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RESUMEN 

Las plantaciones de banano (Musa spp.) representan en muchos países 

tropicales un porcentaje importante de su PIB; sin embargo, estos cultivos 

enfrentan desafíos de sostenibilidad por las prácticas agrícolas intensivas que 

impactan la microbiota del suelo, incluyendo los hongos micorrízicos 

arbusculares (AMF). Los AMF establecen relaciones simbióticas cruciales con la 

mayoría de las plantas, mejorando la absorción de nutrientes y la resiliencia al 

estrés, pero su diversidad y composición en sistemas de producción de banano, 

especialmente en Ecuador, permanecen poco caracterizadas. Este estudio tuvo 

como objetivo principal determinar la estructura y diversidad de las comunidades 

de AMF asociadas a las raíces de banano en cuatro fincas distintas del cantón 

Macará, Loja, utilizando análisis de metabarcoding basados en secuenciación 

Illumina MiSeq® del marcador LSU 28S ADNr. Un objetivo secundario crucial fue 

comparar la precisión y eficacia de dos pipelines bioinformáticos ampliamente 

utilizados: USEARCH y QIIME2 con DADA2, para evaluar la robustez de las 

inferencias ecológicas. Se colectaron 12 muestras de raíces (3 por finca) y se 

extrajo el ADN genómico. Tras la amplificación mediante PCR anidada y 

secuenciación, los datos crudos fueron procesados independientemente por 

ambos pipelines. USEARCH/UPARSE generó 305 OTUs, mientras que 

QIIME2/DADA2 infirió 494 ASVs. La determinación taxonómica, utilizando como 

referencia la base de datos MaarjAM, reveló una composición consistente en 

ambos métodos: el orden Glomerales domina las comunidades de HMA, pero 

los géneros más representativos fueron Glomus y Acaulospora dentro del orden 

Diversisporales. La presencia y dominancia de Acaulospora en muestras 

específicas (M1 y M7), se detectaron por ambos métodos bioinformáticos. 

Adicionalmente, los análisis de diversidad alfa, estadísticamente no evidenciaron 

variabilidad entre muestras individuales, sugiriendo niveles similares de riqueza 

y equitatividad a escala de finca. Además, se evidenció que la intensidad de 

muestreo no alcanzó para capturar un porcentaje representativo de los HMA. Sin 

embargo, el factor sitio (finca) explica aproximadamente el 36,16 % con el 

enfoque de OTUs y el 11,23 % desde la perspectiva de las ASVs, de la 

variabilidad observada. Es así que es necesario examinar otros factores bióticos 

o abióticos que contribuyan a entender el ensamblaje de las comunidades de 

HMA.  

Palabras clave: HMA, Illumina, metagenómica de barcoding.
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ABSTRACT 

Banana plantations (Musa spp.) represent, in many tropical countries, a 

significant percentage of their GDP; however, these crops face sustainability challenges 

due to intensive land use for agriculture which impacts soil microbiota, including 

arbuscular mycorrhizal fungi (AMF). Crucial symbiotic relationsips are established 

between AMF and most plants which improves threir nutrient uptake and stress 

resilience, but their diversity and composition in banana production systems, especially 

in Ecuador, remain poorly characterized. The main aim of this study was to determine 

the structure and diversity of AMF communities associated with banana roots from four 

distinta plantations in the Macará canton, in the province of Loja, using metabarcoding 

analyses based on Illumina MiSeq® sequencing of the LSU 28S rDNA marker. A crucial 

secondary objective was to evaluate and compare the precision and efficacy of two 

widely used bioinformatics pipelines: USEARCH and QIIME2 with DADA2, in order to 

assess the robustness of ecological inferences. Twelve root samples (3 per farm) were 

collected and genomic DNA was extracted. After nested PCR amplification and 

sequencing, the raw data were independently processed by both pipelines. 

USEARCH/UPARSE generated 305 OTUs, while QIIME2/DADA2 inferred 494 ASVs. 

Taxonomic assignment, using the MaarjAM database, revealed a consistent composition 

across both methods: the AMF communities were predominantly composed of the order 

Glomerales, with Glomus being the most abundant genus. However, in two samples, 

Acaulospora (order Diversisporales) was the dominant genus. The presence and 

dominance of Acaulospora in these specific samples (M1 and M7) were detected by both 

bioinformatics methods. Additionally, alpha diversity analyses did not statistically show 

variability among individual samples, suggesting similar levels of richness and evenness 

at the farm scale. Moreover, it was evident that the sampling effort was insufficient to 

identify a representative percentage of AMF. However, the site (farm) factor explained 

approximately 36.16% with the OTU approach and 11.23% from the ASV perspective of 

the observed variability. Therefore, it is necessary to examine other biotic or abiotic 

factors that contribute to understanding the assembly of AMF communities. 

Keywords: AMF, Illumina, barcoding metagenomics. 
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1. INTRODUCCIÓN 

1.1 FORMULACIÓN DEL PROBLEMA 

Las plantaciones de banano son un cultivo importante a nivel social y 

económico en diversos países tropicales del mundo (Ploetz & Evans, 2015). La 

alta demanda de la fruta a nivel mundial ha generado una presión importante en 

los cultivos, siendo habitual el uso intensivo de agroquímicos (fertilizantes 

sintéticos, pesticidas, entre otros agroquímicos). Múltiples estudios evidencian 

los impactos negativos que acarrea el uso de agroquímicos en la estabilidad de 

los ecosistemas, pero sobre todo comprometen la microbiota del suelo y, en 

consecuencia, la sostenibilidad de los cultivos (García et al., 2024; Rodriguez et 

al., 2025). En el caso específico del banano, la agricultura intensiva afecta la 

micorbiota de tal manera que se produce una disbiosis en las comunidades de 

hongos micorrízicos arbusculares (HMA) (Okon & Antia, 2023). Los HMA 

corresponde a hongos capaces de formar simbiosis el 80 % de las plantas y su 

importancia radica en que contribuyen a la absorción de nutrientes y agua (Smith 

& Read, 2010). Los HMA son vitales en la vida de muchas plantas, ya que 

favorecen la resiliencia frente a factores de estrés bióticos y abióticos 

(Chourasiya et al., 2021). Sin embargo, no obstante, su relevancia ecológica y 

agronómica de este grupo de hongos, en los sistemas de producción de banano 

existe poca información con respecto a composición de las comunidades de 

HMA, así como sobre su diversidad (Tedersoo et al., 2018). 

La investigación sobre HMA ha resultado históricamente complejo debido 

a la que solo pueden vivir en asociación a una raíz, lo que representa una 

problemática para el cultivo in vitro. Consecuentemente, la determinación 

taxonómica de especies de HMA se ha enmarcado principalmente en las 

estructuras disponibles al momento de colectas (esporas y arbúsculos), 

derivando en una baja resolución a nivel jerárquico (Goswami et al., 2018). Así, 

con el advenimiento de técnicas moleculares como la Reacción en Cadena de la 

Polimerasa (PCR) y la secuenciación masiva se ha marcado un hito para el 

abordaje de las HMA, ya que es posible llegar a conclusiones ecológicas más 
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precisas (Noreen et al., 2023). En este contexto, Illumina es una de la plataforma 

de secuenciación masiva, que se ha consolidado como necesaria para evaluar 

organismos y/o sistemas cuyo estudio presenta alguna problemática en cuando 

al aislamiento (Dubey et al., 2022; Hu et al., 2021).  

El abordaje de los HMA asociados a plantas de banano con la plataforma 

de Illumina, presenta retos bioinformáticos al momento de procesar la gran 

cantidad de datos obtenidos (Birt et al., 2023). Es por ello que, la selección de 

herramientas computacionales para el análisis de comunidades microbianas es 

crucial, ya que los algoritmos detrás de cada programa marcan las 

interpretaciones ecológicas de los estudios (Hu et al., 2022).  

Actualmente, el sistema HMA-banano ha sido poco estudiado, por lo que 

la información sobre la composición de los hongos que intervienen en la 

simbiosis es casi inexistente, afectando directamente al manejo sostenible de 

estas plantaciones (Furrazola et al., 2020). En esta investigación, la diversidad y 

estructura de las comunidades de HMA asociados al banano se evaluó a través 

de un enfoque de metabarcoding, aplicando dos herramientas bioinformáticas: 

USEARCH V8 (Edgar, 2010) y QIIME2 (Bolyen et al., 2019), con el fin de lograr 

una aproximación más real de la composición de las comunidades micorrízicas. 

Por una parte, USEARCH V8 es conocido por ser más rápido, demandar pocos 

recursos computacionales, obtener consensos de secuencias que se agrupan 

por similitud y generar unidades taxonómicas operacionales (OTUs), mientras 

que, QIIME2 es una plataforma que se caracteriza por su reproducibilidad y 

exhaustividad, se obtiene secuencias representativas que no se modifican por la 

inclusión o eliminación de secuencias adicionales, permitiendo aproximaciones 

a nivel de amplicon sequences variants (ASVs) (Prodan et al., 2020).  

Conocer la composición de HMA asociados al banano, en el sur del 

Ecuador, permitirá entender el efecto que tienen las prácticas agrícolas sobre 

esta diversidad. Desde este punto de vista, el comparar herramientas 

bioinformáticas para el análisis de los datos de la metabarcoding pretende 

contribuir a mejorar los protocolos de investigación y conseguir datos 

representativos y reproducibles sobre la ecología de los HMA en cultivos de 



13 
 

importancia como el banano, cerrando la brecha de conocimiento en el sistema 

HMA-banano, desde una perspectiva de metabarcoding basados en la región 

28S del ADNr, específicamente la región LSU-D2. 

1.2 JUSTIFICACIÓN 

En varios países tropicales, el banano (Musa spp.) representa un pilar vital 

para la estabilidad economía y seguridad alimentaria (FAO, 2020). Justamente, 

la demanda del cultivo y fruto, ha ejercido tal presión que el modelo generalizado 

de manejo incluye prácticas agrícolas intensivas. Sin embargo, las prácticas 

agrícolas intensivas están siendo cuestionadas porque desencadenan impactos 

negativos en la salud del suelo, pero también, tiene repercusiones adversas en 

la vida de los organismos involucrados (Shen et al., 2019). 

Frente a las prácticas agrícolas intensivas en plantaciones de interés 

comercial, el uso de microorganismos benéficos se está considerando como 

alternativa sostenible para disminuir el uso de agroquímicos (Chandel et al., 

2019). Específicamente, los hongos micorrízicos arbusculares (HMA) son 

reconocidos como agentes claves para fomenta sistemas agrícolas sostenibles. 

Los HMA establecen simbiosis con las raíces de la mayoría de las plantas 

terrestres, lo que les permite la absorción de nutrientes, especialmente fósforo, 

y mejorando la captación de agua (Smith & Read, 2010). Esta simbiosis no solo 

impulsa el crecimiento y desarrollo vegetal, sino que también contribuye a su 

capacidad para resistir condiciones adversas de tipo bióticos y abióticos (Begum 

et al., 2019). La actividad de los HMA también promueve la agregación del suelo, 

mejorando la estructura, así como también la fertilidad (Rillig et al., 2016). 

La diversidad y funcionalidad de las comunidades de HMA pueden variar  

de acuerdo a los factores físicos, biológicos o químicos. Los factores químicos 

derivados de las prácticas agrícolas intensivas modifican abruptamente la 

dinámica de las comunidades fúngicas en los suelos agrícola (Verbruggen et al., 

2012). En las plantaciones de banano, se ha reportado una reducción y 

alteración de las comunidades fúngicas, lo que limita los beneficios simbióticos 

para los cultivos de banano (Lekberg et al., 2015). Sin embargo, sigue siendo 
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limitada la información referente a la diversidad y dinámica de los HMA asociados 

a las plantaciones de banano, aunque estos serían datos claves para diseñar 

prácticas agronómicas que optimicen la actividad simbiótica de HMA y mejoren 

la resiliencia del cultivo ante condiciones adversas (Van Der Heijden et al., 

2015a). Tradicionalmente, la identificación de especies de HMA ha sido un 

desafío, fundamentalmente por la limitada resolución de las técnicas clásicas 

basadas en la morfología de las esporas o los arbúsculos. Frente a este 

obstáculo, en las últimas décadas, las técnicas moleculares han tenido un 

desarrollo acelerado y especialmente las plataformas de secuenciación masiva. 

Particularmente, la secuenciación Illumina, ha marcado un hito para los estudios 

de las comunidades fúngicas, permitiendo una caracterización más real de la 

diversidad y dinámica en los agroecosistemas (Tedersoo et al., 2018). 

El advenimiento de tecnologías de secuenciación masiva ha ido de la 

mano con el desarrollo de herramientas bioinformáticas direccionadas al análisis 

de los abundantes datos que se producen (Van Dijk, et al., 2014). Así como los 

procesos en el laboratorio son cruciales para obtener resultados ecológicos 

fiables, los análisis bioinformáticos, deben seleccionarse y ajustarse conforme 

cada estudio. En este contexto, para un abordaje de metabarcoding de 

comunidades fúngicas, herramientas bioinformáticas como el software 

USEARCH V8 y la plataforma QIIME2 ofrecen algoritmos y funcionalidades 

específicas para el manejo e interpretación de datos de secuenciación de alto 

rendimiento (Edgar, 2013; Caporaso et al., 2010). El rendimiento de estas 

herramientas bioinformáticas debe evaluarse para cada sistema de estudio, 

tomando en cuenta varios factores como el barcoding empleado, la cantidad de 

muestras, profundidad de la secuenciación, entre otros. En el caso de los HMA 

se usa indistintamente las dos herramientas bioinformáticas, por lo que es 

relevante evaluar las inferencias ecológicas a las que podemos llegar con cada 

aproximación, para garantizar la pertinencia y reproducibilidad de los estudios en 

esta área. 

Este trabajo amplía el conocimiento acerca de la composición de las 

comunidades de HMA asociados a las raíces del banano, y también proporciona 

información comparativa de las herramientas bioinformáticas para el abordaje 

del sistema HMA – banano. Por una parte, la información de las comunidades 
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de HMA permitirá aportar en el entendimiento integral de las plantaciones de 

banano, así como para futuros estudios donde las estrategias de manejo de 

cultivos puedan ser sostenibles. El conocer la diversidad de HMA asociados al 

banano es información valiosa al momento de diseñar intervenciones para 

mejorar la salud de suelos en plantaciones de monocultivos, reduciendo la 

dependencia de insumos químicos. La integración del conocimiento sobre la 

diversidad y funcionalidad de los HMA, mediante técnicas moleculares 

avanzadas y análisis bioinformáticos, comprenden los primeros pasos para 

transformar los sistemas de producción de banana en modelos agrícolas 

sostenibles y resilientes. Este enfoque holístico podría mejorar la productividad 

y calidad del cultivo, manteniendo la salud del suelo y la biodiversidad funcional 

e indirectamente garantizando el bienestar ecológico y socioeconómico de los 

productores de banana. 

1.3 OBJETIVOS 

1.3.1 OBJETIVO GENERAL  

Determinar la estructura de las comunidades de hongos micorrízicos 

arbusculares (HMA) asociadas a las raíces de banano de cuatro fincas del 

cantón Macará, Loja, mediante análisis metataxonómicos. 

1.3.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

- Preprocesar los datos de secuenciación obtenidos por la plataforma Illumina 

a partir de las muestras de raíces de banano, incluyendo análisis de calidad 

y corrección de artefactos.  

- Comparar las herramientas USEARCH V8 y QIIME2 en términos de 

precisión y eficiencia para el estudio de comunidades de HMA. 

- Determinar la composición de las comunidades de HMA en las raíces de 

banano. 

- Evaluar la diversidad de las comunidades de HMA entre cuatro fincas 

muestreadas del cantón Macará, Loja. 
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2. REVISIÓN DE LITERATURA 

2.1 ORIGEN DEL BANANO  

El banano es una especie del género Musa, que comprende plantas 

herbáceas monocotiledóneas de la familia Musaceae. Estas plantas se 

caracterizan por su gran tamaño, con una distribución en regiones tropicales y 

subtropicales. La distribución actual se ocasionó por la dispersión del banano 

desde su centro de origen en el sudeste asiático se produjo a través de rutas 

marítimas y terrestres, llegando a África, Oceanía y América (Li et al., 2021; 

Sardos et al., 2022). 

Estudios filogenéticos indican que las bananas comestibles actuales son 

el producto de hibridaciones entre especies silvestres diploides y triploides, 

principalmente Musa acuminata y Musa balbisiana (Manzo-Sánchez et al., 2015; 

Perrier et al., 2011). A través de la domesticación y la dispersión geográfica del 

banano, se ha generado una amplia diversidad de cultivares sin semillas, 

adaptados a múltiples condiciones ambientales y usos culinarios (Pillay et al., 

2024). El proceso de domesticación involucró la selección antrópica de 

mutaciones naturales que resultan en frutos sin semillas y además con mayor 

contenido de almidón (Li & Ge, 2017).  

La taxonomía de todo el género Musa es compleja y aunque no están 

definida completamente se ha establecido la siguiente jerarquía taxonómica para 

el género: “Reino: Plantae, Filo: Tracheophyta, Clase: Liliopsida, Orden: 

Zingiberales, Familia: Musaceae, Género: Musa L” (Catalogue of Life, 2025). Sin 

embargo, hay clasificaciones no taxonómicas, dentro de Musa, que se conocen 

como secciones y estas toman en cuenta características morfológicas o de uso. 

Es importante destacar que dentro del género Musa, existen diversas secciones 

que agrupan a las especies según sus características morfológicas y genéticas 

(Šimoníková et al., 2020). Las secciones más importantes son: 

• Musa sección Musa: Incluye a los bananos comestibles diploides y triploides, 

derivados de Musa acuminata y Musa balbisiana. 
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• Musa sección Australimusa: Incluye a especies silvestres y cultivadas, como 

Musa textilis (abacá), utilizada para la producción de fibras. 

• Musa sección Callimusa: Incluye a especies silvestres con frutos pequeños 

y semillas. 

El conocimiento del origen y la diversidad genética del banano resulta 

indispensable para la planificación de estrategias de conservación y 

mejoramiento genético, dirigidos a garantizar la producción sostenible y la 

seguridad alimentaria (Heslop-Harrison, 2011). 

2.2 ECOLOGÍA DEL GÉNERO MUSA 

Las especies dentro del género Musa demandan de condiciones 

ecológicas específicas para su establecimiento, crecimiento y producción. Los 

factores abióticos cruciales para el desarrollo del banano son la temperatura, la 

humedad, la textura y fertilidad del suelo, y el manejo del agua. 

2.2.1 Temperatura 

El crecimiento del banano es óptimo entre los 26 °C y 30 °C, donde los 

procesos fisiológicos como la fotosíntesis y la respiración se potencian, lo que 

se refleja en un crecimiento vigoroso de la planta y en una óptima formación del 

fruto (Campos et al., 2017). Cuando se tienen temperaturas menores a 16 °C el 

crecimiento del banano se ralentiza, pudiendo incluso frenarse las reacciones 

metabólicas y la reducción en la absorción de nutrientes, si las temperaturas son 

menores a 10 °C, lo que compromete la supervivencia del cultivo (Abdoussalami 

et al., 2013). Por el contrario, si la temperatura excede los 35 °C la tasa 

fotosintética disminuye y hay menor producción de biomoléculas (Varma & 

Bebber, 2019).  

2.2.2 Precipitación y Humedad 

Para el desarrollo óptimo del banano, los niveles de precipitación deben 

ser uniformes a lo largo del año, en al menos 2.000 mm (Campos et al., 2021). 
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La demanda hídrica se debe a que las plantas de banano tienen una tasa alta de 

transpiración, entonces la disponibilidad de agua permite mantener el transporte 

de nutrientes y la fotosíntesis, lo que se refleja en un buen crecimiento de los 

frutos (FAO, 2025; Helaly et al., 2022). 

En cuanto a la humedad relativa, se ha reportado que niveles mayores a 

75 % favorecen el desarrollo adecuado del cultivo (Turner et al., 2007), lo que 

minimiza el estrés hídrico al reducir la tasa de transpiración, haciendo más 

eficiente el uso del agua. Sin embargo, se debe mantener un equilibrio, ya que 

la humedad excesivamente alta, puede favorecer microclimas idóneos para 

hongos patógenos, como “Sigatoka negra” (Mycosphaerella fijiensis) o 

“antracnosis” (Colletotrichum musae) (Ajay-Kumar, 2014).  

2.2.3 Suelo 

El cultivo del banano tiene un desarrollo óptimo en suelos profundos, 

donde el sistema radicular puede extenderse, contribuyendo a un mayor acceso 

al volumen edáfico (Cigales et al., 2011). Las musáceas requieren suelo con 

drenaje para evitar encharcamientos que limiten la cantidad de oxígeno en la 

zona radicular, que podrían causar proliferación de patógenos anaeróbicos como 

Fusarium oxysporum, agente causal de marchitez, y oomicetos como Pythium 

spp., responsables de la pudrición de la raíz (Belay, 2022; Ploetz, 2015; Olivares, 

2022). Adicionalmente, el pH del suelo debe estar entre 5,5 a 6,5 para la óptima 

disponibilidad de nutrientes (Hartemink & Barrow, 2023) y dinámica funcional de 

los microorganis del suelo (Crawford, 2021; de Faria et al., 2021; Delgado-

Bejarano et al., 2023; Wahab et al., 2023). Finalmente, un suelo de calidad para 

la producción de banano, también está estrechamente asociado a la riqueza de 

materia orgánica, pues con la cantidad adecuada se incrementa la porosidad, 

así como también se mantiene una reserva de humedad y de nutrientes que se 

liberan gradualmente por la descomposición (Farnham et al., 2016; Katiyar, 

2022).  
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2.2.4 Nutrientes y fertilización 

El banano tiene altos requerimientos de nutrientes, como el nitrógeno y 

potasio, que tienen que ver en el desarrollo vegetativo y de los frutos (Li et al., 

2021; Villaseñor-Ortiz et al., 2022). Se recomienda realizar análisis periódicos 

del suelo y de tejido foliar para ajustar las prácticas de fertilización y optimizar la 

producción (Mihai et al., 2023; Miraj, 2024; Sadimantara et al., 2023; Sutton et 

al., 2013). De hecho, la producción de banano se mantiene a través de los años 

si los nutrientes estén en formas disponibles, sin embargo, esto no es algo que 

pasa de manera natural en monocultivos. En este sentido, la aplicación de 

fertilizantes es una práctica frecuente y es clave para mantener el rendimiento, 

aunque conlleva un impacto ambiental significativo (Lemaire et al., 2021). El 

exceso en el uso de fertilizantes provoca contaminación hídrica, emisión de 

gases de efecto invernadero (ejemplo: N2O), así como también altera la 

microbiota del suelo (Villaseñor-Ortiz et al., 2022).  

2.2.5 Altitud 

Por debajo de los 500 m s.n.m. el crecimiento óptimo de la planta y la 

formación del fruto se favorece pues se genera una serie de microclimas con 

temperaturas altas y humedad relativa propicia para mantener tasas de 

metabolismo y fotosíntesis idóneas para un crecimiento vigoroso (Fischer et al., 

2022; Robinson & Galán, 2012; Turner et al., 2007). Aunque el banano se cultiva 

en un rango altitudinal amplio, que va desde el nivel del mar hasta alrededor de 

1200 m s.n.m. (Daniells et al., 2014; Fahad et al., 2017; Robinson & Galán, 

2012). 

2.3 DISTRIBUCIÓN GEOGRÁFICA DE LAS PLANTACIONES DE BANANO 

Las plantaciones de banano están mayormente distribuidas en zonas 

tropicales y subtropicales del planeta, donde convergen las condiciones 

climáticas y edáficas, creando un nicho ecológico insuperable para su 

establecimiento, crecimiento y desarrollo (Galán et al., 2018). Estas zonas tienen 

a lo largo del año periodos de temperatura cálidos y relativamente estables, con 
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niveles elevados de humedad atmosférica (70 % - 90 %) y suelos ricos en 

materia orgánica (Moína-Quimí, 2010). 

El cultivo de banano se extiende sobre extensas áreas geográficas, pero 

las naciones que sobresalen en la producción son: Brasil, China, Ecuador India 

y Filipinas (ScienceAgri, 2024). Ecuador, en particular, se ha posicionado como 

uno de los mayores exportadores globales de banano de alta calidad, pues las 

condiciones agroecológicas del país, especialmente las áreas costeras, 

proporcionan un ambiente excepcionalmente favorable para el cultivo de banano 

de alta calidad. Aunque la mayor producción bananera se da en “Los Ríos, 

Guayas, El Oro y Santo Domingo de los Tsáchilas” (Ajila, 2023). Según el 

Ministerio de Agricultura, Ganadería, Acuacultura y Pesca, los sembrios de 

banano en condiciones naturales se extiende a todo el territorio nacional 

(MAGAP, 2020). 

La provincia de Loja, aunque no representa una zona de producción de 

banano a gran escala, sí contribuye a esta industria, pues según el “Instituto 

Nacional de Estadísticas y Censos” (INEC) (2012), existe una superficie plantada 

de 15.670 hectáreas que corresponden a cultivos permanentes. 

Específicamente, el cantón Macará, no tiene datos del volumen exacto de 

producción, pero consta como uno de los cultivos representativos de la zona, 

pues las condiciones ambientales y climáticas ofrecen un entorno ideal para el 

crecimiento de las plantas de la familia musáceas. Este cantón se corresponde 

a una superficie de 578 km², con una variación altitudinal considerable, desde 

los 222 m s.n.m. hasta los 2.591 m s.n.m. El clima tiene temperaturas promedio 

entre 17 y 31 °C, con precipitaciones anuales de alrededor de 500 a 750 mm 

(Valladolid & Vidal, 1990; SENPLADES, 2011). 

2.4 COMERCIO DE BANANO Y PRODUCCIÓN EN ECUADOR 

El banano (Musa spp.) figura entre los cultivos más comercializados y 

valiosos en el mercado internacional, de hecho, su consumo supera a frutas 

como manzanas y cítricos. En las últimas décadas se ha visto a nivel mundial un 

crecimiento en el cultivo y exportación, que responde a factores como la 
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creciente demanda, la tecnificación de los cultivos y la globalización de los 

mercados (FAO, 2020). El Ecuador se destaca internacionalmente como líder en 

la producción y exportación de banano, por la convergencia de factores 

geográficos y climáticos que proporcionan un entorno ideal para el cultivo de esta 

fruta.  

La mayor parte de la producción ecuatoriana se distribuye 

predominantemente en las provincias de la costa, Los Ríos (41,4 %), Guayas (26 

%), El Oro (24,6 %) y Santo Domingo de los Tsáchilas (1,7 %), donde hay 

extensas plantaciones dirigidas para el abastecimiento de banana con 

estándares internacionales, sin embargo, provincias como Cotopaxi (2,9 %), y 

Cañar (1,4 %) también hay una producción importante (Coral, 2023). La provincia 

de Loja aporta aproximadamente 0,40 %, pues la producción anual es de 28.146 

toneladas (INEC, 2012).   

La demanda y producción del banano ecuatoriano se está incrementando 

en los últimos años, por su calidad y diversidad. Las prácticas de cultivo 

sostenibles y los controles de calidad implementados a lo largo de toda la cadena 

de producción hacen del banano ecuatoriano uno de los preferidos en el mercado 

internacional (Ramírez-Orellana et al., 2021). Las exportaciones exclusivamente 

a Estados Unidos se han incrementado en un 5,2% en el 2023, con respecto al 

año anterior, lo que representa 273 millones de dólares (Vargas et al., 2025). 

2.5 HONGOS MICORRÍZICOS ARBUSCULARES 

Los hongos micorrízicos corresponden a un tipo de hongo que se 

caracterizan por formar asociaciones mutualistas con raíces de plantas 

vasculares, esta relación simbiótica se ha identificado en aproximadamente el 80 

% de las plantas (Smith & Read, 2010). El descubrimiento de los hongos 

micorrízicos se dio en el siglo XIX, aunque las evidencias fósiles y genéticas, 

señalan que, esta relación simbiótica ya se establecía con plantas primitivas 

terrestres. Se estima que a lo largo de aproximadamente 400 millones de años 

ha existido un proceso de coevolución (Brundrett & Tedersoo, 2018). 
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En la simbiosis, el hongo mejora la absorción de nutrientes minerales y 

agua a la planta, por otra parte, la planta brinda al hongo carbohidratos y 

productos fotosintéticos (Bonfante & Genre, 2010). Esta asociación favorece el 

establecimiento y supervivencia de las plantas, porque amplia el tipo y cantidad 

de nutrientes que puede absorber, así como la resiliencia ante circunstancias de 

estrés causado por factores biológicos y ambientales (Van Der Heijden et al., 

2015a). El grupo más abundante y ampliamente distribuido de micorrizas son los 

hongos micorrízicos arbusculares (HMA), asociándose con gran parte de las 

plantas cultivadas, incluido el banano. Los HMA pertenecen exclusivamente al 

filo Glomeromycota y forman estructuras intracelulares llamadas arbúsculos 

(Schüßler et al., 2001). Las comunidades de HMA son dinámicas, pues su 

diversidad y funcionalidad se ajustan en función del suelo, de las prácticas 

agrícolas y el genotipo de la planta (Verbruggen et al., 2012). 

En el banano, los HMA favorecen la nutrición y bienestar vegetal, pues 

mejoran la absorción de elementos, la resiliencia frente a enfermedades y la 

tolerancia al estrés abiótico (Jeffries et al., 2012). Ahora mismo, las estrategias 

de manejo sostenible incluyen el estudio de los HMA del banano, como eje clave 

para optimizar la productividad del cultivo (Tedersoo et al., 2014). 

2.6 ESTUDIO DE HONGOS MICORRÍZICOS ARBUSCULARES 

La importancia ecológica y agrícola de las HMA ha impulsado, a lo largo 

de las décadas, el desarrollo de técnicas para su estudio, a continuación, se 

menciona las principales. 

2.6.1 Técnicas de Tinción y Microscopia 

El uso de microscopios y tinciones son técnicas pioneras y aún vigentes, 

para el estudio de los HMA, puntualmente estructuras fúngicas asociadas a las 

células de las raíces. Las tinciones usadas frecuentemente son: azul de tripano 

y azul de metileno (Phillips & Hayman, 1970), que permiten la visualización 

directa de la colonización que ocurre en las raíces, con lo que se puede lograr 

datos morfológicos y anatómicos (Van Der Heijden et al., 2015b). 
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En los laboratorios que se dispone de microscopios confocales y 

microscopios electrónicos de barrido, se logra imágenes de alta resolución de 

las estructuras micorrízicas, como los arbúsculos y las hifas. Estas técnicas han 

sido bastante eficientes para evaluar la interfaz planta-hongo y los mecanismos 

de intercambio de nutrientes en la simbiosis micorrízica, en tiempo real (Fiorilli et 

al., 2018; Harrison, 1998). 

2.6.2 Secuenciación de ADN 

El desarrollo de las técnicas moleculares ha marcado un hito en el estudio 

de los sistemas planta-hongo, ya que es posible tener un acercamiento más 

preciso a la realidad biológica de los ecosistemas. De hecho, con plataformas de 

secuenciación de alto rendimiento se logran obtener volúmenes importantes de 

datos por muestra que contribuyen a la identificación de diversidad y 

composición de las comunidades fúngicas (Tedersoo et al., 2018). Esta 

capacidad de resolución es crucial para lograr entender el papel ecológico de 

cada uno de los HMA en diversos sistemas. En agroecosistemas como las 

plantaciones de banano, el entendimiento de la estructura y dinámica de las 

comunidades de HMA es crucial para potencial los cultivos y procurar la 

sostenibilidad (Schoch et al., 2012). 

La secuenciación de Illumina corresponde a una tecnología que se basa 

en el método de secuenciación masiva por síntesis (SBS), donde se incorporan 

nucleótidos marcados con fluorescencia a medida que se sintetiza la cadena 

complementaria del ADN. En esta secuenciación la identificación de cada base 

se lleva a cabo mediante la detección de la longitud de onda emitida, así como 

de intensidad de la fluorescencia, lo que permite el ensamblaje preciso de las 

secuencias generadas (Vázquez, 2016). Específicamente, el procedimiento de 

secuenciación en la plataforma MiSeq® de Illumina se estructura en cuatro 

etapas fundamentales (Figura 1), cada una de ellas optimizada para garantizar 

la fidelidad de la información genética obtenida y la posterior interpretación 

bioinformática de los datos (Illumina, 2023). 
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Figura 1. Pasos principales de la secuenciación de amplicones con la tecnología Illumina. 

Tomado de Biorender (2025). 

2.6.3 Metagenómica de barcoding 

Uno de los enfoques o técnicas moleculares que se están usando 

ampliamente para abordar la microbiota, es la metagenómica de barcoding. Esta 

técnica se enfoca en regiones específicas del ADN (códigos de barras) para 

identificar y cuantificar la diversidad de organismos en una muestra ambiental, a 

continuación, se muestra el flujo de trabajo desde el muestreo hasta las 

interpretaciones biológicas (Figura 2). 

Muestra ambiental 
Suelo o raíz 
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Extracción de ADN 

Material genético total 

 
Amplificación de región específica (LSU 28S ADNr) 

Selección de “código de barras” genético 

 
Secuenciación masiva 

Generación de datos de ADN 

 
Procesamiento de datos 

USEARCH o DADA2 

 
Interpretación ecológica 

Patrones de diversidad y abundancia en comunidades 
de HMA 

 
Figura 2. Metagenómica de barcoding aplicada al estudio de la estructura y dinámica de las 

comunidades de hongos micorrízicos arbusculares. 

En este marco, el estudio de comunidades de HMA se enfoca en la región 

del ADNnr, específicamente la fracción LSU 28S (Schoch et al., 2012). Este 

enfoque logra buena resolución para caracterizar las comunidades de HMA, así 

como para establecer patrones de diversidad y abundancia en diferentes 

muestras o tratamientos experimentales (Bellemain et al., 2010).  

La metagenómica de barcoding o metabarcoding genera una cantidad 

significativa de datos, que, dependiendo de los requerimientos, pueden lograr 

entre 10.000 y 100.000 lecturas por muestra. Esta cantidad de datos precisa el 

uso de herramientas bioinformáticas especializadas para reconstruir “unidades 

taxonómicas operacionales” (OTUs) o “variantes de secuenciación de 

amplicones” (ASV), para análisis bioestadísticos multivariados e interpretaciones 

ecológicas (Caporaso et al., 2010). 
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2.6.4 Unidades taxonómicas operacionales (OTUs) y variantes de 

secuencias de amplicones (ASV) 

Las OTUs son agrupaciones de secuencias de ADN, establecidas para 

hacer aproximaciones de la diversidad de especies en estudios metagenómicos 

de barcoding. Las OTUs se estiman en función del porcentaje de similitud de las 

secuencias y cada OTU representa un grupo de organismos que se presume son 

similares a nivel taxonómico (Edgar, 2013). El establecimiento del umbral de 

similitud de secuencia para la definición de OTUs influye en los resultados del 

análisis, por lo que es importante considerar el grupo taxonómico y la región del 

genoma que se está evaluando. Mientras que, las ASVs son secuencias de ADN 

únicas obtenidas de la secuenciación de amplicones, resolviéndose a nivel de 

nucleótido único. Las ASVs se generan mediante la aplicación de un control de 

calidad y eliminación de errores de secuenciación, de lo que se obtiene una lista 

de secuencias distintas y sus abundancias. En teoría, las ASV, pueden lograr 

una mayor resolución taxonómica y una inferencia ecológica más precisa al 

evitar la pérdida de información del agrupamiento por similitud, permitiendo 

detectar cambios sutiles en las comunidades microbianas. Sin embargo, para 

esto se requieren bases de datos depuradas y a nivel de especie (Callahan et 

al., 2017). 

3. METODOLOGÍA 

3.1 MUESTREO Y PROCESAMIENTO DE RAÍCES 

Las raíces de banano se obtuvieron en el cantón Macará, ubicado en los 

Andes Bajos de la provincia de Loja (Ecuador). La colecta de las raíces de 

banano se realizó en 4 fincas: Portachuelo que corresponde al Sitio 1 (muestras 

M1-M3), La Victoria es Sitio 2 (muestras M4-M6), Larama es Sitio 3 (muestras 

M7-M9) y Flor Anita es Sitio 4 (muestras M10-M12). De cada finca/sitio se 

muestrearon 3 plantas y de cada una se tomaron al menos 5 raíces. Las 12 

muestras se transportaron al laboratorio para el proceso de desinfección, 

siguiendo las indicaciones del protocolo sugerido por Pocasangre et al. (2000). 

Dicho protocolo de desinfección consistió en un lavado con agua destilada 
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estéril, que eliminó el exceso de tierra, seguido de un enjuague en etanol al 70 

% durante 30 segundos, posteriormente un enjuague en hipoclorito de sodio al 

3 % durante 3 minutos y finalmente tres lavados consecutivos con agua destilada 

estéril. 

3.2 ANÁLISIS MOLECULARES  

De cada muestra, se usó entre 3 y 5 segmentos de raíz de 

aproximadamente 1 cm para obtener el ADN genómico, para ello se usó el 

“DNeasy Plant Mini Kit” (Qiagen, Hilden, Alemania), siguiendo las instrucciones 

propuestas por el fabricante (Anexo 1). El kit emplea tecnología de columnas de 

sílice, que permite la purificación del ADN mediante la adsorción selectiva del 

ADN a la matriz de sílice en presencia de sales caotrópicas, a continuación, una 

elución del ADN purificado con un buffer de baja salinidad. El ADN total extraído 

se cuantificó utilizando espectrofotometría. Las muestras cumplieron con los 

criterios de concentración y pureza (> 5 ng / μl), por lo que almacenaron a -20 °C 

hasta la posterior preparación de las bibliotecas de secuenciación. 

La amplificación y evaluación de la región parcial del LSU 28S ADNr se 

logró realizando dos PCR consecutivas siguiendo los protocolos para la 

amplificación de HMA propuestos por Senés-Guerrero et al. (2020). La primera 

PCR incluyó la amplificación de un segmento de aproximadamente 1,8 Kb que 

abarca las zonas del gen: SSU (18S) ADNr, ITS (ITS-5.8S-ITS2) y LSU (28S) 

ADNr; para ello se utilizaron los primers SSUmAf y LSUmAr (Krüger et al., 2009). 

La primera PCR se desarrolló en un volumen final de 15 µl, que incluía 0,5 µl de 

ADN genómico, 0,75 pmol de cada primer o cebador y 7,5 µl de Master Mix 2x 

Phusion High-Fidelity (Thermo Scientific, Wilmington, DE, USA). Los ajustes en 

el termociclador fueron: desnaturalización inicial 99 °C por 5 min; 35 ciclos de 

desnaturalización a 99 °C por 10 s, anillamiento a 60 °C por 30 s, extensión a 72 

°C por 1 min y una extensión final a 72 °C por 10 min.  

Los amplicones obtenidos en esta primera PCR fueron integrados y 

utilizados como molde para la PCR anidada dirigida a la región LSU 28S ADNr 

(aproximadamente 450 pb). La segunda PCR se hizo en un volumen final de 20 
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µl, que incluía 0,5 µl del amplicon 1, 10 µl de la master mix 2x Phusion High-

Fidelity, 1 pmol de cada primer (Tabla 1) y 0,4 µl de BSA. Se utilizó el primer 

forward LSUD2Af y el reverse que corresponde al mix de LSUmBr, estos primers 

tuvieron modificaciones que incluyeron adaptadores específicos para la 

plataforma MiSeq®. La amplificación se llevó bajo los siguientes parámetros: 

desnaturalización inicial 99 °C (5 min), seguido de 35 ciclo de desnaturalización 

a 99 °C (10 s), anillamiento a 60 °C (30 s), una extensión a 72 °C (1 min) y 

extensión final a 72 °C (10 min) (Krüger et al., 2009; Senés-Guerrero et al., 2014).  

Tabla 1. Combinación de primers utilizados en la nested PCR, para amplificar 
aproximadamente 450 pb de la región LSU 28S ADNr (tomado de Krüger et al., 2009) 

Primers Secuencias de primers 

Forward LSUD2Af LSUD2Af 5’-GTGAAATTGTTRAWARGGAAACG-3’ 

Reverse LSUmBr 
mix 

LSUmBr1 5’-DAACACTCGCATATATGTTAGA-3’ 

LSUmBr2 5’-AACACTCGCACACATGTTAGA-3’ 
LSUmBr3 5’-AACACTCGCATACATGTTTAGA-3’ 
LSUmBr4 5’-AAACACTCGCACATATGTTAGA-3’ 
LSUmBr5 5’-AACACTCGCATATATGCTAGA-3’ 

 

Posterior a la PCR y PCR anidada, se desarrolló una electroforesis en gel 

de agarosa al 1 % para la evaluación de los amplicones, seguida de una 

purificación utilizando el kit “Wizard® SV Gel and PCR Clean-Up System” 

(Promega, Estados Unidos). Seguidamente, la cuantificación de los amplicones 

se realizó con un espectrofotómetro NanoDrop 2000c (Thermo Scientific, 

Wilmington, Delaware, Estados Unidos), garantizando la precisión en la 

concentración y pureza. Finalmente, se desarrolló una secuenciación de 

extremos emparejados (paired-end sequencing) a través de la plataforma 

MiSeq® de Illumina (BioSequence, Ecuador).  

3.3 ANÁLISIS BIOINFORMÁTICO 

Los datos crudos o raw data se usaron como insumo para aplicar los flujos 

de trabajo de las herramientas computacionales USEARCH V8 y QIIME2 (Edgar, 

2013; Caporaso et al., 2010) y abordar las comunidades de HMA asociados al 

banano. La ejecución individual y evaluación de las herramientas 

computacionales se desarrolló conforme los siguientes detalles: 
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3.3.1 USEARCH V8  

Los raw data derivados de la secuenciación Illumina MiSeq® de las 12 

muestras de raíces de banano, constituyen los datos primarios para la inferencia 

de las OTUs usando el software USEARCH. Siguiendo el pipeline propuesto por 

Edgar (2013), se inició con el comando fastq_mergepairs que concatena las 

lecturas pareadas a partir de solapados, logrando secuencias simples. Para 

minimizar errores durante la fase se ensamblaje de los extremos pareados, se 

usó la opción -fastq_nostagger. Seguidamente, se implementó un filtrado de 

calidad con el comando fastq_filter, para lo que se determinó un umbral 

máximo de error esperado de 0,3 por secuencia. Las secuencias de longitud 

inferior a 240 pb fueron descartadas para asegurar uniformidad y calidad en el 

análisis. Posteriormente, las secuencias únicas o singletons fueron descartadas 

utilizando el comando derep_fulllength, con el fin de evitar la inclusión de 

posibles artefactos de PCR o secuenciación. El cálculo de las secuencias en 

OTUs se realizó con el comando cluster_otus, considerando un umbral de 

similitud del 97 %, valor comúnmente aceptado para delimitar la misma unidad 

taxonómica en hongos micorrízicos (Bálint et al., 2016). Finalmente, la 

asignación de la identidad taxonómica de las OTUs se realizó usando el 

comando -usearch_global con la base de datos que se ha desarrollado para 

micorrizas arbusculares MaarjAM (Öpik et al., 2010). 

3.3.2 QIIME2 

El procesamiento en QIIME2 de los raw data de las 12 muestras 

colectadas desde las raíces de banano, que corresponden al gen parcial LSU 

28S ADNr (Figura 3), inició con un control de calidad y eliminación de ruido o 

denoising. El control de calidad aplicado en las secuencias se basó en los valores 

de Phred Score, siendo eliminadas las lecturas que presentaron una calidad 

inferior a Phred < 20, conforme lo sugiere la bibliografía (Ewels et al., 2016). 

Seguidamente, todo el sesgo que se incluye por los procesos de amplificación y 

secuenciación se gestionó con la herramienta DADA2 usando la función 

dada2_actions.denoise_paired(), con parámetros especificados para el 

recorte de las lecturas forward (trunc_len_f) y reverse (trunc_len_r), así 
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como para eliminar las secuencias de los primers y adaptadores (trim_left_f, 

trim_left_r) (Callahan et al., 2016). 

Así también, fue necesario considerar el tamaño esperado del amplicón 

(aproximadamente 450 pb), estableciéndose la superposición de 27 pb. Estas 

primeras etapas generan artefactos digitales con la extensión .qza con 

información esencial para las siguientes etapas. 

Seguidamente, se logró tener la abundancia de las ASVs. Las tablas de 

características o feature table, se obtuvieron para cada una de las muestras 

estudiadas. Para esto se usó de insumo el artefacto ‘feature_table_0.qza’, 

que permite la visualización y edición de los datos. En la edición se eliminó el 

sufijo -28S localizado en los SampleID. Adicionalmente, se usó el comando 

‘summarize’ y se obtuvo de salida el archivo visualización llamado 

‘feature_table_0_summ.qzv’. Así mismo, se generó un archivo con la 

información detallada de las características de las ASVs, a partir del artefacto 

‘asv_sequences_0.qza’. 

  La clasificación taxonómica de las ASVs se ejecutó con el complemento 

‘q2-feature-classifier’, con técnicas de aprendizaje automático para 

entrenar al clasificador específico para la región de interés, LSU 28S ADNr. El 

clasificador se construyó utilizando secuencias de referencia extraídas de la 

base de datos de MaarjAM, específica para HMA (Öpik et al., 2010). Para esto, 

los artefactos adicionales ‘ref-sequences.qza’ y ‘ref-taxonomy.qza’ 

sirvieron para pre-entrenar el clasificador Naive Bayes utilizando el comando 

‘qiime feature-classifier fit-classifier-naive-bayes’. Esta 

etapa culminó con la creación del archivo ‘taxonomy.qza’, que indica la 

clasificación taxonómica asignada a las ASVs.  
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Figura 3. Pasos de análisis usando QIIME2. Imagen adaptada de QIIME2 Development team 
(2024). 

 

3.4 ANÁLISIS ESTADÍSTICOS 

Los archivos obtenidos con USEARCH V8 se usaron como insumos para 

evaluar la estructura de las comunidades de HMA asociados al banano en 

relación con el sitio de colecta. La “otu.table” se organizó en una matriz que se 

implementó en R v4.4.1 (R Core Team, 2020) empleando los paquetes vegan, 

iNEXT, ggplot2, dplyr y tidyr (Hsieh et al., 2016; Oksanen et al., 2016; Wickham, 

2015; Wickham 2016; Wickhma & Wickham, 2017), para estimar la curva de 

acumulación de especies y las diversidades alfa y beta. Por una parte, la riqueza 

fúngica se evaluó con los índices Shannon y Simpson, seguido de una prueba 

de Shapiro-Wilk y un análisis de varianza (ANOVA) para determinar la 

significancia. Por otra parte, se determinó las diferencias en las comunidades de 

HMA entre sitios mediante el cálculo del índice de Bray-Curtis de manera 

pareada. Seguido de un análisis de varianza permutacional (PERMANOVA). La 

detección de diferencias significativas entre grupos se realizó aplicando la 

prueba post hoc de Tukey (Tukey’s HSD).  

Por otra parte, los productos obtenidos en QIIME2 sirvieron de insumo para 

los análisis estadísticos que se desarrollaron en R v4.4.2. Inicialmente, se 

cargaron tablas de ASVs, taxonomía y metadatos. Estas tablas se integraron en 

objetos phyloseq (versión 1.40.0) para la manipulación y análisis siguientes. 
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Inmediatamente, se obtuvieron curvas de rarefacción usando el paquete vegan 

(versión 2.6-4). Adicionalmente, para evaluar la diversidad alfa, se estimaron los 

índices de Shanon, Simpson, Chao 1 y ACE (McMurdie & Holmes, 2013). 

Mientras que la diversidad beta entre comunidades de HMA asociados al banano 

se realizó usando un análisis de escalamiento multidimensional no métrico 

(NMDS) con distancias de Bray-Curtis empleando el paquete vegan (versión 2.6-

4) (Xu et al., 2023). También, la exploración de la diversidad beta, se ejecutó un 

análisis de varianza permutacional (PERMANOVA) (Dijksterhuis & Heiser, 1995). 

Además, la rarefacción de los datos se usó con una profundidad de 1.000 

lecturas, con la idea de mitigar el sesgo de la variabilidad en la profundidad de 

secuenciación. Finalmente, se utilizó ggplot2 (versión 3.4.4) para la visualización 

de los resultados. 

4. RESULTADOS Y ANÁLISIS DE RESULTADOS 

A continuación, se muestra por cada muestra la cantidad de lecturas, 

calidad, el total de bases y calidad (Tabla 2). 

Tabla 2. Reporte por muestra de estudio. Ipf= Input passed filter, Im= Input merged, Inc=Input non-
chimeric. 

Muestra # lecturas # Total de bases Calidad (Q30 bases) Ipf (%) Im (%) Inc (%) 

M1 138.186 34´673.084 29´685.798 60,76 50,29 20,91 
M2 94.176 23´607.637 19´882.483 58,30 48,97 22,03 
M3 113.042 28´354.484 20´442.144 24,50 20,69 15,15 
M4 119.634 30´025.495 26´896.753 71,67 62,56 9,38 
M5 122.480 30´727.914 28´168.813 79,43 72,41 27,14 

M6 113.006 28´352.879 22´271.225 41,78 36,92 5,83 
M7 114.992 28´843.467 24´472.986 58,81 53,84 15,68 
M8 133.926 33´609.082 28´389.595 58,25 49,70 8,38 
M9 126.622 31´779.974 21´973.738 14,81 12,37 3,10 

M10 101.748 25´474.721 23´576.969 78,39 78,37 37,41 
M11 103.248 25´863.841 23´725.372 77,24 77,21 72,03 
M12 106.270 26´663.077 23´422.084 69,65 57,27 15,75 

 

Así mismo, el contraste entre ambas herramientas bioinformáticas mostró 

lo siguiente: 
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4.1 APROXIMACIÓN USEARCH 

4.1.2 Diversidad de hongos micorrízicos arbusculares (HMA) 

La evaluación de la composición de HMA asociados al banano, usando 

USEARCH, resultó en la identificación de 305 unidades taxonómicas 

operacionales (OTUs). Donde cada OTU corresponde a un grupo de secuencias 

con similitud genética considerable (establecido > 97 %), que se asume 

pertenecen a distintas "especies moleculares" o linajes taxonómicos teóricos a 

nivel molecular. Además, al contrastar el total de OTUs con la base de datos de 

MaarjAM, se logró identificar a todas dentro del filo Glomeromycota, de estas 29 

OTUs fueron asignadas a nivel de género, donde 3 corresponden a Acaulospora 

y 26 a Glomus.  

 Tomando en cuenta que, los análisis moleculares se dirigieron a la 

identificación de especies que correspondan al filo Glomeromycota, los 

resultados fueron consistentes con lo esperado. Esto indica que los protocolos 

moleculares para el estudio de HMA propuesto por Senés et al. (2020) permiten 

tener un análisis focalizado en este tipo de micorrizas. 

4.1.3 Riqueza y abundancia de especies fúngicas 

Los resultados de este análisis permitieron evidenciar la tendencia 

ascendente continua hasta el número máximo de muestras analizadas por sitio 

(n=3) (Figura 4). La pendiente de la curva perteneciente a cada una de las fincas 

no alcanzó una asíntota, lo que confirma que el esfuerzo de muestreo fue 

insuficiente, siendo necesario aumentar el tamaño muestral. Por lo tanto, se 

estima que la totalidad de la riqueza de OTUs de HMA asociadas a raíces de 

banana aún no está representada completamente.  

Aunque, el muestreo no evidenció la riqueza real de los sitios, las curvas 

de los Sitios 1 y 3 alcanzaron valores de riqueza acumulada superiores a los de 

los Sitios 2 y 4 con el mismo número de muestras. Particularmente, el Sitio 4, 

presenta una curva ligeramente más aplanada, tiene una riqueza de especies 
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menor y con una clara tendencia al alza. El área sombreada en torno a de las 

curvas nos muestra el intervalo de confianza (IC) de la riqueza que se ha 

estimado. Los IC más anchos evidencian que la precisión en la estimación de la 

riqueza es menor y también una mayor variabilidad, por el contrario, si esta área 

es más estrecha, la estimación es más precisa. En este estudio, la variabilidad 

es evidente en los Sitios 1, 3 y 4, ya que presentan un área de confianza ancha, 

sugiriendo que las muestras de cada sitio pudieron haber presentado una 

variabilidad considerable en su riqueza. Particularmente, para las muestras del 

Sitio 2, el IC es más estrecho que los otros sitios, lo que señala una menor 

variabilidad intraespecífica. 

La ausencia de asíntota en las curvas de acumulación de especies, 

especialmente para los sitios con mayor diversidad aparente (Sitios 1 y 3), 

sugiere que la riqueza real de HMA podría ser aún mayor que la detectada con 

tres muestras por sitio. Debido a la variabilidad y baja precisión en la estimación 

de la riqueza, es necesario incluir un mayor número de réplicas por sitio para 

asegurar una caracterización más completa de la riqueza taxonómica (Chao et 

al., 2014; Colwell et al., 2012).  

Figura 4. Curva de acumulación de especies estimada por finca (sitio) de estudio, donde F1, 
F2, F3 y F4 corresponden a las Fincas Portachuelo (Sitio 1), La Victoria (Sitio 2), Larama (Sitio 

3) y Flor Anita (Sitio 4), respectivamente. 

Dado que el valor de significancia fue mayor a 0.05, no se encontraron 

diferencias estadísticamente significativas en la diversidad alfa entre los sitios. 

Esto se reafirmó con la prueba post-hoc de TukeyHSD, cuyos resultados no 
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permiten rechazar la hipótesis nula, lo que indica que las comunidades de HMA 

muestran una diversidad similar entre sitios (Anexo 2). 

Al analizar la cantidad de OTUs de HMA identificados para cada sitio, el 

Sitio 4 (F4) (Figura 5), tiene una menor riqueza. Tomando en cuenta que el Sitio 

4 se encuentra más cercano a la ciudad, probablemente las actividades 

antrópicas aledañas o estructuras como carreteras, tengan una influencia 

negativa sobre la diversidad de HMA (Gupta et al., 2018). Con respecto a los 

Sitios 1 y 3 (F1 y F3, respectivamente), donde se reportó mayor número de 

OTUs, es probable que empleen prácticas más sostenibles o posean 

condiciones edáficas más favorables que propicien una amplia gama de taxones 

de HMA (Ciccolini et al., 2015). También, por el hecho de que estos sitios se 

encuentran más alejados de la ciudad, es probable que experimenten menos 

condiciones de estrés o presiones como lo menciona Gupta et al. (2018). 

Dado que los índices de Shannon y Simpson, ponderan riqueza y 

equitatividad. Estos análisis muestran valores ligeramente más altos en los Sitios 

1 y 3 (F1 y F3) respecto a los Sitios 2 y 4 (F2 y F4) (Figura 5). En particular, el 

índice de Simpson, sugiere una mayor dominancia de especies en el Sitio 1 (F1), 

al refleja mayor probabilidad de que dos individuos seleccionados al azar 

pertenezcan a la misma especie. 

Aunque las diferencias no son estadísticamente significativas, es probable 

que esto se deba a la similitud entre sitios de los múltiples factores abióticos y 

bióticos. Por ejemplo, las propiedades edáficas, como pH, textura, materia 

orgánica y la disponibilidad de nutrientes (especialmente fósforo y nitrógeno), 

son conocidos moduladores de las comunidades de HMA (Gosling et al., 2016). 

Asimismo, las prácticas de manejo agrícola, incluyendo el tipo e intensidad de la 

fertilización, el uso de pesticidas o fungicidas, y las prácticas de labranza, pueden 

influir drásticamente en la diversidad y composición de los HMA (Kalamulla et 

al., 2022). Es importante destacar que, respecto a las prácticas de manejo, en 

todas las fincas los dueños reportaron que no han usado agroquímicos en los 

últimos 6 meses.  
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Figura 5. Riqueza y diversidad alfa por sitio de estudio donde F1, F2, F3 y F4 
corresponden a las Fincas Portachuelo (Sitio 1), La Victoria (Sitio 2), Larama (Sitio 3) y 

Flor Anita (Sitio 4), respectivamente. 

4.1.4 Comparación de la composición de las comunidades fúngicas entre 

las diferentes fincas muestreadas. 

La ordenación mediante Escalamiento Multidimensional No Métrico 

(NMDS), utilizando la métrica de disimilitud de Bray-Curtis (Figura 6), mostró una 

separación de las poblaciones de HMA según el sitio de origen de la planta de 

banano. El estrés del NMDS fue de 0.172388 (> a 0.10) que se considera una 

aproximación razonable, aunque las interpretaciones se deben manejar con 

cautela. Las muestras pertenecientes a cada sitio formaron agrupaciones 

distintas en el espacio de ordenación, indicando que la estructura general de las 

comunidades fúngicas difiere notablemente entre las cuatro fincas estudiadas. 

La diferencia se comprobó con un PERMANOVA, mostrando que la 

variable sitio explica el 36,16 % de la variación total (P < 0.025) (Anexo 3), con 

lo que se puede aseverar que, la composición de las comunidades de HMA entre 

sitios presentan diferencias estadísticamente significativas. Cabe mencionar que 

los Sitios 1 y 2, son los que exhiben una cercanía mayor en el espacio de 

ordenación, lo que implica que las comunidades de HMA son similares entre 

ellas. Aunque es evidente una superposición de los puntos del Sitio 2 y Sitio 3, 

es posible que, al aumentar el número de muestras, los patrones en el espacio 

ordenado se definan más claramente por sitio. El Sitio 4, localizado distante del 
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resto de sitios, muestra una alta diferenciación en la comunidad de HMA. Como 

se mencionó previamente, es probable que la comunidad particular de HMA esté 

determinada por la influencia de factores específicos, que podrían estar 

relacionados a la cercanía a la carretera.  

 
Figura 6. Escalamiento Multidimensional No Métrico (NMDS) basado en Bray-Curtis entre sitios 
(fincas) donde Sitio 1, Sitio 2, Sitio 3 y Sitio 4 corresponden a las Fincas Portachuelo (F1), La 

Victoria (F2), Larama (F3) y Flor Anita (F4), respectivamente. 
 

Para soportar las observaciones previas, el cálculo del heatmap basado 

en la abundancia de OTUs corroboró visualmente los cambios en la estructura 

de las comunidades de HMA entre sitios (Figura 7). En la gráfica se usaron las 

50 OTUs más abundantes y en estas se observaron patrones de abundancia 

específicos para cada sitio, con ciertos grupos de OTUs mostrando alta 

abundancia preferencial en uno o dos sitios, mientras que otros OTUs estaban 

presentes en baja abundancia o ausentes en otros. El dendrograma en la parte 

superior muestra la agrupación de muestras. 

También, es importante mencionar que no hubo una OTU cosmopolita, es 

decir que se hay presentado en todos los sitios y muestras. En el caso de la OTU 

1, que es la más abundante, se la localiza exclusivamente en el Sitio 4 y el resto 

de los OTUs aparecen en hasta máximo 3 muestras. Y aunque no sean 

diferentes estadísticamente, podemos considerar que las comunidades de HMA 

están ajustadas localmente, es decir que las plantas de banano se asocian a 
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varios hongos conforme la disponibilidad aledaña, pudiendo ser una estrategia 

para aumentar la supervivencia de la planta, como se ha evidenciado en otros 

sistemas plata-micorrizas (Xing et al., 2020).

 

Figura 7. Heatmap de la abundancia de OTUs (especies moleculares) de cada muestra por 
sitio de estudio donde M1-M3 son del Sitio 1=Finca Portachuelo, M4-M6 son del Sitio 2= Finca 
La Victoria, muestras M7-M9 son del sitio Sitio 3= Finca Larama y muestras M10-M12 son del 
Sitio 4= Finca Flor Anita. Los dendogramas agrupan muestras con una composición similar de 

OTUs. 

 

Las comunidades de HMA presentes en las raíces de banano evaluadas 

en este estudio, aunque carecen de diferencias estadísticas, es necesario 

resaltar que se evidencia que el sitio/finca de muestreo debe considerarse como 

un factor determinante en la conformación de estas comunidades fúngicas 

(especies dominantes, especies compartidas), muy alineado a lo que se ha 

encontrado previamente en otros sistemas planta-HMA (Brito & Goss, 2021). La 

visualización de la separación de las comunidades en el NMDS (Figura 6) y los 

patrones en el heatmap (Figura 7) resaltan que no solo la riqueza, sino también 

la identidad y abundancia relativa de las OTUs de HMA pueden modificarse 

localmente en cada finca.  Esto tiene implicaciones funcionales y ecológicas 

importantes, ya que diferentes especies o linajes de HMA pueden variar en cuan 
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eficiente son al momento de adquirir nutrientes, de mejorar la estructura del 

suelo, de proteger contra patógenos o la resiliencia al estrés abiótico (Smith et 

al., 2018; Thirkell et al., 2017).  

Es así como, las plantas de banano en cada sitio/finca podrían estar 

interactuando con consorcios micorrízicos funcionalmente distintos, lo que 

definitivamente influye en su crecimiento, salud y productividad. La identificación 

de los OTUs específicos que caracterizan cada sitio (ver Figura 7) abre la puerta 

a investigar su identidad taxonómica precisa y su posible papel ecológico.  

Tomando en cuenta la resolución de la tecnología de secuenciación, así como la 

limitación en cuanto a las bases de datos en estos grupos fúngicos específicos, 

es posible que sea necesario incluir marcadores moleculares adicionales con el 

fin de alcanzar una resolución a nivel de especie. 

4.2 APROXIMACIÓN QIIME2 

4.2.1 Procesamiento de secuencias, generación de ASVs y composición 

taxonómica de los HMA 

El análisis de las 12 muestras de raíces de banano mediante la plataforma 

Illumina MiSeq® generó lecturas de calidad en general aceptables (Phred >20) 

(Anexo 4), que resultaron en 494 ASV con resolución de un solo nucleótido. La 

longitud promedio de las ASV fueron 424 nt. Este resultado corresponde al 60 % 

de las lecturas iniciales, ya que estas fueron las que pasaron los filtros de calidad 

y fusión. La eficiencia del filtrado varió entre muestras, pues la retención de 

lecturas post-filtrado difiere, pero esto es esperable y puede reflejar diferencias 

en la calidad inicial del ADN o la complejidad de la comunidad (Cortés-López et 

al., 2021). La asignación taxonómica de las 494 ASVs mostró que la gran 

mayoría (92,30 %) pertenecen al orden Glomerales, seguido por Diversisporales 

(5,06 %), mientras que un pequeño porcentaje (2,63 %) solo pudo ser asignado 

a nivel de filo (Glomeromycota), probablemente por la limitada información 

disponible en las bases de datos de referencia para HMA (Öpik et al., 2010). 
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En el caso del orden Glomerales, se identificaron géneros como: Glomus, 

Orientoglomus, Claroideoglomus, Septoglomus y Rhizophagus. El orden 

Diversisporales estuvo representado únicamente por el género Acaulospora. La 

dominancia general de Glomus spp. es coherente con lo reportado en la 

bibliografía para sistemas agrícolas, debido a su carácter generalista (Ma et al., 

2021; Wang et al., 2023). Sin embargo, la presencia y abundancia variable de 

Acaulospora y Claroideoglomus sugiere nichos específicos o respuestas 

diferenciales al manejo y a las condiciones del suelo en cada finca (Gosling et 

al., 2016; Nejati Sini et al., 2024). El análisis de la abundancia relativa (Figura 8) 

mostró en la mayoría de las muestras, el género Glomus fue el más dominante, 

lo cual concuerda con su conocida plasticidad ecológica y amplia distribución en 

agroecosistemas (Monroy-Ata & Ramírez-Saldívar, 2018; Shi et al., 2023). Sin 

embargo, se observaron patrones específicos, como una alta abundancia del 

género Acaulospora en las muestras M1 (Sitio1) y M7 (Sitio3), sugiriendo 

condiciones locales que podrían favorecer a este género, a menudo considerado 

más especialista (Carballar-Hernández et al., 2017). Lo que podemos inferir es 

que la alta abundancia de Acaulospora puede deberse a que es un grupo mucho 

más resiliente y puede estar presente en un rango más amplio de condiciones 

ambientales (Nopphakat et al., 2021). Es claro que, aunque se tenga secuencias 

de varias HMA, aún las bases están incompletas pues muchas ASVs no se 

pudieron asignar taxonómicamente a nivel de especie, como se puede 

evidenciar en las muestras M10 y M11, donde la mayoría de ASVs no se asignan 

a ningún género.  

 

Figura 8. Abundancia relativa de las ASV identificadas a nivel de género, en cada muestra por 

sitio de estudio donde M1-M3 son del Sitio 1=Finca Portachuelo, M4-M6 son del Sitio 2= Finca 
La Victoria, muestras M7-M9 son del Sitio 3= Finca Larama y muestras M10-M12 son del Sitio 

4= Finca Flor Anita. 
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4.2.2 Diversidad alfa y beta de las comunidades de HMA asociadas a las 

raíces de banano 

La diversidad alfa, medida utilizando los índices de riqueza Chao1 y ACE, 

muestran que la M2 posee una mayor riqueza, mientras que M1, M9 y M10, 

tienen una menor riqueza. En el caso de ACE, las barras de error nos permiten 

conocer el rango de confianza de la estimación, por lo tanto, las muestras con 

una barra mayor tienen mayor incertidumbre. Por otra parte, Shannon y Simpson, 

nos muestran la riqueza y equidad en la abundancia de las especies. Se 

evidencia que las muestras M2 (Sitio1) y M4 (Sitio2) poseen una mayor 

diversidad y una distribución equitativa de las especies. Sin embargo, al 

comparar la diversidad alfa entre las cuatro fincas, no se puede establecer una 

diferencia estadísticamente significativa basándose en los índices de Shannon 

(p= 0,699), Simpson (p= 0,693), ACE (p= 0,3169) y Chao1 (p= 0,2669) (Figura 

9). Estos resultados sugieren que, la riqueza y equitatividad de las comunidades 

de HMA no presentan diferencias significativas entre los sitios de cultivo de 

banano. Adicionalmente, se infiere que las muestras M10 y M11 (Sitio4) tienen 

dominancia por una o pocas especies, que este caso han sido clasificadas como 

“Otros”, pues no se ha logrado una asignación taxonómica. 

 

Figura 9. Índices de diversidad alfa estimados por muestra donde M1-M3 son del Sitio 1=Finca 

Portachuelo, M4-M6 son del Sitio 2= Finca La Victoria, muestras M7-M9 son del Sitio 3= Finca Larama 
y muestras M10-M12 son del Sitio 4= Finca Flor Anita.  
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Como se ha mencionado previamente, la inclusión de una mayor cantidad 

de muestras por finca podría solventar estos resultados. Esto se evidencia al 

momento de evaluar las curvas de rarefacción por sitio (Figura 10), donde 

ninguna de las curvas llegó a una asíntota completa, indicando que un mayor 

esfuerzo de muestreo podría revelar ASVs adicionales en todas las fincas (Hsieh 

et al., 2016). En este trabajo, es muy posible que la diversidad real de HMA en 

estos sitios/fincas está subestimada, y que ASVs raras, pero potencialmente 

importantes podrían no haber sido detectadas con el esfuerzo de muestreo 

actual (Tedersoo et al., 2022). 

 

Figura 10. Curva de acumulación de ASV estimada por cada sitio (Sitio 1=Finca 
Portachuelo; Sitio 2= Finca La Victoria; Sitio 3= Finca Larama; Sitio 4= Finca Flor Anita) . 

Aunque los índices de diversidad alfa reflejan homogeneidad entre fincas, 

el análisis de la diversidad beta, basada en la composición específica de las 

comunidades, muestra patrones un tanto diferentes. Cabe mencionar que, 

aunque se observa que hay diferencia significativa debida al sitio (por 

condiciones edáficas, microclima, manejo, entre otras), este factor explica el 

11,23 % de la variación total observada. Esto es clave para entender la dinámica 

entre los HMA y las plantas de banano, pues aún hay gran parte de la variación 

de las comunidades que se debe a otros factores no evaluados en este estudio. 
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Esto es de crucial importancia para la gestión de plantaciones de banano, pues 

el garantizar un cultivo sostenible y ecológico demanda del ajuste de múltiples 

factores bióticos y abióticos (Oliveira et al., 2024).  

En ese sentido, en el análisis multidimensional no métrico (NMDS) (Figura 

11) se observó la agrupación de los HMA en función de los sitios. Los contrastes 

entre las comunidades de HMA por sitio, se muestran por la distancia entre los 

puntos. Los solapamientos o puntos cercanos evidencian una composición 

similar de ASV, mientras los que están distantes son diferentes. 

Específicamente, los Sitios 1 y Sitio 2, tienen comunidades de HMA son muy 

similares en la composición de especies. El Sitio 4, se ratifica con una comunidad 

de HMA marcadamente diferente, pudiendo ser esta distancia debido a la 

cercanía del sitio a la carretera, lo que probablemente cambio las características 

bióticas y abióticas. 

Figura 11. NMDS de las ASVs identificadas en cada sitio(finca), donde Sitio 1=Finca 
Portachuelo (F1), Sitio 2= Finca La Victoria (F2), Sitio 3= Finca Larama (F3) y Sitio 4= Finca 

Flor Anita (F4). 

Para interpretaciones ecológicas más robustas, es necesario considerar 

múltiples métricas de diversidad para aclarar los patrones identificados (Morris 

et al., 2014). Pues los resultados en la diversidad alfa y beta indican que las 

fincas mantienen un nivel similar de riqueza y equitatividad general, pero que las 

ASVs que contribuyen a esa diversidad son diferentes entre ellas.  
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4.3 PRECISIÓN DE LAS INFERENCIAS USEARCH V8 VS QIIME2 

A pesar de las diferencias propias de los algoritmos de cada software, ambos 

análisis presentaron resultados ecológicos importantes. En cuanto a la 

diversidad alfa, se puede inferir que no existe diferencias significativas en los 

índices de diversidad alfa entre las muestras. Esto sugiere que, aunque los 

sitios/fincas difieren, las especies de HMA presentes, mantienen niveles 

similares de riqueza y equitatividad. Con respecto al grupo dominante, la 

composición taxonómica general reportada fue estable, el género Glomus fue el 

más abundante en la mayor parte de las muestras, mientras que Acaulospora es 

notable en muestras específicas (M1, M7), independientemente del método. 

También, en ambos análisis, a través de curvas de acumulación o rarefacción, 

se observa que el muestreo no fue suficiente y de hecho debe ser más 

exhaustivo para detectar toda la diversidad de HMA, especialmente en los sitios 

más ricos. Además, los dos enfoques detectaron variaciones significativas en la 

estructura de la comunidad de HMA entre las cuatro fincas muestreadas. Estos 

resultados obtenidos en paralelo, de los patrones ecológicos que exhiben los 

HMA favorece la confianza en la robustez de las conclusiones biológicas del 

estudio, indicando que la tendencia no es producto de los artefactos de un 

pipeline bioinformático específico. 

El enfoque de QIIME2/DADA2 generó 494 ASVs, mientras que el análisis 

USEARCH V8 reportó 305 OTUs. Aunque esta diferencia era esperable 

conforme lo reportado por De Wolge & Wright (2023), la mayor resolución de las 

ASVs tiene el potencial de detectar patrones más finos debido a su resolución 

de un solo nucleótido. Esto puede ser muy relevante si existe interés en describir 

a detalle la identidad o especificidad de cada uno de los HMA (Callahan et al., 

2016). Sin embargo, tomando en cuenta que las conclusiones ecológicas 

principales a nivel de sitio/finca fueron similares, sugiere que el factor analizado 

en este trabajo, es lo suficientemente determinante como para ser identificado 

por ambos métodos. Por ello, aunque con las ASVs se tiene una resolución extra 

no se cambia drásticamente la interpretación a este nivel.  
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Al evaluar la precisión y ruido que cada metodología ofrece, está claro que 

los algoritmos para el procesamiento con QIIME2/DADA son más rigurosos por 

lo que ofrecen datos finales más precisos, mientras que en el caso de 

USEARCH, es probable que se mantenga más ruido e incluso que las variantes 

o secuencias raras hayan sido descartadas. Sin embargo, hay que analizar con 

cautela ambos resultados, por una parte, aunque QIIME2 puede ofrecer 

resultados más precisos a nivel taxonómico, esto puede responder a ruido 

residual, artefactos, variantes biológicas reales, pero poco abundantes, mientras 

que en el caso de USEARCH V8 pueden representar agrupaciones 

ecológicamente cohesivas, disminuyendo el ruido de variantes intraespecíficas 

menores. 

Desde una perspectiva agroecológica y bioinformática, el enfoque 

DADA2/ASV (implementado en QIIME2) es sugerido como una herramienta 

eficaz para analizar datos de metabarcoding de comunidades microbianas, 

incluidas las HMA, puesto que proporciona una resolución a nivel de nucleótido 

único, mejorando la precisión, la reproducibilidad y la comparabilidad entre 

estudios, pudiendo estos datos ser empleados en inferencias ecológicas 

detalladas (Callahan et al., 2016). Sin embargo, es fundamental destacar que, 

en este trabajo específico sobre las HMA en banano, se lograron de manera 

consistente los objetivos específicos planteados sobre la determinación de la 

estructura de las comunidades fúngicas y analizar la diversidad entre fincas, 

tanto por el enfoque ASV como por métodos de clustering de OTUs. Por lo tanto, 

la ejecución rutinaria de ambos pipelines en paralelo no aportaría un valor 

añadido significativo que justifique el esfuerzo computacional adicional, pero 

puede ser útil si se busca optimizar los pipelines (Prodan et al., 2017). 

Finalmente, aparte de la selección entre ASV y OTUs, obtener inferencias 

ecológicas sólidas, también dependen del diseño experimental, profundidad y 

esfuerzo de muestreo para capturar adecuadamente la diversidad relevante y el 

barcoding (Hsieh et al., 2016; Knight et al., 2018). 
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5. CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

Se caracterizaron las comunidades de hongos micorrízicos arbusculares 

(HMA) en asociación a las raíces de banano en cuatro fincas ubicadas en el 

cantón Macará. Existe una diferencia estadísticamente significativa en la 

composición taxonómica (diversidad beta), concluyendo que cada finca tiene una 

composición particular. Aunque la diversidad alfa (riqueza y equitatividad), se 

mantuvo similar entre las fincas. 

La composición diferencial observada, está marcada por la dominancia 

general del género Glomus, aunque la presencia de Acaulospora y 

Claroideoglomus es notable en sitios específicos, con lo que se sugiere que hay 

una fuerte influencia del ambiente local en el ensamblaje de estas comunidades 

simbióticas. La contradicción entre la homogeneidad en la diversidad alfa 

promedio y la heterogeneidad en la beta puede interpretarse como un indicio de 

que, si bien el número total de nichos ecológicos disponibles o la estructura 

general de dominancia podrían ser similares entre las fincas, estos nichos son 

compartidos con diferentes linajes de HMA, posiblemente debido a procesos de 

segregación ambiental particular para cada sitio. 

Es probable que en el cultivar de banano, las condiciones edáficas 

particulares (pH, textura, materia orgánica, disponibilidad de nutrientes) y, de 

manera fundamental, las prácticas de manejo agrícola implementadas en cada 

finca (tipo de fertilización, historial de uso de plaguicidas, labranza) sean los 

principales factores selectivos que modulan las estructuras de las comunidades 

HMA. Tomando en cuenta que en este estudio no se identificaron diferencias 

composicionales, la determinación precisa de los factores requiere 

investigaciones futuras que integren datos detallados del manejo integral de las 

fincas. 

Las distintas composiciones de las comunidades HMA observadas entre 

fincas son muy relevantes desde la perspectiva agroecológica. Tomando en 

cuenta la diversidad funcional dentro del filo Glomeromycota, los diferentes 

linajes pueden variar en la eficiencia para la obtención de nutrientes específicos 
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(ejemplo fósforo vs. nitrógeno), lo que cada especie puede aportar de manera 

distinta a la tolerancia a estreses bióticos (patógenos del suelo) o abióticos 

(sequía, salinidad). La composición de comunidades micorrízicas identificada en 

cada cultivo de banano podría manifestarse en diferencias observables en el 

crecimiento, estado nutricional, sanidad y resiliencia general de las plantas. 

Desde una perspectiva metodológico, la adopción del pipeline DADA2 para 

la inferencia de ASVs permitió obtener una caracterización de alta resolución y 

precisión, disminuyendo el impacto de errores de secuenciación y artefactos 

quiméricos. Así mismo, la consistencia de las principales conclusiones 

ecológicas con enfoques alternativos basados en OTUs refuerza la robustez de 

los hallazgos biológicos centrales. No obstante, una limitación clara identificada 

a través de las curvas de rarefacción se refiere a que el esfuerzo de muestreo 

fue insuficiente para capturar la totalidad de la riqueza de HMA, especialmente 

los taxones raros, lo que lleva a una subestimación de la riqueza. 

Es importante que futuras investigaciones en este sistema HMA-banano se 

incremente la intensidad del muestreo, aumentando el número de réplicas 

biológicas por finca para lograr una caracterización más exhaustiva de la 

comunidad HMA. Así también, es clave acoplar estudios de secuenciación con 

la recolección de datos abióticos (análisis fisicoquímicos del suelo) y bióticos 

(otros microorganismos, nematodos, historial de enfermedades), así como 

información sobre las practicas específicas de manejo agrícola (tipo y dosis de 

fertilizantes y plaguicidas, métodos de labranza, manejo de residuos de cosecha, 

variedad de banano). 
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7. ANEXOS 

Anexo 1. Protocolo de extracción de ADN total del DNeasy Plant Mini Kit, 

usado para hongos micorrízicos arbusculares  
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Anexo 2. Prueba Shapiro-Wilk y ANOVA Shannon y Simpson 
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Anexo 3. Análisis PERMANOVA 
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Anexo 4. MultiQC report muestra M1 Sitio 1 
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