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Introducción. Los hongos del suelo ofrecen una 
amplia variedad de servicios ecosistémicos en los 
bosques (1). Tradicionalmente, el estudio de los 
hongos se ha basado en el muestreo de cuerpos 

fructíferos (2) ⁠⁠⁠⁠⁠. Sin embargo, en los últimos años se ha 
extendido el uso de enfoques basados en la 
secuenciación del DNA metagenómico ambiental 
(eDNA), muy extendido en bacterias y menos utilizado 
en otros grupos de microorganismos, como los hongos 
(3). Como resultado, existen pocos flujos de trabajo 
reportados en comunidades fúngicas. Por lo tanto, el 
objetivo de este estudio fue comparar los diversos 
enfoques utilizados en comunidades fúngicas 
metagenómicas, evaluando las diferencias en 
composición taxonómica y funcional debido a los 
diferentes métodos y bases de datos utilizados. 
 
Metodología. Los suelos forestales se colectaron en el 
transecto que comprende dos parques nacionales, 
parque nacional la Malinche (PNLM) y parque nacional 
Iztaccíhuatl-Popocatépetl (PNIP). Se muestrearon en 
total 12 sitios en 6 polígonos a lo largo del transecto 
durante la temporada seca de 2021. Se extrajo el DNA 
metagenómico usando el kit DNeasy PowerSoil Pro 
(QIAGEN, Germany). El DNA se secuenció en la 
plataforma Illumina Novaseq 6000 en corridas PE 150. 
Las secuencias crudas se filtraron con BBMAP v38.18 
y TRIMMOMATIC v0.33, y después se aplicaron 
diferentes flujos de trabajo para la asignación 
taxonómica: 1) Kraken2, 2 y 3) MiCop (pareada y no 
pareada) y 4) Genious+QIIME2. La asignación 
funcional se realizó con el programa FUNGuild v.1.0. 
Todos los análisis estadísticos y figuras se realizaron 
en R v.4.2.3. 
 
Resultados. La asignación taxonómica varió de 
acuerdo con el método aplicado. QIIME2 favoreció 
grupos simbiótrofos como Rusulla, Inocybe y 
Sebacina. Mientras que MiCop tuvo más asignación de 
grupos patótrofos y saprótrofos como Penicillium, 

Diplodia y Serpula, mientras kraken2 grupos 
principalmente patótrofos como Fusarium y 
Aspergillus. 
 

Fig. 1. Barplots de la composición taxonómica con los diferentes 
flujos de trabajo aplicados. 
 

Conclusiones. Diversos flujos de trabajo pueden 
resultar en diferencias importantes en la asignación 
taxonómica y funcional que puede llevar a 
conclusiones contrastantes.  
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