
a

Actinobacteriota ASV373 Streptomyces rhizosphere watered 16
Bacteroidota ASV156 Flavobacterium rhizosphere watered 16
Proteobacteria ASV691 Burkholderiales rhizosphere watered 15

_unclassified
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Firmicutes
Bacteroidota
Firmicutes

Proteobacteria

Firmicutes
Proteobacteria
Firmicutes
Proteobacteria
Actinobacteriota
Bacteroidota
Firmicutes
Firmicutes

Proteobacteria

ASV925

ASV181
ASV889
ASV68

ASV406
ASV107
ASV1530
ASV3583
ASV165
ASV454
ASV367
ASV367
ASV116

Bacillus
Flavobacterium
Tumebacillus
Allorhizobium-

Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Paenibacillus
Sphingomonas
Psychrobacillus
Kaistia
Streptomyces
Flavobacterium
Paenibacillus
Paenibacillus
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-

Rhizobium

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere
extract

rhizosphere
rhizosphere
extract

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

extract

watered
drought
watered

watered

drought
Coctel MO
watered
drought
Coctel MO
drought
drought
drought
Coctel MO

15
15
15
15

15

15
15

15
14
14
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Proteobacteria
Firmicutes
Proteobacteria
Bacteroidota

Proteobacteria

Proteobacteria
Proteobacteria
Bacteroidota
Proteobacteria
Actinobacteriota

Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria

ASV10
ASV363
ASV7
ASV919
ASV380

ASV168
ASV145
ASV148
ASV4
ASV373
ASV209

ASV186
ASVE0

Sphingomonas
Paenibacillus
Pseudomonas
Flavobacterium
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Pseudomonas
Kaistia
Flavobacterium
Pseudomonas
Streptomyces
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Pseudomonas

Pseudomonas

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

extract
extract
extract
rhizosphere
extract

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

drought
drought
drought
watered

drought

Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
watered
Coctel MO
drought

drought
drought

14
14
14
14
14

14
14
14
14
14
14

14
14
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Proteobacteria

Firmicutes

Proteobacteria

Proteobacteria
Proteobacteria
Bacteroidota
Proteobacteria
Proteobacteria
Bacteroidota

Proteobacteria

Firmicutes

Bacteroidota

ASV168
ASV1626

ASV116

ASV145
ASV733
ASVT770
ASV471
ASVI1719
ASV1035
ASV1721

ASV1298
ASV50

Pseudomonas
Ammoniibacillu
s
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Kaistia
Azospirillum
Flavobacterium
Sphingomonas
Pseudomonas
Flavobacterium
Burkholderia-
Caballeronia-
Paraburkholderi
a
Paenibacillus

Flavobacterium

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere
rhizosphere
extract
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere

drought

watered

drought

drought
watered
Coctel MO
watered
watered
watered

watered

drought
drought

14
14

13

13
13

13
13
13
13

12
12
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Firmicutes ASV406 Paenibacillus extract Coctel MO 12
Firmicutes ASV854 Paenibacillus rhizosphere watered 12
Bacteroidota ASV111 Flavobacterium rhizosphere drought 12
Proteobacteria ASV94 Pseudomonas rhizosphere drought 12
Proteobacteria ASV208 Allorhizobium- rhizosphere drought 12
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Proteobacteria ASV753 Allorhizobium- rhizosphere drought 12
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Proteobacteria ASV43 Pseudomonas rhizosphere watered 12
Proteobacteria ASV94 Pseudomonas rhizosphere drought 11
Proteobacteria ASV3E82 Sphingomonas rhizosphere drought 11
Proteobacteria ASV380 Allorhizobium- rhizosphere watered 11
Neorhizobium-
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Proteobacteria
Firmicutes
Proteobacteria
Actinobacteriota
Bacteroidota
Firmicutes
Actinobacteriota
Bacteroidota
Bacteroidota
Proteobacteria
Firmicutes
Proteobacteria

Proteobacteria

Proteobacteria
Firmicutes

Bacteroidota

ASV1036
ASV390
ASV1081
ASV100
ASV1963
ASV390
ASV425
ASV690
ASV1464
ASV134
ASV244
ASV104
ASV1967

ASV311
ASVI85
ASV1968

Pararhizobium-
Rhizobium
Methylobacillus
Paenibacillus
Pseudomonas
Streptomyces
Flavobacterium
Paenibacillus
Streptomyces
Flavobacterium
Flavobacterium
Pseudomonas
Paenibacillus
Pseudomonas
Methylobacterium-
Methylorubrum
Sphingomonas
Paenibacillus

Flavobacterium

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
extract
rhizosphere
extract
rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere
extract

rhizosphere

watered
watered
drought
drought
watered
drought
drought
watered
Coctel MO
drought
Coctel MO
drought

watered

drought
Coctel MO

watered

11
11
11
11
11
11
11
11
11
11
11
11
11

11
11
11
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Proteobacteria

Bacteroidota
Proteobacteria
Proteobacteria

Actinobacteriota
Firmicutes
Proteobacteria
Proteobacteria
Proteobacteria
Bacteroidota
Firmicutes

Bacteroidota

Bacteroidota

Bacteroidota

Bacteroidota

ASV163

ASV27
ASV45
ASV788
ASV100
ASV8&45
ASV190
ASV206
ASV24
ASV454
ASV1017
ASV128
ASVI1015
ASV1072
ASV1073

Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium
Flavobacterium
Pseudomonas
Pseudomonas
Streptomyces
Paenibacillus
Pseudomonas
Pseudomonas
Pseudomonas
Flavobacterium
Paenibacillus
Flavobacterium
Flavobacterium
Flavobacterium

Flavobacterium

rhizosphere

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
extract
extract
extract
extract
extract
extract
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

drought

watered
watered
drought
Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
drought
drought
drought
watered

watered

10

10
10
10
10
10
10
10
10
10
10
10
10
10
10

108



Proteobacteria ASV573 Allorhizobium- rhizosphere drought 9

Neorhizobium-

Pararhizobium-

Rhizobium
Bacteroidota ASV956 Flavobacterium rhizosphere drought 9
Proteobacteria ASV1082 Pseudomonas rhizosphere drought 9
Proteobacteria ~ ASV1085 Sphingomonas rhizosphere drought 9
Proteobacteria ASV1010 Pseudomonas rhizosphere drought 9
Proteobacteria ~ ASV683 Sphingomonas rhizosphere drought 9
Proteobacteria ASV862 Sphingomonas rhizosphere drought 9
Bacteroidota ASV173 Flavobacterium extract Coctel MO 9
Firmicutes ASV1020 Paenibacillus rhizosphere drought 9
Proteobacteria ASV220 Pseudomonas rhizosphere drought 9
Proteobacteria ~ ASV224 Mesorhizobium rhizosphere drought 9
Proteobacteria ASV2206 Pseudomonas rhizosphere watered 9
Bacteroidota ASV18l1 Flavobacterium rhizosphere watered 9

Proteobacteria ASV116 Allorhizobium- rhizosphere watered
Neorhizobium-

109



Firmicutes
Firmicutes
Proteobacteria
Bacteroidota
Actinobacteriota
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Proteobacteria
Bacteroidota

Proteobacteria

Proteobacteria
Actinobacteriota

Proteobacteria

ASV127
ASV390
ASV43
ASV301
ASV2208
ASV341
ASV1352
ASV1355
ASV1535
ASV1993
ASV65

ASV22
ASV532
ASV45

Pararhizobium-
Rhizobium
Paenibacillus
Paenibacillus
Pseudomonas
Flavobacterium
Streptomyces
Paenibacillus
Paenibacillus
Paenibacillus
Pseudomonas
Flavobacterium
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-

Rhizobium

Pseudomonas

Promicromonospora

Pseudomonas

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
extract

rhizosphere

extract
rhizosphere

extract

drought
drought
drought
drought
watered
watered
drought
drought
drought
Coctel MO

watered

Coctel MO
drought
Coctel MO
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Bacteroidota
Firmicutes
Proteobacteria
Proteobacteria
Actinobacteriota
Proteobacteria
Firmicutes
Firmicutes

Proteobacteria

Actinobacteriota
Actinobacteriota

Proteobacteria

Proteobacteria

ASV804
ASV341
ASV235
ASV104
ASV165
ASV584
ASV1727
ASV244
ASV208

ASV373
ASV532
ASV252

ASV1536

Flavobacterium

Paenibacillus

Rhodopseudomonas

Pseudomonas
Streptomyces
Pseudomonas
Paenibacillus
Paenibacillus
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-

Rhizobium

Streptomyces

Promicromonospora

Allorhizobium-

Neorhizobium-

Pararhizobium-
Rhizobium

Sphingomonas

rhizosphere
rhizosphere
extract
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

rhizosphere

rhizosphere
rhizosphere

extract

rhizosphere

drought
drought
Coctel MO
drought
watered
watered
drought
watered

watered

drought
watered

Coctel MO

drought
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Bacteroidota
Firmicutes
Bacteroidota
Proteobacteria
Firmicutes
Proteobacteria
Firmicutes
Bacteroidota
Bacteroidota
Bacteroidota
Firmicutes
Firmicutes
Proteobacteria
Bacteroidota
Firmicutes

Proteobacteria

Proteobacteria

ASV301
ASV363
ASV1091
ASV1248
ASV1400
ASVI10
ASV341
ASV421
ASV1552
ASV1553
ASV367
ASV2248
ASV2721
ASVo67
ASV1615
ASV1076

ASV134

Flavobacterium
Paenibacillus
Flavobacterium
Pseudomonas
Paenibacillus
Sphingomonas
Paenibacillus
Flavobacterium
Flavobacterium
Flavobacterium
Paenibacillus
Paenibacillus
Sphingomonas
Flavobacterium
Paenibacillus
Burkholderia-
Caballeronia-
Paraburkholderia

Pseudomonas

extract
extract
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
extract
extract
extract
extract
extract
extract
rhizosphere
extract
rhizosphere

extract

extract

Coctel MO
Coctel MO
drought
drought
drought
watered
Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
Coctel MO
watered
Coctel MO
watered

Coctel MO

Coctel MO
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Actinobacteriota ~ ASV438 Streptomyces rhizosphere drought 6
Firmicutes ASV1740 Bacillus rhizosphere drought 6
Firmicutes ASV1455 Paenibacillus rhizosphere drought 6

Bacteroidota ASV595 Flavobacterium rhizosphere drought 6
Proteobacteria ASV209 Allorhizobium- rhizosphere watered 6

Neorhizobium-

Pararhizobium-

Rhizobium

Actinobacteriota ~ ASV100 Streptomyces rhizosphere watered 6
Actinobacteriota ~ ASV1299  Promicromonospora  rhizosphere drought 6
Proteobacteria ASV862 Sphingomonas rhizosphere drought 6
Firmicutes ASV1951 Bacillus rhizosphere watered 6
Proteobacteria ASV1860 Sphingomonas rhizosphere drought 6
Firmicutes ASV395 Paenibacillus rhizosphere watered 5
Firmicutes ASV1286 Paenibacillus rhizosphere drought 5
Bacteroidota ASV2404 Flavobacterium extract Coctel MO 5
Proteobacteria ASV1037 Pseudomonas rhizosphere watered 5
Bacteroidota ASV148 Flavobacterium rhizosphere drought 5
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Bacteroidota
Bacteroidota

Proteobacteria

Firmicutes
Proteobacteria
Firmicutes
Proteobacteria
Proteobacteria
Firmicutes
Firmicutes
Actinobacteriota
Firmicutes
Firmicutes

Proteobacteria

ASV2246
ASV351
ASVS573

ASV1441
ASV235
ASV1521
ASV1526
ASV124
ASV1849
ASV1533
ASV532
ASV2984
ASV2347
ASV163

Flavobacterium
Flavobacterium
Allorhizobium-
Neorhizobium-
Pararhizobium-
Rhizobium

Paenibacillus

Rhodopseudomonas

Bacillus
Pseudomonas
Pseudomonas
Paenibacillus

Paenibacillus

Promicromonospora

Virgibacillus
Bacillus
Allorhizobium-
Neorhizobium-

Rhizobium

extract
rhizosphere

extract

rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere
rhizosphere

extract

Coctel MO
drought
Coctel MO

watered
drought
watered
watered
watered
drought
drought
drought
watered
watered

Coctel MO
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Anexo 3

Tabla de datos relacionados al ANOVA.

Andlisis de varianza de un factor

RESUMEN
Grupos Cuenta Suma Promedio Varianza

Fila1 4 261,2992615 65,32481536 215,960888
Fila 2 4 270,1117299 67,52793248 245,05035
Fila3 4 269,6427895 67,41069739  285,77448
Filad 4 269,7161124 67,42902811 323,696848
Filas 4 339,127103 84,78177576 121,894838
Fila6 4 332,1873522 83,04683805 162,61958
Fila7 4 283,391044 70,84776099 206,181508
Filag 4 330,8049317 82,70123292 83,8990547
Filag 4 366,429673 91,60741824 92,3528807
Fila10 4 372,0320373 93,00800931 21,2193919
Fila11 4 363,4250598 90,85626494 75,2705385
Fila12 4 369,5948729 92,39871823 36,4307034
Fila13 4 348,2029016 87,05072541 47,9266365
Fila14 4 343,7843065 85,94607662 11,1886127
Fila15 4 346,7767931 86,69419826 6,46378328
Fila16 4 359,4953348 89,87383369 19,3451133
Fila17 4 356,6285243 89,15713107 61,1540233
Fila18 4 363,0915138 90,77287845 7,68854071
Fila19 4 320,8874489 80,22186222 35,0916871
Fila20 4 341,438682 85,35967051 90,8174387
Fila21 4 342,8873299 85,72183248 62,2906935
Fila 22 4 362,8782126 90,71955314 88,6436442
Fila23 4 328,5522863 82,13807156 116,655129
Fila 24 4 358,2735781 89,56839453 12,8010883
Fila 25 4 314,9484883 78,73712208 55,8688195
Fila 26 4 305,8922552 76,4730638 126,766697
Fila 27 4 283,9078424 70,9769606 122,598626
Fila28 4 320,286201 80,07155024 23,9816947
Fila29 2 141,4626986 70,73134929 11,3862359
Fila 30 2 132,1390554 66,06952772 26,1244579
Fila31 2 119,8563741 59,92818707 51,0673631
Fila32 2 137,2072496 68,60362481 3,7114256
ANALISIS DE VARIANZA

Origen de las variaciones Suma de cuadrados Grados de libertad Promedio de los cuadrados F Probabilidad Valor critico para F
Entre grupos 10147,52415 31 327,3394887 3,44107316 2,9885E-06 1,581681317
Dentro de los grupos 8371,189347 88 95,12715167
Total 18518,7135 119
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Anexo 4

Tabla de datos relacionados al ANOVA.

Andlisis de varianza de un factor

RESUMEN
Grupos Cuenta Suma Promedio Varianza

Fila1 4 564,3479045 141,0869761 10708,54801
Fila2 4 535,1141714 133,7785428 9790,506183
Fila3 4 541,7902364 135,4475591 9678,120687
Fila4 4 549,0863835 137,2715959 10239,88489
Filas 4 377,1641597 94,29103992 1315,123815
Filaé 4 381,9108001 95,47770003 2308,236934
Fila7 4 330,9839004 82,7459751 6560,327086
Fila8 4 348,0628094 87,01570234 2586,029196
Filag 4 428,6626167 107,1656542 4878,817457
Fila10 4 1426,356748 356,5891869 46134,46027
Fila11 4 438,0787196 109,5196799 5435,802747
Fila12 4 117,463293 29,36582325 144,7981714
Fila13 4 269,0695022 67,26737555 455,7828823
Fila 14 4 226,0976225 56,52440562 748,2615425
Fila15 4 231,9247595 57,98118988 723,7116533
Fila16 4 206,0718914 51,51797284 294,9742633
Fila17 4 336,4319404 84,10798511 1221,074696
Fila18 4 282,0029902 70,50074754 327,5892188
Fila19 4 217,8986126 54,47465315 360,4432012
Fila20 4 183,2247431 45,80618579 219,2250792
Fila21 4 220,9174709 55,22936772 135,84011
Fila22 4 223,0933434 55,77333586 139,5305555
Fila23 4 242,3038593 60,57596483 292,5306112
Fila24 4 215,2081216 53,8020304 784,4507832
Fila 25 4 247,1388632 61,78471579  3589,48859
Fila26 4 204,350253 51,08756325 795,3097015
Fila27 4 220,6375355 55,15938387 1482,861875
Fila28 4 137,9831529 34,49578823 242,0604624
Fila29 2 75,68573681 37,8428684 150,590311
Fila30 2 529,6361017 264,8180508 112899,5251
Fila31 2 60,30937501 30,1546875 32,31228704
Fila 32 2 73,42156348 36,71078174 19,34727704
ANALISIS DE VARIANZA

Origen de las variacit Suma de Grados de libertad _ Promedio de los cuadrados F Probabilid. Valor critico para F
Entre grupos 491513,8759 31 15855,28632 2,919678597 4,67119E-05 1,581681317
Dentro de los grupos 477883,147 88 5430,490306
Total 969397,0229 119

Anexo 5

Biomasa de las plantas recuperadas.

Tratamientos Biomasa (g)

50,99
41,15
53,27
42,24
32,01
32,65
48,83
45,73

T ™ W w > > > >
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