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REsuMEN

1. Los microorganismos del suelo (bacterias, hongos y protistas) constituyen la mayor biomasa y diversidad
del ecosistema edafico. En las tltimas décadas, la produccion cientifica sobre ecologia microbiana del suelo
aument6. Identificar los vacios de informacién en el conocimiento generado hasta la fecha permitira enriquecer
futuras investigaciones.

2. En este trabajo se realizé una buisqueda bibliogréfica para recopilar estudios sobre comunidades microbianas
en suelos de la Argentina. Se analiz6 estadisticamente la cobertura geografica y ambiental, y las diferencias
entre taxones.

3. Encontramos 133 trabajos con 347 puntos de muestreo distribuidos a lo largo del pais. Al evaluar la cantidad
de puntos de estudio por ecorregion, 14 de un total de 16 ecorregiones resultaron representadas en la bibliografia.
Sin embargo, algunas, como la Pampa o los Bosques Patagonicos, estuvieron sobrerrepresentadas con relacion
a su area.

4. Al evaluar las diferencias entre taxones, los hongos presentaron cerca del doble de puntos de muestreo que
las bacterias; pero fue la misma la diversidad de ambientes estudiados en términos climaticos y edaficos. Solo
encontramos 2 trabajos enfocados en protistas.

5. Al analizar el grado de disturbio antrépico de los ambientes muestreados y los principales usos de los suelo
estudiados, encontramos que la mayoria de los puntos se concentran en regiones productivas muy disturbadas
y, sobre todo, agricolas.

6. Implicancias. En este trabajo se identifican vacios, geograficos y ambientales, en el estudio de los principales
taxones microbianos, los cuales representan futuros objetivos de estudio relevantes para extender el conocimiento
sobre la diversidad microbiana del suelo en Argentina. Ademas, se presenta una base de datos puiblicamente
accesible que podria ser usada en futuros trabajos de revision y sintesis cientifica.
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AssTrACT. Geographical and environmental analysis of soil microbial diversity studies in Argentina.

1. Soil microorganisms (bacteria, fungi, and protists) constitute the largest biomass and diversity in edaphic
ecosystems. In recent decades, scientific production on soil microbial ecology has increased. Identifying gaps
in the knowledge generated to date will enrich future research.

2. In this study, a literature search was conducted to compile studies on microbial communities in Argentine
soils, statistically analyzing geographical and environmental coverage, as well as differences between taxa.

3. We found 133 studies comprising 347 sampling points distributed throughout the country. When evaluating
the number of study points per ecoregion, 14 of a total of 16 ecoregions were represented in the literature;
however, some —such as the Pampas or the Patagonian Forests— were overrepresented in relation to their
area.

4. When evaluating the differences between taxa, fungi had approximately twice as many sampling points as
bacteria. However, the diversity of environments studied in terms of climate and soil was the same. We only
found two studies focused on protists.

5. When analyzing the degree of anthropogenic disturbance in the sampled environments and the main land
uses studied, we found that most of the points are concentrated in productive, highly disturbed regions that
are mainly focused on agriculture.

6. Implications. This study identifies geographical and environmental gaps in the study of the main microbial
taxa, which represent future research objectives relevant to expanding knowledge about soil microbial diversity
in Argentina. In addition, it presents a publicly accessible database that could be used in future studies of
scientific review and synthesis.
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INTRODUCCION

La ecologia de comunidades y ecosistemas,
y la microbiologia han encontrado un marco
comun en la ecologia microbiana del suelo,
abriendo asi un vasto campo de estudio para
el desarrollo de teoria ecoldgica (Balser et
al. 2006; Prosser et al. 2007). En las altimas
décadas, los estudios combinando estas
disciplinas desarrollaron un marco tedrico
en el que se explican los mecanismos y se
describe la diversidad de ‘la caja negra’
(Tiedje et al. 1999) que fue el suelo durante
mucho tiempo (Fierer et al. 2012; Martiny and
Walters 2018; Thakur et al. 2019). El estudio
del microbioma del suelo y su ecologia han
crecido en relevancia en los tltimos afios,
lo que se tradujo en un numero creciente
de publicaciones en la comunidad cientifica
internacional (Eisenhauer et al. 2017). Trabajos
previos recopilaron el estado de conocimiento
en busca de comprender la biogeografia de
las comunidades microbianas en ambientes
terrestres y acudticos, tanto a escala global
como regional (Tedersoo et al. 2014; Metz
et al. 2022; Jurburg et al. 2024). Sin embargo,
hasta donde sabemos, todavia no existen
trabajos de recopilacién de bases de datos
correspondientes a comunidades microbianas
del suelo a lo largo del neotrdpico en general,
y en la Argentina en particular. Esta revision
busca identificar vacios de investigacion
locales que, ademas, contribuyan a integrar
datos a las iniciativas globales de estudio
de la diversidad microbiana, aportando la
perspectiva de regiones biogeograficas poco
representadas en los analisis internacionales
(Nufiez et al. 2021).

La importancia de estudiar la ecologia
del suelo radica en que la diversidad de
sus comunidades microbianas representa
la mayor biomasa y diversidad de los
ecosistemas (Guerra et al. 2022). Ademas,
la diversidad microbiana del suelo esta
relacionada con la multifuncionalidad de los
ecosistemas; diferentes estudios mostraron
relaciones positivas entre su diversidad
y la productividad de los ecosistemas, la
resiliencia ante el disturbio o la intensidad
de los ciclos biogeoquimicos (e.g., Delgado-
Baquerizo et al. 2016). A pesar de esto, su
distribucion geografica y su respuesta a
distintos factores se encuentra bastante
menos estudiada que aquella de las
comunidades de macroorganismos (Shade
et al. 2018). Durante mucho tiempo se penso
que los microorganismos no presentaban
una biogeografia. Se postulaba que “todo en

todas partes, pero el ambiente selecciona”
(Baas Becking 1934). Sin embargo, estudios
recientes demostraron que la diversidad de
microorganismos presenta patrones espaciales
analogos a los de macroorganismos (Martiny
et al. 2006; Shade et al. 2018) o, incluso,
desacoplados entre ellos en algunos casos
(Wang et al. 2011; Shen et al. 2020). La
diversidad de las comunidades microbianas
varia en el espacio tanto a gran escala (biomas)
(Decaéns 2010; Xu et al. 2020) como a escala
local (cambios de uso del suelo) (Montecchia
et al. 2015; Goss-Souza et al. 2017). Por ende,
el relevamiento geografico de su estudio
permitird avanzar en el conocimiento de
las diferencias entre ecosistemas. En este
trabajo evaluamos las diferencias entre las
coberturas geograficas de los estudios entre
distintas comunidades microbianas del suelo,
contemplando a los hongos, los protistas y las
bacterias.

En la Argentina hay 18 ecorregiones (Brown
et al. 2005; Morello et al. 2012). En ellas existen
areas de endemismo de alta diversidad (i.e.,
hotspots o puntos calientes) —como el bosque
atlantico paranaense o las Yungas (Szumik et
al.2011; Galloetal. 2015)— y de baja diversidad
(coldspots o puntos frios), como la Estepa
Patagonica (Rosas et al. 2021). Los patrones
de diversidad y las ecorregiones fueron, en
su mayoria, descriptas segtin la distribucion
de macroorganismos (i.e., animales y plantas)
(Cabrera 1971; Matteucci and Rodriguez 2018);
se ha detectado que no siempre coinciden
con aquellos de la diversidad bajo el nivel
del suelo, dado que los factores ecoldgicos
que explican las comunidades microbianas
son distintos a los de plantas y animales (De
Deyn and Van Der Putten 2005; Tedersoo
et al. 2014). Para proponer delimitaciones
contemplando la distribucion geografica de los
microorganismos del suelo es crucial recopilar
las bases de datos obtenidas por la comunidad
cientifica en el territorio de interés. Este trabajo
propone relevar la cobertura de los estudios
en distintas ecorregiones de la Argentina
acerca de la diversidad de las comunidades
microbianas del suelo.

En la actualidad, la diversidad de las
ecorregiones de nuestro pais esta amenazada
por la actividad humana (e.g., agricultura,
ganaderia, produccién forestal, etc.) (Paruelo
et al. 2005; Torres et al. 2014). Las actividades
antrépicas se desarrollan en distintas
ecorregiones segun los requerimientos
climaticos de cada actividad, aunque los
avances tecnoldgicos han permitido el avance
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de la frontera de muchas de ellas (Paruelo et
al. 2005; Baeza and Paruelo 2020). A la par de
los macroorganismos, los microorganismos
del suelo mostraron que responden a las
actividades antropicas con cambios en su
riqueza y composicion (Figuerola et al. 2015;
Montecchia et al. 2015; D’ Acunto et al. 2016;
Ribero and Filloy 2023). Ante un escenario
de cambio antrdpico global, es necesario
conocer el grado de antropizacién de los
sitios estudiados y la representacion de los
ambientes naturales (Martin et al. 2014). Aqui
identificamos los principales usos del suelo
estudiados y el grado de antropizacion de los
ambientes relevados.

El objetivo de este trabajo fue relevar la
cobertura geografica y ambiental de los
estudios existentes sobre las comunidades
microbianas del suelo en la Argentina.
A través de una busqueda bibliografica,
estudiamos la cobertura de muestreo entre
distintas ecorregiones y la existencia de
sesgos de estudio entre distintas comunidades
microbianas. Ademas, ahondamos en el grado
de antropizacién de los sitios estudiados, en
qué usos del suelo fueron considerados y en la
proporcién que representan los sitios bajo uso
antrépico con respecto a los naturales.

MATERIALES Y METODOS

Realizamos una busqueda bibliografica por
medio de la plataforma abierta OpenAlex
(Priem et al. 2022). El 25 de junio de 2025
ingresamos una cadena de busqueda
conteniendo términos relacionados con
ecologia, el suelo, los microorganismos y
todas las ecorregiones argentinas. La cadena
de busqueda se disefié basandose en el
protocolo PICO (ver Material Suplementario
1). Una vez realizada la busqueda, retuvimos
aquellos trabajos con al menos una filiacion
argentina. La busqueda entregd una lista de
5620 trabajos, de los cuales se filtraron 1) los
basados en muestras de suelo ambiental; 2)
los no manipulativos; 3) los que presentaban
informacidn sobre la composicion taxondmica
de comunidades edéficas de hongos, bacterias
o protistas, y 4) los que realizaron al menos un
muestreo en territorio argentino continental.
Se consideraron trabajos en espafiol, portugués
einglés, publicados en revistas indexadas con
revision por pares y sin un filtro temporal.
Excluimos trabajos que eran revisiones y
no aportaban puntos de muestreo nuevos.
Una vez filtrada la totalidad de los trabajos,
realizamos una btisqueda manual basada en
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la bibliografia citada en ellos, con los mismos
criterios, y se sumaron aquellos que no fueron
repetidos en el cuerpo de estudio anterior. El
diagrama de seleccion de trabajos acorde al
postulado PRISMA se reporta en el Material
Suplementario 1 (Moher et al. 2015).

De cada trabajo extrajimos las coordenadas
geograficas de cada punto de muestreo
reportado, el grupo taxonomico de estudio
(i.e., bacterias, hongos y protistas) y el
tipo de ambiente estudiado. En el caso de
que presentase la informacion de varios
muestreos condensados en un tinico punto
de estudio con una sola coordenada, se cargo
el dato como un solo muestreo. Para evaluar
el grado de cobertura a nivel de ecorregion,
utilizamos el mapa de ecorregiones de la
Argentina (Matteucci and Rodriguez 2018) y
calculamos el area relativa de cada ecorregion
en territorio continental (excluyendo Islas del
Atlantico Sur, Antartida y el Mar Argentino).
Luego, asociamos el area relativa con la
proporcién de puntos de muestreo que
se encontraron dentro de cada ecorregion
a través del coeficiente de correlacion de
Spearman. Para estudiar la diversidad de
ambientes abordada por taxdén, recuperamos
datos ambientales segtin las coordenadas del
muestreo utilizando capas de informaciéon
raster y poligonos disponibles en repositorios
publicos. Para obtener las ecorregiones y los
Ordenes de suelo estudiados, utilizamos los
mapas de ecorregiones argentinas disponibles
en la Administracion de Parques Nacionales,
Argentina (sib.gob.ar/ecorregiones) y el de la
clasificacién edafica USDA (Creutzberg 1982)
del INTA (geo.inta.gob.ar), respectivamente.
Las variables cuantitativas de altitud, de pH
del suelo segtin SOILGRIDS (Hengl et al. 2017)
y de temperatura media anual y precipitacion
anual acumulada segan CHELSA (BIO1 y
BIO12) (Karger et al. 2016) se obtuvieron
de capas raster alineadas a la proyeccién
EPSG4326-WGS 84, con una resolucion de 0.01
grados. Luego, para comparar la diversidad
de ambientes estudiados para cada grupo
microbiano, estimamos la distancia de Gower
entre puntos de muestreo de cada taxon
considerando sus caracteristicas ambientales
con las variables cuantitativas normalizadas
(Laliberte and Legendre 2010). Sobre la base
de esta informacion, calculamos la media
de la distancia de cada punto al centroide
para cada grupo utilizando el comando
betadisper() y evaluamos qué taxon presentaba
mayor dispersion a través de una prueba
permutacional con permutest() utilizando
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el paquete vegan (Oksanen et al. 2007). La
cobertura ambiental se visualizo mediante un
ordenamiento no métrico multidimensional
(NMDS).

Para evaluar el grado de antropizaciéon
de los puntos de muestreo, utilizamos el
indice de modificacién humana global,
determinado por Kennedy et al. (2019). El
indice pondera con valores de cero a cien
la influencia de estresores humanos en el
espacio; los valores minimos representan
ambientes no modificados, y los maximos,
altamente modificados. Extrajimos el valor
correspondiente para cada punto estudiado
segun sus coordenadas. Para evaluar si existe
un sesgo hacia el estudio de ambientes mas o
menos antropizados, comparamos los valores
de antropizacién de los puntos muestreados
con los observados en el territorio argentino.
Para ello, comparamos la distribucién de la
densidad de los valores de antropizacion
a lo largo del territorio argentino tomando
una muestra al azar de diez mil valores con
aquella de los puntos de muestreo, a través
de una prueba de Kolmogorov-Smirnov.

Finalmente, de cada estudio registramos
si cada punto correspondia a un ambiente
natural o antropizado y, en este tltimo caso,
se especificd el tipo de uso del suelo. Segtin
lo informado en los trabajos, podria existir
el caso de que sitios considerados naturales
poseyeran un alto grado de antropizacion,
ya que podrian haber estado inmersos en
una matriz muy disturbada. Los analisis
estadisticos se realizaron en el entorno de
Rstudio versién 4.2.1 (R CoreTeam 2018), y
los relativos a informacion geogréfica, con el

programa QGIS 3.6 (qgis.org).

ResurtADOS

Encontramos 133 articulos publicados entre
el 2001 y el 2025 (Material Suplementario
1-Figura S1), de los cuales extrajimos 347
puntos de muestreo en todo el pais (Figura 1,
Material Suplementario 1-Figura S2, Material
Suplementario 2). Se encontré una tendencia
creciente de publicaciones en los afios
abarcados, encontrandose el maximo entre
los afios 2015 y 2019 (Material Suplementario
1-Figura S3). Del total, 108 puntos evaluaron

Grupo de Estudio
© Bacterias
4 Hongos

Figura 1. Distribucion de los puntos de muestreo para bacterias (azul) y hongos (naranja) en el territorio argentino
demarcado con las ecorregiones. Ver referencias bibliogréaficas de cada punto en la Figura S2.

Figure 1. Distribution of the sampling points of bacteria (blue) and fungi (orange) in the Argentinian territory, delimited
by ecoregion. For bibliographic references for each point, see Figure S2.
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comunidades bacterianas y 236 comunidades
fangicas; de estos ultimos, 91 se enfocaron
en comunidades de hongos micorricicos
arbusculares. Encontramos solo 2 trabajos
de comunidades edaficas de protistas, por lo
que no se incluyeron en el resto de los analisis
estadisticos. El 84% de los trabajos presento
informacién sobre la composiciéon de las
comunidades. De ellos, el 66% del total realizd
técnicas de secuenciacion para la descripcion
taxonomica de las mismas y el resto técnicas
de identificacion Opticas.

Al superponer las coordenadas de cada
punto de muestreo con las ecorregiones
continentales de la Argentina, la ecorregion
mas estudiada fue la Pampeana (22%). A su
vez, las ecorregiones de Pampa, Chaco Seco
y los Bosques Patagdnicos abarcaron 51% de
los puntos de estudio. En las ecorregiones de
los Esteros del Ibera y Campos y malezales
no encontramos muestreos (Figura 2).
Recuperamos 11 estudios en la ecorregion de
la Antértida, correspondientes a comunidades
bacterianas (3), fungicas (7) y de protistas (1).
La asociacién entre la cantidad de puntos
de muestreo por ecorregion y la extension
de estas resultd significativa (I'speaman=0-59,
P=0.02).

Los puntos muestreados presentaron una
elevacion en un rango de 0 a 6634 m s. n. m.
y un pH del suelo con valores desde 5.1 hasta
8.0. En su mayoria, los suelos muestreados
fueron molisoles (38%), inceptisoles (17%) y
entisoles (16%). Climaticamente, los puntos
abarcaron regiones con temperaturas medias
anuales entre -10 °C y 23 °C, y precipitaciones
anuales acumuladas entre 100 mm y 3538 mm
(Tabla 1).
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El ordenamiento ambiental indic6 que existe
superposicion en los ambientes muestreados
para bacterias y hongos (Figura 3). No se
encontraron diferencias entre las dispersiones
ambientales de los muestreos de bacterias
(media de la distancia al centroide=0.23,
DS=0.09) y hongos (media=0.22, DS=0.07)
segun la prueba permutacional (P=0.2).
En 14 ecorregiones, los estudios relevados
presentaron  muestreos estudiando
comunidades fingicas (la totalidad menos
Esteros del Iberd y Campos y Malezales), y en
13, estudiando bacterianas (idem para hongos,
menos en el Chaco himedo). Con respecto a
la variabilidad ambiental abarcada, mientras
que los muestreos de comunidades fngicas
se realizaron en 12 drdenes de suelo distintos,
para las bacterianas sucedieron en 9. Ademas,
los muestreos orientados a hongos presentaron
una mayor amplitud en las variables altitud,
pH del suelo, temperatura y precipitacion que
aquellos a bacterias (Tabla 1).

De los muestreos relevados, 270
correspondieron a trabajos que muestrearon
en ambientes naturales y 190 a aquellos
que estudiaron algun uso del suelo. En
particular, 119 sitios pertenecieron a estudios
comparativos entre ambientes naturales y
antropogeénicos. Al analizar la representacion
de ambientes considerados naturales en los
distintos grupos, observamos que 83% de los
puntos de muestreo de comunidades fingicas
correspondio a estudios realizados en dichos
ambientes, mientras que en el caso de las
comunidades bacterianas, esta proporcion
fue 65%. De las comunidades estudiadas en
ambientes antropogénicos, 49% (94 muestreos)
pertenecid a usos agricolas, seguido por 24%
(47) a plantaciones forestales, 11% (22) a

Tabla 1. Variables ambientales analizadas y sus valores minimos y maximos para muestreos de bacterias y hongos a

lo largo de la Argentina.

Table 1. Analyzed environmental variables and their maximums and minimums for bacterial and fungal samplings

throughout Argentina.
Caracteristica ambiental Bacterias Hongos
Cantidad de ecorregiones 13 14

Ecorregiones faltantes

Cantidad érdenes de suelos

Altitud maxima (m s. n. m.)

Altitud minima (m s. n. m.)

Temperatura media anual maxima (°C)
Temperatura media anual minima (°C)
Precipitacién acumulada anual maxima (mm)
Precipitacién media anual minima (mm)

pH maximo

pH minimo

Campos y Malezales, Chaco
Htmedo, Esteros del Ibera

Campos y Malezales,
Esteros del Ibera

9 12
4143 6634
0 0
22.7 23.5
-3.6 -10.2
2609.0 3538.2
100.6 102.3
8.5 8.3
54 5.1




DIVERSIDAD MICROBIAN

Campos y Malezales

Selva Paranense

Esteros del Ibera

Yungas

Delta e Islas del Parana
Bosques Patagénicos

Puna

Monte de Sierras y Bolsones
Chaco Hiumedo

Altos Andes

Espinal

Monte de Llanuras y Mesetas
Pampa

Chaco Seco

g

Estepa Patagonica

0.00 0.05 0.10 0.15 0.20

Cobertura Relativa

0.25

Figura 2. Comparacién entre la cobertura geografica
de cada ecorregion argentina y la cantidad de estudios
en cada una de ellas. En azul, cobertura por ecorregion
dada por la superficie en m? relativizada a la extension
geografica total de la Argentina. En naranja, la cantidad
de puntos de muestreo por ecorregion relativizada a la
cantidad total.

Figure 2. Comparison between geographic cover of each
Argentinian ecoregion and the amount of studies on
each of them. In blue, coverage per ecoregion given by
the area in m? relative to the total geographic extension
of Argentina. In orange, the number of sampling points
per ecoregion relative to the total number.
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ganaderiay 10% (20) a vifiedos. En otro orden
de magnitud quedaron las pertenecientes a
ambientes invadidos por especies de pino
(3) y urbanos (3). La prueba de Kolmogorov-
Smirnov paracomparar entrelas distribuciones
del grado de antropizacion entre los puntos
muestreados y el observado a escala nacional
(Figura 4) determiné que difieren entre si
(D=0.24, P<0.05). La media nacional fue
23.5% (SD=23.1), y la correspondiente a los
muestreos, 33.5% (SD=24.1). Al analizar
el grado de antropizaciéon de los puntos
muestreados segun el grupo taxondémico
estudiado, no encontramos diferencias
significativas entre ellos. Los puntos en los
que se estudiaron comunidades bacterianas
presentaron un grado de antropizacién
media de 38% (SD=25.3), y aquellos donde se
estudiaron comunidades fangicas, un valor
medio de 31% (SD=23.7) (W=13192, P=0.06).

Discusion

Prevalencia de estudios segiin grupo microbiano

En este trabajo relevamos la cobertura
geografica de los estudios de comunidades
microbianas del suelo de la Argentina,
discriminando entre hongos, bacterias y
protistas, y evaluando su distribucion por
ecorregiéon y tipo de ambiente (natural o
antropico). La mayor prevalencia de estudios
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en hongos —en particular, de micorrizas
arbusculares— coincide con revisiones a escala
global sobre diversidad fiingica, en los que
también se encontrd una gran proporcion de
estudios enfocados en micorrizas arbusculares
(Kivlin et al. 2017; Bennett and Classen 2020).
Esta tendencia puede deberse a que el interés
en su diversidad se encuentra relacionado
con la relevancia ecoldgica de este grupo,
dado que son simbiontes esenciales de
multiples especies vegetales y centrales en
el funcionamiento ecosistémico (Powell and
Rillig 2018). Ademas, la metodologia para su
identificacion taxonomica es mas accesible y
directa que la secuenciacién o el cultivo, ya
que la comunidad se puede describir con
técnicas dpticas (microscopicas) identificando
la morfologia de sus esporas y esporocarpos
(Crous et al. 2004). Encontramos aportes
valiosos al conocimiento de la distribucidn,
la biogeografia y la diversidad de los hongos
del suelo, tanto a nivel nacional como
internacional, por parte de investigadores
e investigadoras argentinas (Colombo et
al. 2014; Geml et al. 2014; Tedersoo et al.
2014; Silvani et al. 2017; Cofré et al. 2019). Se
encontraron solo dos trabajos orientados a
describir comunidades de protistas del suelo:
uno en el Parque Nacional Iguazua (Pascualat
et al. 2024) y otro de microalgas en la Antartida
argentina (Mataloni and Tell 2002). Por un
lado, el estudio molecular de las comunidades
de protistas se desarrollé mas tardiamente que
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Figura 4. Comparacién de distribuciones
de densidad del grado de antropizacién. En
azul, densidad del grado de antropizacién
dado por cobertura agricola y presencia
humana observada a escala nacional de la
Argentina. En naranja, densidad del grado
de antropizacién de los sitios de muestreo
basado en las coordenadas de cada estudio.

Figure 4. Comparison of density distributions
of the levels of anthropization. In blue, density
of the levels of anthropization given by the
agricultural cover and human presence
observed at national scale of Argentina. In
orange, density of the levels of anthropization
100 of the sampling sites based on the coordinates
of each study.

la de hongos y bacterias (Burki et al. 2021). Por
el otro, la escasa representacion de trabajos
orientados a comunidades de protistas en
suelos de nuestro pais fue previamente
descripta (Ritter et al. 2021), y si bien existen
trabajos extranjeros que sumaron informacion
sobre estas comunidades en el territorio
argentino (Bates et al. 2012; Bruni et al. 2024),
aun parece persistir un vacio de informacién
en el conocimiento de estas comunidades. Por
lo tanto, existieron limitantes metodoldgicas
que pueden haber generado un sesgo de
representatividad entrelos gruposalolargodel
periodo de tiempo de estudiado. Sin embargo,
el acceso creciente a las herramientas actuales
anticipa que el estado del conocimiento entre
las distintas comunidades microbianas podra
ser equiparado en un futuro cercano.

El uso de la base de datos abierta OpenAlex
resultd muy util para realizar el trabajo. Esta
base posee una cobertura comparable con
SCOPUS y Web Of Science (Culbert et al.
2025). Sin embargo, reconocemos que la
buisqueda en una tinica base de datos podria
haber limitado su representatividad. Si bien
los vacios y los sesgos identificados podrian
estar influenciados de manera parcial por
la metodologia de btisqueda, las tendencias
encontradas en las diferencias en cantidad
de estudios por taxon fueron observadas
en trabajos previos (Kivlin et al. 2017; Ritter
et al. 2021). De manera similar, la tendencia
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temporal de publicaciones que se encontro
en este trabajo coincide con la reportada
para estudios a escala global (Vieira et al.
2021). Diversos trabajos previos a los
relevados describieron la micoflora en suelo
argentino (e.g., las colecciones de Spegazzini
de comienzos del siglo XX o algunos de los
primeros trabajos micologicos [Godeas 1977]).
No obstante, este tipo de contribuciones no
cumplia con los criterios de selecciéon y no
fueron incorporados en el estudio. Aun asi,
la presente revision incluye una cantidad
representativa de los estudios para la region,
aunque se reconoce que recopilar trabajos
usando multiples bases de datos y diversas
metodologias es esencial para robustecer la
representatividad de los estudios (O’Dea
et al. 2021).

Cobertura geogrdfica y ambiental de los trabajos

Los estudios relevados abordan la mayoria
de las ecorregiones del pais, pero no su
totalidad. Si bien la distribucién de puntos
de muestreo por ecorregion se asocio a
sus extensiones, ciertas ecorregiones se
encontraron mas representadas que otras.
Esto puede deberse a que las regiones mas
reconocidas por su biodiversidad en la
Argentina —como las Yungas o los bosques
patagonicos— presentan un gran interés para
estudiar la diversidad del suelo (Guerra et al.
2021). De manera contraria, entre las regiones
subrepresentadas se encuentran sitios de
endemismos como el Chaco Haimedo, los
esteros del Iberd y la Estepa Patagonica, que
incluyen dreas hotspots y coldspots para la
biodiversidad de la region (Szumik et al. 2011;
Rosas et al. 2021). La biodiversidad microbiana
del suelo se encuentra asociada parcialmente
a los patrones de diversidad de plantas
(Tedersoo et al. 2016) y a la productividad
primaria (Nottingham et al. 2018). Si bien
estudiar zonas de alta riqueza o endemismos
de plantas permitiria estudiar comunidades
microbianas candidatas a presentar una alta
diversidad, los ecosistemas secos, como la
Estepa Patagonica o el Monte de Llanuras
y Mesetas tendrian el potencial de ser
reservorios de biodiversidad xerofila de gran
relevancia taxondmica y funcional asociada
a otras variables ambientales (Maestre et al.
2012). En paralelo, el sobremuestreo de ciertas
ecorregiones se podria también explicar a que
muchos puntos de muestreo se encuentran en
areas productivas de la Region Pampeana o
cercanos a grandes centros urbanos (e.g.,
Buenos Aires, Santa Fe, Tucuméan o Cordoba).

A escala global, se ha observado que la
descripcion de la diversidad presenta un
sesgo asociado a la accesibilidad de los sitios
(Oliveira et al. 2016; Hughes et al. 2021). Asi,
el sobremuestreo podria explicarse debido a
la facilidad de acceso o al interés relacionado
con la actividad econémica y el estudio de la
diversidad bajo presiones antropicas. Por lo
tanto, identificamos un vacio de informacion
relativo a ciertas ecorregiones que aparecen
submuestreadas, presentandose el potencial de
enriquecer la literatura aportando informacién
sobre endemismos microbianos y novedades
funcionales en ellas.

La diversidad de ambientes donde se
estudiaroncomunidadesftingicasybacterianas
fue equivalente. Si bien se encontraron casi el
doble demuestreos paracomunidadesfungicas
que para bacterianas, la diversidad ambiental
abarcada en los muestreos fue similar ellos.
Esto puede deberse a que la mayoria de los
muestreos de comunidades fingicas parecen
estar anidados en ciertos ambientes (como los
bosques patagdnicos o la pampa), mientras
que —aunque sean menos los muestreos de
bacterias— estos se encuentran mas dispersos
geografica y ambientalmente. Sin embargo,
la mayor proporcion de la variabilidad
ambiental muestreada se encuentra abarcada
por muestreos en ambos grupos. Mas alla de la
cobertura geografica del conjunto, los estudios
individuales que abarcan grandes extensiones
son de gran importancia para generar un
conocimiento comprensivo de la diversidad
microbiana a grandes escalas (Martiny et al.
2006; Barberan et al. 2014). Geml et al. (2014)
y Rascovan et al. (2013); entre otros, describen
patrones de diversidad microbiana estudiando
las asociaciones ecoldgicas a lo largo de
gradientes latitudinales y altitudinales. Por
otro lado, los trabajos enfocados en describir
comunidades microbianas en ambientes
extremos —donde se presentan novedades
taxondmicas y funcionales— aportan
informacion expandiendo la amplitud
ambiental abarcada (Shu and Huang 2022).
En esta categoria encontramos los trabajos
en salares de altura (Silvani et al. 2017) o en
ambientes glaciares y antarticos tanto para
bacterias (Mataloni and Tell 2002; Vazquez
etal. 2017) como para hongos (Duo Saito
et al. 2018; Gongalves et al. 2023; Martinez
et al. 2016), que corresponden a las primeras
caracterizaciones de comunidades fuingicas
y bacterianas en tales ambientes de la
Argentina. En sintesis, las comunidades
fangicas y bacterianas fueron estudiadas en
una gran diversidad de ambientes, existiendo
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superposicion espacial y ambiental en su
muestreo. Asi, con el objetivo de conocer la
biogeografia de las comunidades microbianas
del suelo en nuestro pais, la compilacion de
informacién taxonémica y funcional de
comunidades microbianas seria posible para
una gran extension geografica.

Estudios de ambientes antropizados

El predominio de los muestreos en ambientes
antropizados podria estar reflejando un sesgo
de estudio en relacién con el muestreo de
sitios naturales de referencia. Entre los usos
del suelo abarcados, el mas estudiado fue
la agricultura, mientras que las actividades
forestales, la ganaderia y la vitivinicultura
se encontraron, en relacién, poco abarcados.
La diferencia en el estudio de los distintos
usos del suelo puede deberse al interés
productivo o a diferencias en las respectivas
coberturas a nivel nacional. En los ultimos
anos, la actividad agricola ha expandido sus
fronteras, abarcando zonas donde antes no era
posible desarrollarla o reemplazando otros
usos del suelo (Paruelo et al. 2005). En este
trabajo encontramos un sesgo de estudio en
la literatura hacia comunidades en ambientes
agricolas, el uso del suelo predominante en
la Argentina. Sin embargo, la distribucion de
la agricultura no es homogénea a lo largo del
pais (Aizen et al. 2009). Multiples estudios
identificaron cambios significativos de riqueza
taxonomica y heterogeneidad asociados a la
agricultura y su intensidad a multiples escalas
en distintas regiones (Carbonetto et al. 2014;
Figuerola et al. 2015; Montecchia et al. 2015;
Tosi et al. 2016). La concentracion de estudios
en ambientes agricolas podria generar un
sesgo en el conocimiento sobre la respuesta
ecologica de comunidades microbianas del
suelo al cambio del uso del suelo que no
es representativo del fenémeno en otras
actividades antropicas. Por lo tanto, ampliar
los estudios hacia comunidades microbianas
presentes en otros usos o, incluso, bajo distintas
practicas productivas permitiria comprender
mas ampliamente las dindamicas ecoldgicas
asociadas a los cambios antropogénicos a lo
largo de los ambientes del pais.

El mayor grado de antropizaciéon en
los puntos de muestreo de comunidades
fangicas y bacterianas en relacion con el
observado a escala nacional podria evidenciar
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un desbalance entre el conocimiento de
comunidades microbianas de ambientes
naturales y disturbados. Las comunidades
microbianas de ambientes antropizados sufren
cambios progresivos y significativos en su
composicion y estructura con respecto a los
ambientes naturales de referencia (Louisson
et al. 2023; Mo et al. 2024). EI disturbio
antropico se asocia a un recambio de especies
endémicas por ubicuas, reemplazando
ensambles formados bajo procesos
deterministicos por otros bajo influencia de
procesos estocasticos (Chen et al. 2023; Ribero
et al. 2025). Recopilar el conocimiento sobre la
composicion de especies en distintos biomas
y regiones productivas (antromas) representa
un avance en la comprension la distribucion
de la diversidad microbiana del suelo ante el
cambio global, y sus implicancias en términos
de conservacion biolégica y funcionamiento
de los ecosistemas.

CONCLUSIONES

En conclusidn, si bien se registré una
amplia cobertura geogréfica de estudios
sobre comunidades microbianas del suelo
en la Argentina, se identificaron sesgos
asociados a su distribucién espacial y a la
representatividad de los distintos grupos
microbianos. Abordar los vacios identificados
mediante investigaciones en ecorregiones
y usos del suelo submuestreados permitira
ampliar el conocimiento de la diversidad
microbiana en el pais y sus posibles procesos
determinantes. En este marco, la conformacion
de consorcios cientificos (e.g., Metz et al. 2022;
Jurburg et al. 2024) constituye una estrategia
promisoria para compilar y armonizar bases de
datos, promoviendo avances sustanciales en la
comprension de las comunidades microbianas
del suelo. Finalmente, a partir de la presente
recopilacion alentamos la realizacion de
futuros trabajos de sintesis sobre patrones
de riqueza y composicion microbiana. Esto
fortalecerd no solo el conocimiento a escala
nacional, sino que también contribuira a
mejorar la representacion regional en las
iniciativas internacionales de biogeografia
microbiana.
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