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Introducciéon. Las milpas son agroecosistemas
tradicionales desarrollados en Mesoamérica, donde se
mantienen variedades nativas de maiz en policultivo
con otras especies de plantas (1). No se utilizan
agroquimicos o riego, y por lo tanto, la microbiota juega
un papel fundamental para la salud de las plantas (2).
Enfocandonos en las bacterias enddfitas de semillas de
maices nativos, exploramos el efecto de la intervencion
humana sobre las interacciones planta-bacteria. Sin
embargo, estas interacciones son complejas y
dinamicas. Por esto, proponemos que se requieren
nuevas estrategias y sistemas experimentales con
mayor relevancia ecolégica para entender y
aprovechar las funciones benéficas de la microbiota en
la milpa.

Los objetivos son 1) evaluar el efecto diferentes formas
de intervencion humana sobre las funciones benéficas
de la microbiota endéfita de semillas de maices nativos
e hibridos y 2) ensamblar comunidades sintéticas para
estudiar sus funciones benéficas emergentes.

Metodologia. Mediante estrategias dependientes e
independientes de cultivo, se comparé la estructura y
funciones de comunidades bacterianas endofitas de
semillas de maices nativos vs. hibridos, asi como de
maices de milpas con climas contrastantes. Para
ensamblar comunidades sintéticas (3), se siguié una
estrategia combinacional buscando comunidades con
arquitectura colonial (biofilm) emergente; esta
caracteristica indica la presencia de moléculas que
pueden mediar mediar la colonizacion de raices.

Resultados. Nuestros hallazgos indican que la
modernizacion agricola afecta la abundancia,
diversidad, y funciones de la microbiota enddfita de
semillas de maiz, ya que estas caracteristicas estan
disminuidas en las variedades hibridas cuando se
comparan con las nativas (4). Ademas, encontramos
que las practicas tradicionales de cada localidad son
importantes para mantener las funciones de la
microbiota, la cual contribuye a la adaptacién de los
maices a condiciones adversas. Por ejemplo, a tolerar
la sequia en maices nativos de milpas en zonas
aridas (Figura 1).
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Fig. 1. Efecto de la sequia sobre la germinaciéon de maices nativos
de milpas en zonas aridas y de variedades hibridas comerciales.

También se han generado comunidades sintéticas
con arquitectura colonial emergente (Figura 2).
Serviran como herramientas para estudiar las
interacciones planta-bacteria en contextos mas
complejos, permitiendo examinar las bases genéticas
y moleculares que median las funciones benéficas

emergentes con relevancia ecolégica, p.ej. la
colonizacion de raices.
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Fig. 2. Comunidad sintética con arquitectura colonial emergente
conformada por cepas de los géneros Bacillus, Burhkolderia y
Pseudomonas. Escala: 5 mm.

Conclusiones. La integracion estrategias
dependientes e independientes de cultivo, ha permitido
explorar el efecto de la intervencién humana sobre la
microbiota asociada a maices nativos. Se necesitan
nuevas herramientas como las comunidades sintéticas
para entender y aprovechar las funciones benéficas de
la microbiota.
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