


MT 5: HÁBITATS Y BIODIVERSIDAD

Entendiendo la importancia de la diversidad vegetal y edáfica en los 
procesos de decaimiento de Quercus 

GÓMEZ APARICIO, L. (1),  GIL MARTÍNEZ, M. (2),  ZAMORA BALLESTEROS, C. (3), 
CAPOTE,  N.  (4),  GALLEGO TÉVAR,  B.  (1,5),  GUTIÉRREZ GONZÁLEZ,  E.  (1),  ALBA 
GUTIÉRREZ,  M.  (1),  HERRADOR  ESQUINAS,  M.B.  (6),  MELCHIORE,  G.  (1), 
MARTÍNEZ-MUÑOZ, M. (1), GAYTÁN, A. (1)  y PÉREZ RAMOS, I.M. (1) 

(1)  Dpto.  Biogeoquímica,  Ecología  Vegetal  y  Microbiana.  Instituto  de  Recursos 
Naturales y Agrobiología de Sevilla (IRNAS), CSIC. 
(2) Dpto. MIneralogía, Cristalografía y Química Agrícola, Universidad de Sevilla.
(3) Grupo de Genética Forestal, Universidad de Friburgo, Alemania.
(4) IFAPA Las Torres, Sevilla. 
(5) Dpto. Biología Vegetal y Ecología, Universidad de Sevilla.
(6) Herbario, Universidad de Sevilla.

Resumen 

La  biodiversidad  arbórea  juega  un  importante  papel  en  el  mantenimiento  de 
sistemas forestales sanos, estables y productivos. Sin embargo, se sabe muy poco 
sobre la relevancia de la diversidad de otros grupos de organismos en la salud 
forestal. El decaimiento arbóreo es un problema de máxima relevancia ecológica y 
económica  en  las  dehesas  ibéricas,  amenazadas  por  el  cambio  climático  y  los 
patógenos  exóticos  (Phytophthora  cinnamomi Rands.).  En  esta  comunicación,  se 
presentarán los  resultados  de  un proyecto  en  el  que  se  analizó  el  papel  de  la 
diversidad  de  matorral  y  del  microbioma  edáfico  (hongos,  bacterias  y 
Phytophthora) en la salud de las dehesas de Andalucía. Para ello, se muestrearon 
480 encinas (Quercus rotundifolia) en 28 dehesas invadidas por P. cinnamomi con 
contrastadas  características  de  defoliación,  composición  del  sotobosque,  y 
propiedades  edafo-climáticas.  Encontramos  que  la  salud  de  las  encinas  (en 
términos  de  defoliación)  no  estuvo  necesariamente  ligada  a  altos  niveles  de 
riqueza de matorral o de microorganismos edáficos. Sin embargo, la composición 
de  dichas  comunidades  jugó  un  papel  clave,  identificándose  especies  y  grupos 
funcionales (ej. matorrales del género Lamiaceae, bacterias del filo Actinobacteria, 
hongos del género  Trichoderma)   que podrían ser promovidos para favorecer la 
salud arbórea a través de mecanismos de dilución de patógenos, compartición de 
ectomicorrizas y biocontrol por microorganismos. 
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1. Introducción 

     En las últimas dos décadas, múltiples estudios han puesto de manifiesto que la 
biodiversidad juega un papel  fundamental en el  mantenimiento de ecosistemas 
estables y productivos (BALVANERA ET AL. 2006, CARDINALE ET AL. 2006). Así, los 
sistemas  forestales  con  alto  número  de  especies  leñosas  coexistentes  son 
generalmente sistemas con mayor productividad primaria (PAQUETTE & MESSIER 
2011, LIANG ET AL. 2016), y mayor resistencia a perturbaciones abióticas y bióticas 
(PRETZSCH ET AL. 2013, JACTEL ET AL. 2017) que los sistemas menos diversos. Los 
mecanismos subyacentes a los efectos positivos de la biodiversidad vegetal sobre el 
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funcionamiento  ecosistémico  se  han  centrado  tradicionalmente  en  el  uso  de 
recursos  (LOREAU  &  HECTOR  2001,  MORIN  ET  AL.  2011).  Sin  embargo,  más 
recientemente se ha sugerido que el papel positivo de la biodiversidad podría estar 
mediado no sólo por efectos de complementariedad en el uso de los recursos del 
sistema,  sino  también  por  sus  efectos  directos  e  indirectos  sobre  los 
microorganismos patógenos del  suelo (MARON ET AL.  2011,  SCHNITZER ET AL. 
2011, MOMMER ET AL. 2018). Estos trabajos han puesto de manifiesto la necesidad 
de entender el  control  de enfermedades  como una función del  ecosistema que 
merece ser analizada en el marco de los estudios de diversidad-función.

       Si bien los beneficios de la diversidad vegetal para el control de patógenos 
edáficos  están  poco  explorados  en  sistemas  naturales  o  semi-naturales,  estos 
poseen una larga historia de estudio en agricultura (MUNDT 2002). Se ha propuesto 
que el principal mecanismo directo subyacente al efecto positivo de la diversidad 
vegetal  en el  control  de enfermedades es  el  efecto de dilución que se  produce 
cuando especies susceptibles a un determinado patógeno crecen junto a especies 
resistentes, dificultando la capacidad del patógeno de acceder e infectar las raíces 
de  su  hospedador.  Sin  embargo,  algunos  estudios  han  encontrado  el  patrón 
contrario, con incrementos de la diversidad vegetal causando mayores daños por 
enfermedad  debido  a  mecanismos  de  compartición  de  patógenos  (KEESING  & 
OSTFELD 2021).  Esto  ayudaría  a  explicar  el  por  qué  una mayor diversidad no 
siempre se corresponde con una disminución de los  daños por enfermedad en 
comunidades vegetales.

    Estudios  recientes  han  puesto  de  manifiesto  que  la  diversidad  microbiana 
también  puede  jugar  un  papel  relevante  en  el  desarrollo  de  enfermedades  de 
plantas, pues suelos con alta diversidad microbiana parecen presentar una mayor 
resistencia  a  la  invasión  por  nuevos  microbios  patógenos  que  suelos  con  baja 
diversidad (VAN ELSAS ET AL. 2012). La composición de la comunidad microbiana 
puede  jugar  también  un  papel  clave  en  el  control  de  enfermedades.  Estudios 
realizados en sistemas agrícolas han puesto de manifiesto el papel beneficioso de 
grupos concretos de microorganismos rizosféricos,  particularmente de bacterias 
pertenecientes a los filos Proteobacterias, Actinobacterias y Firmicutes, así como 
de hongos imperfectos antiguamente denominados Deuteromycetes (Trichoderma, 
Gliocladium, Penicillium) (MAZZOLA 2004, RAAIJMAKERS ET AL. 2009, MENDES ET 
AL. 2011). Otro grupo de organismos con un reconocido papel protector frente a 
patógenos son los hongos micorrícicos (WHIPPS 2004, POZO & AZCÓN-AGUILAR 
2007, SIKES ET AL. 2009).  Los mutualismos con hongos micorrícicos mejoran el 
estado nutricional de las plantas y su capacidad de compensar los tejidos dañados, 
inducen  la  activación  de  los  mecanismos  de  defensa,  y  en  el  caso  de  las 
ectomicorrizas  protegen  físicamente  la  raíz  frente  a  la  entrada  de  patógenos 
mediante la red de Harting (MARX 1972). Sin embargo, la mayoría de los trabajos 
que han relacionado la diversidad y composición del microbioma edáfico y radical 
con  la  salud  de  las  plantas  han  sido  realizado  en  condiciones  controladas  de 
laboratorio  o  invernadero,  conociéndose  muy  poco  sobre  su  relación  con  el 
desarrollo de la enfermedad en sistemas naturales y semi-naturales. 

     En las últimas décadas, bosques de todo el mundo están viendo incrementadas 
alarmantemente  las  tasas  de  mortalidad  de  árboles  adultos  debido  a  diversos 
factores de cambio global como la aridificación del clima o el ataque por plagas y 
patógenos exóticos (TRUMBORE ET AL. 2015, MCDOWELL ET AL. 2020). Uno de los 
géneros de plantas más castigado por procesos de decaimiento y mortalidad es el 
género  Quercus (JUNG ET AL. 2000, RIZZO & GARBELOTTO 2003, NAGLE ET AL. 
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2010).  En la  Península Ibérica en concreto,  el  fenómeno de decaimiento de los 
Quercus se  viene  observando  especialmente  desde  los  años  80,  afectando 
fundamentalmente  a  encinas  (Quercus rotundifolia Lam.  =  Quercus  ilex L. 
subsp. ballota Desf.)  y  alcornoques  (Quercus  suber L.)  en  Andalucía  occidental, 
Extremadura y sur de Portugal. A principios de los años 90 el agresivo patógeno 
exótico Phytophthora cinnamomi fue aislado por primera vez en dehesas y bosques 
de encinas y alcornoques del centro y sur peninsular (BRASIER 1992, 1996). Desde 
entonces,  P. cinnamomi y la enfermedad que produce (podredumbre radical) es 
considerado  el  principal  factor  causante  de  su  decaimiento  y  muerte,  en 
interacción con factores climáticos y de manejo (CAMILO-ALVES ET AL. 2013, SENA 
ET AL. 2018).  La mortalidad de encinas y alcornoques es un problema de gran 
relevancia económica y ecológica, pues son las especies arbóreas dominantes de 
las  dehesas,  el  principal  sistema  agrosilvopastoral  de  la  Península  Ibérica.  Sin 
embargo,  apenas  se  conoce  la  relación  del  decaimiento  de  los  Quercus con  la 
diversidad vegetal y microbiana de los sistemas que ocupan. 

 

2. Objetivos 

     El  objetivo  general  de  este  estudio  es  entender  el  papel  que  juega  la 
biodiversidad  vegetal  y  edáfica  en  la  salud  de  las  dehesas  de  Andalucía,  y  en 
concreto  en  la  enfermedad  de  podredumbre  radical  causada  por  el  patógeno 
exótico Phytophthora cinnamomi, utilizando la encina (Quercus rotundifolia) como 
especie focal por ser la especie arbórea más abundante en los sistemas de dehesa. 
Partimos  de  la  hipótesis  de  que  de  la  diversidad  vegetal  y  microbiana  debe 
proteger a la encina frente al desarrollo de la enfermedad, y que dicho patrón ha 
de  cumplirse  tanto  a  escalas  regionales  como  locales.  Así,  a  escala  regional 
esperamos  encontrar  menor  frecuencia  de  P.  cinnamomi en  dehesas  con  alta 
diversidad vegetal y/o microbiana. A escala local, esperamos encontrar un menor 
desarrollo  de  la  enfermedad en árboles  con alta  diversidad de  matorral  en su 
vecindad  y/o  alta  diversidad  microbiana  en  su  rizosfera  y  raíz.  Por  otro  lado, 
esperamos  encontrar  una  relación  positiva  entre  la  salud  arbórea  y  ciertas 
especies o grupos funcionales de plantas o microorganismos, los cuales podrían 
estar actuando como protectores frente al desarrollo de la enfermedad. 

 

3. Metodología 

3.1 Área de estudio

     Durante la primavera de 2021 se realizó un muestreo extensivo de la diversidad 
vegetal y edáfica en 30 dehesas de  Quercus rotundifolia de Andalucía Occidental 
(Huelva, Sevilla, Córdoba) cubriendo un gradiente de diversidad vegetal y síntomas 
de enfermedad (Figura 1). De las 30 dehesas, 20 se consideraron dehesas afectadas 
por síntomas compatibles con la podredumbre radical (defoliación, puntisecado y 
mortalidad), mientras que las 10 restantes se consideraron dehesas sanas por no 
presentar el arbolado síntomas de la enfermedad. Las dehesas afectadas fueron 
elegidas entre las dehesas previamente muestreadas por el Equipo de Diagnóstico 
de la Seca de la Junta de Andalucía, con el cual se colaboró estrechamente en el  
proceso de selección. En las 20 dehesas afectadas se seleccionaron 10 árboles con 
síntomas de defoliación y puntisecado y otros 10 árboles aparentemente sanos, 
mientras que en las dehesas sanas se seleccionaron sólo 10 árboles sanos (por no 
existir árboles sintomáticos). En total se seleccionaron 500 árboles, para cada uno 
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de los cuales se estimó visualmente y mediante foto hemisférica el porcentaje de 
defoliación de su copa como indicador de estado de salud. 

 

 

3.2 Muestreo de diversidad vegetal

     Se realizó un muestreo de la diversidad de especies leñosas en el vecindario de 
cada  uno  de  los  500  árboles  seleccionados,  definiendo  el  vecindario  como  un 
círculo de radio 5 m con centro en el árbol, para así considerar solo los matorrales 
en  estrecha  interacción  con  el  árbol.  Dentro  de  cada  vecindario,  se  estimó 
visualmente la presencia y cobertura de cada especie de matorral, datos que se 
usaron para calcular dos índices taxonómicos de diversidad: riqueza y el índice de 
Shannon-Wiener  (SW)  (SHANNON  1948).  De  cada  especie  de  matorral,  se 
seleccionaron tres individuos para medir la altura y recolectar muestras de hojas, 
que fueron llevadas al laboratorio para calcular el área foliar promedio (LA), el 
área foliar específica (SLA) y el contenido de materia seca de las hojas (LDMC). Los 
valores de altura, LA, SLA y LDMC se usaron para calcular 4 índices de diversidad 
funcional:  diversidad  funcional  (FDiv),  uniformidad  funcional  (FEve),  riqueza 
funcional  (FRich)  y  entropía  cuadrática  de  Rao  (RaoQ)  (MASON  ET  AL.  2005, 
BOTTA-DUKÁT 2005). Los índices de diversidad funcional se calcularon utilizando 
el paquete FD de R (LALIBERTÉ & LEGENDRE 2010). 

 

3.3 Muestreo de diversidad microbiana en suelo y raíces

     En cada uno de los 500 árboles se tomaron muestras de suelo y raíces finas para 
la caracterización del microbioma edáfico y radical. En concreto, se extrajo el ADN 
de 500 mg de suelo y de 500 mg de raíz de cada árbol (1000 muestras en total). En 
cada una de ellas,  se cuantificó la cantidad de bacterias,  hongos y especies del 
género Phytophthora mediante qPCR, y se caracterizó la diversidad y composición 
de  los  tres  grupos  mediante  metabarcoding  (Illumina  MiSeq).  Además,  en  una 
submuestra de los suelos (n = 150), se cuantificó de la abundancia de colonias de P. 
cinnamomi  (ufc/g)  mediante  el  método de  extensión de  suelo  (ROMERO ET AL. 
2007). En la misma submuestra de raíces se cuantificó el grado de colonización por 
ectomicorrizas siguiendo el método del intercepto (BRUNDETT ET AL. 1996). 
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3.4 Análisis estadísticos 

     Se utilizó la  técnica de machine learning “random forests”  para explorar la 
relación entre la salud del arbolado y las características de la comunidad vegetal y 
microbiana.   Random forests es un algoritmo de  bagging o  bootstrap aggregation 
que utiliza  múltiples  árboles  de  clasificación  o  regresión  (según  la  naturaleza 
categórica o continua de la variable analizada) a partir de submuestras aleatorias 
de  los  datos.  Estos  árboles  actúan como un comité  para  decidir  cuáles  son las 
variables más predictivas, evaluando su importancia según aumente el error del 
modelo al  ser  permutadas aleatoriamente (BREIMAN 2001).  Los  random forests 
fueron  ajustados  a  dos  escalas  espaciales:  uno  a  escala  regional  (comparando 
dehesas  sanas  vs.  afectadas)  para  determinar  las  principales  variables 
relacionadas con la  diferente expresión de la  enfermedad entre sitios,  y  uno a 
escala  local  (considerando  sólo  las  dehesas  afectadas)  para  determinar  las 
principales variables relacionadas con diferencias entre árboles en la expresión de 
la enfermedad. A cada escala espacial se ajustaron dos modelos: uno con variable 
dependiente  categórica  (dehesa  sana  vs.  afectada,  árbol  asintomático  vs. 
sintomático)  y  otro  con  variable  dependiente  continua  (% de  colonización  por 
ectomicorrizas en las raíces). Nuestros modelos utilizaron un total de 51 variables 
predictoras:  9  descriptivas  de  la  comunidad  de  matorral,  21  descriptivas  del 
microbioma  edáfico,  y  21  descriptivas  del  microbioma  radical.  Las  variables 
descriptivas de la comunidad de matorral fueron: riqueza, SW, FDiv, FEve, FRich, 
RaoQ, y cobertura de las principales familias (Cistaceae, Lamiacaeae, Fabaceae). 
Las  variables  descriptivas  del  microbioma  edáfico  fueron:  riqueza  de  hongos, 
bacterias y  Phytophthora,  SW de hongos,  bacterias  y  Phytophthora,  abundancia 
relativa  de  los  filos  dominantes  de  bacterias  (Proteobacteria,  Actinobacteria, 
Acidobacteria,  Firmicutes,  Verrucomicrobia, Chroloflexi),  abundancia relativa de 
los filos dominantes de hongos (Ascomicetos, Basidiomicetos), abundancia relativa 
de  grupos  funcionales  dominantes  de  hongos  (ectomicorrizas,  patógenos  de 
plantas,  saprófitos  y  micoparásitos,  asignados  usando  la  base  de  datos 
FungalTraits), y abundancia relativa de las especies dominantes de  Phytophthora 
(P.  quercina,  P.  psychrophila,  P.  cinnamomi y P.  cactorum).  Las  variables 
descriptivas  del  microbioma  de  la  raíz  fueron  las  mismas  utilizadas  para  la 
descripción  del  microbioma  edáfico.  La  importancia  relativa  de  las  distintas 
variables predictoras en los  random forests fue determinada calculando el  Mean 
Decrease  Accuracy (para  variables  categóricas)  y  el  %IncMSE  (para  variables 
continuas). Los random forests fueron implementados en el paquete randomForest 
de R (LIAW & WIENER 2002). 

     Dado que los  random forests no proporcionan información sobre el signo del 
efecto  (positivo  o  negativo)  de  las  variables  predictoras,  ni  de  su  significación 
estadística,  se  ajustaron  GLMM  (Generalized  Linear  Mixed  Models)  para  las 
principales variables seleccionadas por los random forests. En todos los modelos se 
incluyó el  sitio como factor  random y  se  utilizó la distribución de errores  más 
adecuada en  cada  caso  (gaussiana para  variables  continuas,  binomial  negativa 
para  conteos,  y  beta  para  variables  acotadas  entre  0  y  1).  Los  GLMM  fueron 
ajustados utilizando el paquete glmmTMB de R (BROOKS ET AL. 2017).   Todos los 
análisis estadísticos fueron realizados con el software R v4.4.0 (R DEVELOPMENT 
CORE TEAM 2024).
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4. Resultados 
4.1 Escala regional: dehesas sanas vs. afectadas

El patógeno Phytopthora cinnamomi fue detectado en el suelo de las 20 dehesas 
afectadas  y  en  8  de  las  10  dehesas  aparentemente  sanas.  Las  dos  dehesas  sin 
presencia  de  P.  cinnamomi fueron  excluidas  de  los  análisis  estadísticos,  por 
considerar  que  representan  una  casuística  diferente  al  resto  de  las  dehesas 
analizadas,  al  no  estar  invadidas  por  el  patógeno.  Los  resultados  del  modelo 
random  forest  mostraron  que  las  principales  variables  clasificatorias  de  las 
dehesas en sanas vs. afectadas son las relacionadas con la comunidad microbiana 
del suelo y la raíz, particularmente Phytophthora y bacterias (Figura 2A). Así, en los 
suelos de las fincas sanas se detectó una mayor abundancia del pátogeno exótico P. 
cactorum,  así  como  una  mayor  abundancia  y  diversidad  de  bacterias, 
particularmente del filo Actinobacteria (Figura 2B). Dos variables descriptoras de 
la vegetación (RaoQ y cobertura de Cistaceae) fueron incluidas dentro del top 10 de 
las variables clasificatorias, si bien las diferencias entre los dos tipos de dehesas no 
llegaron  a  ser  significativas  (p>0.05,  GLMM).  Ninguna  de  las  variables  de  la 
comunidad  fúngica  fue  incluida  dentro  del  grupo  de  principales  variables 
predictoras del estado de salud de la dehesa. Por otro lado, el principal descriptor 
del  %  de  colonización  por  ectomicorrizas  en  las  raíces  de  las  encinas  fue  la 
diversidad de matorral en su vecindad, pero la relación no llegó a ser significativa 
(p>0.05,  GLMM),  posiblemente  porque  el  porcentaje  de  colonización  fue  en  la 
mayoría de los casos alto (en torno al 40%).

 

 

4.2 Escala local: árboles sintomáticos vs. asintomáticos

Dentro de las dehesas afectadas, P. cinnamomi fue aislado en un porcentaje similar 
de  árboles  asintomáticos  (56%)  y  sintomáticos  (60%).  El  análisis  combinado de 
random forests y GLMM indicó que las principales variables clasificatorias de los 
árboles como sintomáticos o asintomáticos son las relacionadas con la composición 
de  la  comunidad fúngica  y  de fitóftoras del  suelo  (Figura  3A).  Ninguno de  los 
índices  de  diversidad  calculados  (ni  para  la  comunidad  vegetal  ni  para  la 
comunidad  microbiana)  fueron  seleccionados  como  principales  variables 
clasificatorias.  Los  árboles  asintomáticos  se  caracterizaron  por  una  mayor 
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abundancia relativa de hongos micorrícicos en el suelo, así como por una menor 
abundancia  de  hongos  patógenos  y  saprófitos  (Figura  3B).  Los  árboles 
asintomáticos presentaron también una mayor abundancia relativa de fitóftoras 
nativas (P. quercina y P. psychrophila) en sus suelos que los árboles sintomáticos, 
los  cuales  presentaron  mayor  abundancia  relativa  de  la  especie  exótica  P. 
cinnamomi (Figura 4). 

Dada la relevancia de la comunidad fúngica en la clasificación de los árboles como 
asintomáticos  o  sintomáticos,  se  decidió  ajustar  un  nuevo  random  forest para 
seleccionar  los  principales  géneros  fúngicos  predictores  de  la  defoliación.  Se 
encontró que la defoliación disminuyó al aumentar la abundancia relativa en el 
suelo del género Trichoderma (micoparásitos), y aumentó al hacerlo la abundancia 
relativa de los géneros patógenos Fusarium, Curvularia y Stagnospora (Figura 4). 

     En  cuanto  al  porcentaje  de  colonización  de  las  raíces  de  encina  por 
ectomicorrizas,  la  principal  variable  seleccionada  por  el  random  forest fue  el 
porcentaje de cobertura de Cistaceae en la vecindad del arbolado (Figura 5). 
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5. Discusión 

5.1 Relación entre diversidad-decaimiento a escala regional

     Los  resultados  obtenidos  demuestran  que  el  patógeno  P.  cinnamomi se 
encuentra ampliamente distribuido por las dehesas de Q. rotundifolia de Andalucía 
occidental, apareciendo no sólo en dehesas con claros síntomas de defoliación y 
puntisecado, sino también en dehesas aparentemente sanas. La comparación de 
las características de las comunidades bióticas de ambos grupos de dehesas sugiere 
que dichas dehesas no difieren substancialmente en la abundancia, diversidad, y 
composición  de  sus  comunidades  de  matorral.  De  hecho,  en  ambos  grupos  de 
dehesas la cobertura media del suelo por matorral fue de aprox. 20%, con clara 
dominancia  de  las  Cistaceae  (40% de  la  cobertura),  seguidas  de  las  Lamiaceae 
(10%) y las Fabaceae (6%). Por tanto, nuestros resultados no apoyan la hipótesis de 
que la abundancia de sotobosque actúe como protector frente a la entrada del 
patógeno exótico en el sistema.

   Sin embargo, sí que se encontraron diferencias en la comunidad microbiana del 
suelo entre dehesas sanas y afectadas, particularmente de bacterias. Las dehesas 
invadidas por  P. cinnamomi,  pero que se mantienen asintomáticas,  presentaron 
suelos  con  comunidades  de  bacterias  más  diversas  y  con  mayor  abundancia 
relativa de actinobacterias que las dehesas sintomáticas. Estos resultados están en 
línea con estudios previos de suelos supresivos de P. cinnamomi, realizados en su 
mayoría  en  Australia.  Dichos  estudios  han  demostrado  experimentalmente  la 
capacidad del microbioma edáfico – y en concreto de grupos específicos como las 
actinobacterias – de limitar el crecimiento y capacidad de infección del patógeno 
(BROADBENT ET AL. 1971, BROADBENT & BAKER 1974A,B, MARKS & SMITH 1981, 
HALSALL 1982A,B,  YOU ET AL.  1996).  Si  bien los  mecanismos subyacentes  son 
inciertos en la mayoría de los casos, se ha sugerido que el efecto supresor de la 
comunidad bacteriana podría estar relacionada con una diversidad de habilidades 
antagonistas, como por ejemplo una alta capacidad de producir antibióticos (como 
en  el  caso  de  las  actinobacterias)  o  la  producción  de  enzimas  (celulasas)  que 
degradan  las  paredes  celulares  de  los  oomicetos  (EL-TARABILY  ET  AL.  1996, 
MCDONALD ET AL. 2007). 

     Es  interesante  destacar  también  que  el  oomiceto  patógeno  Phytophthora 
cactorum fue aislado en el 34% de los árboles analizados en las dehesas sanas, 
mientras  que  dicho  patógeno  no  apareció  nunca  en  las  dehesas  afectadas. 
Phytophthora cactorum es considerado de origen exótico, al igual que P. cinnamomi 
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(LA SPADA ET AL. 2022, STRAUS ET AL. 2023). Si bien dicha especie se ha asociado 
con problemas de decaimiento forestal en bosques de fagáceas de centro y norte 
Europa  (Jung  et  al.  2018,  Redondo  et  al.  2018),  no  parece  ser  particularmente 
agresiva para los Quercus mediterráneos (STRAUS ET AL. 2024). Sin embargo, hasta 
nuestro  conocimiento,  no  se  ha  realizado  ningún  test  de  patogenicidad  que 
compare ambas especies de Phytophthora. Una hipótesis relevante de testar en el 
futuro es si Phytophthora cactorum podría estar ocupando un nicho ecológico en el 
suelo  que,  por  exclusión  competitiva,  disminuyera  la  probabilidad  de 
establecimiento de otras especies de Phytophthora exóticas como P. cinnamomi.

 

5.2 Relación diversidad-decaimiento a escala local

     Los resultados obtenidos demuestran que el estado de salud de las encinas se 
encuentra relacionado con las características de su microbioma edáfico y radical, y 
específicamente con la composición de la comunidad de hongos y  Phytophthora. 
Así, los suelos de las encinas asintomáticas se caracterizaron por presentar una 
mayor abundancia de hongos ectomicorrícicos,  así  como menor abundancia de 
patógenos y saprófitos, que los suelos de las encinas sintomáticas. Este resultado 
concuerda con la mayor colonización por ectomicorrizas medida en las raíces de 
las encinas asintomáticas, patrón encontrado también en dehesas de Extremadura 
(CORCOBADO ET AL. 2014, 2015). La abundancia de hongos micorrícicos en el suelo 
se ha asociado desde antiguo con una disminución del riesgo de infección por  P. 
cinnamomi (ROSS & MARX 1972, MALAJCZUK 1979). Entre otros mecanismos, se ha 
sugerido  que  los  hongos  ectomicorrícos  podrían  actuar  de  barrera  física 
reduciendo la capacidad de los tubos germinativos de P. cinnamomi de penetrar el 
tejido radical  de los  hospedadores  (Malajczuk 1988).  Sin embargo,  es  necesario 
explorar de manera experimental en qué medida el bajo nivel de micorrización de 
los árboles defoliados es causa o consecuencia de la podredumbre radical.

     Cuando  bajamos  de  nivel  taxonómico  dentro  de  la  comunidad  fúngica, 
encontramos  que  el  principal  género  de  hongos  asociado  a  los  árboles 
asintomáticos fue el género Trichoderma, conocido por su capacidad de biocontrol 
de enfermedades de plantas (BENÍTEZ ET AL. 2004, YAO ET AL. 2023). Trichoderma 
actúa mediante diversos mecanismos,  como el  micoparasitismo,  la  competencia 
por nutrientes y espacio, y la producción de compuestos antifúngicos (BENÍTEZ ET 
AL.  2004).  Nuestros  resultados  sugieren  por  tanto  que  la  abundancia  de  dicho 
género  podría  jugar  un papel  relevante  en  el  desarrollo  de  la  enfermedad,  en 
consonancia con estudios previos que también han destacado la posible relevancia 
de este género en el control de la podredumbre radical de la encina (RUÍZ-GÓMEZ 
ET AL.  2019,  CABRERA-PUERTO ET AL.  2023).  Sin embargo,  son necesarios más 
estudios que exploren la diversidad de las especies de  Trichoderma presentes en 
las dehesas andaluzas, y cuantifiquen de forma experimental su actividad contra P. 
cinnamomi,  de  cara  a  avanzar  en  su  posible  uso  como  biocontrol  de  la 
enfermedad. 

     La  composición  de  la  comunidad  de Phytopthoras  también  difirió 
substancialmente  entre  encinas  asintomáticas  y  sintomáticas.  Las  dos  especies 
dominantes en la comunidad,  P. psychrophila y  P. quercina,  fueron aisladas con 
mayor  frecuencia  en  suelos  de  árboles  asintomáticos. Ambas  especies  de 
Phytophthora  son consideradas endémicas de Europa (JUNG ET AL.  2002),  y  su 
patogenicidad es considerablemente menor que la de P. cinnamomi (PÉREZ-SIERRA 
ET AL.  2013,  MORA-SALA ET AL.  2019,  SEDDAIU ET AL.  2020).  Sin embargo,  el 
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patógeno exótico  P. cinnamomi fue aislado con mayor frecuencia en los árboles 
sintomáticos,  poniendo  de  manifiesto  su  importancia  en  el  desarrollo  de  los 
síntomas detectados. 

     En  contra  de  lo  esperado,  las  variables  descriptoras  de  la  diversidad de  la 
comunidad del matorral no fueron seleccionadas por nuestros modelos dentro del 
conjunto de principales predictores del estado de salud de las encinas. Estudios 
paralelos del grupo han demostrado que la mayoría de las especies del matorral de 
la dehesa son hospedadoras de P. cinnamomi, si bien difieren ampliamente en su 
calidad  como  hospedador  (datos  no  publicados).  Por  tanto,  es  posible  que  los 
efectos  de dilución de la  enfermedad causada por un patógeno tan generalista 
como P. cinnamomi sean limitados, y sólo funcionen cuando la composición de la 
comunidad  vegetal  incluya  a  las  especies  de  menor  calidad  hospedadora.  Sin 
embargo,  es interesante destacar que la cobertura de  Cistaceae  fue el principal 
predictor  del  porcentaje  de micorrización de las  raíces  de encina en las  fincas 
afectadas. Ello sugiere que la composición del matorral si podría estar jugando un 
papel relevante en la salud de las encinas, aunque de manera indirecta a través de 
sus efectos sobre los hongos mutualistas. De hecho, el género Cistus es de los pocos 
géneros  de  matorral  de  las  dehesas  que,  al  igual  que  las  encinas,  se  asocia 
principalmente con hongos ectomicorrícicos. El resto de géneros dominantes en las 
dehesas,  y  pertenecientes  a  las  familias  Lamiaceae  (Lavanda,  Phlomis,  Salvia, 
Thymus)  y  Fabaceae  (Ulex,  Genista,  Cytisus,  Retama),  forman  asociaciones  con 
micorrizas  arbusculares.  Por  tanto,  en  una  situación  de  decaimiento  donde  la 
capacidad de las encinas de invertir carbono en mantener relaciones simbióticas 
estaría limitada, éstas podrían beneficiarse de la red ectomicorrícica mantenida 
por la abundante comunidad de Cistaceae. 

 

5. Conclusiones 

     Nuestros resultados indican que el decaimiento de Q. rotundifolia en las dehesas 
andaluzas está íntimamente ligado a la diversidad y, sobre todo, a la composición 
del  microbioma  edáfico.  De  todas  las  especies  de  patógenos  del  género 
Phytophthora encontradas, la más agresiva y asociada a árboles defoliados fue P. 
cinnamomi,  lo  que  apoya  su  papel  clave  en  los  procesos  de  decaimiento  de  la 
especie. Otros patógenos fúngicos como Fusarium parecen jugar también un papel 
importante en la pérdida de salud del arbolado.  Nuestros resultados sugieren que 
determinados grupos de bacterias (ej. Actinobacteria) y hongos (ej.  Trichoderma), 
así  como otras  especies  de  Phytophthora del  suelo,  contribuyen  a  crear  suelos 
supresivos que limitan el desarrollo de la enfermedad. La diversidad del matorral, 
por el contrario, no parece afectar el desarrollo de los procesos de decaimiento. Sin 
embargo, la gestión de su composición si podría funcionar como herramienta para 
frenar el avance de la enfermedad, favoreciendo las especies de menor calidad 
hospedadora para  P.  cinnamomi (ej.  Retama sphaerocarpa,  Phlomis  purpurea)  y 
aquellas que contribuyen al mantenimiento de una comunidad de ectomicorrizas 
diversa  y  abundante  (especies  del  género  Cistus).  En  su  conjunto,  nuestros 
resultados demuestran la relevancia de estudiar los procesos de decaimiento de 
Quercus en un marco de interacciones con otras especies vegetales y microbianas 
coexistentes, de cara a usar la gestión de dichas interacciones como herramientas 
que contribuyan a mejorar la salud de este importante género. 
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