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Resumen

Las comunidades microbianas del suelo desempefian un papel fundamental en el
funcionamiento y la resiliencia de los ecosistemas. Las dehesas son ecosistemas
antropizados unicos de gran biodiversidad y elevada importancia cultural en la
Peninsula Ibérica. En las ultimas décadas, estos ecosistemas se enfrentan a
diferentes amenazas, destacando aquellas derivadas del cambio climatico. Por ello,
la gestion de nuestras dehesas es clave para su adaptacion y persistencia en épocas
venideras.

En este estudio investigamos los efectos de la gestion del pastoreo en dehesas del
sur de Espafia, usando los dos hdbitats mds representativos de este tipo de
ecosistemas: bajo 4rbol y zonas de pastizal. Ademds, analizamos
experimentalmente el impacto del cambio climatico introduciendo variaciones en
los suelos, como son el aumento de temperatura y la reduccion de la humedad
debido a la disminucidn de las precipitaciones. Para el estudio de las comunidades
microbianas del suelo, empleamos metagenémica para caracterizar las
comunidades de hongos y bacterias. Nuestros resultados revelan que la intensidad
del pastoreo y el habitat fueron los principales factores que desencadenaron
cambios en la abundancia y la diversidad funcional de los taxones microbianos del
suelo. Estos cambios pueden tener implicaciones importantes para algunos
procesos clave del ecosistema, como el ciclo de nutrientes y la dindmica del
carbono del suelo.

Los resultados de nuestra investigacion contribuyen a una mayor comprension de
las complejas interacciones que se establecen entre el cambio climético, el habitat,
la intensidad del pastoreo y la composiciéon microbiana del suelo en los
ecosistemas de dehesa. Nuestros hallazgos revelan la importancia de las practicas
de gestion sostenible del terreno que promueven la salud del suelo y la resiliencia
de los ecosistemas frente al cambio global.
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1. Introduccion

Las comunidades microbianas del suelo desempefian un papel esencial en la
funcionalidad de los ecosistemas, ya que son responsables de procesos
fundamentales, como la descomposicién de la materia orgdnica y el ciclo de
nutrientes en los suelos (BARDGETT & VAN DER PUTTEN, 2014). Las comunidades
de bacterias y hongos, como principales descomponedores, también son clave para
la resiliencia de los ecosistemas frente a perturbaciones y cambios ambientales
(FIERER et al, 2009; VAN DER HEIJDEN et al, 2008). En este contexto, los
ecosistemas de dehesa caracteristicos de la Peninsula Ibérica, representan una
combinaciéon tunica de elementos naturales y humanos, resultando en una
biodiversidad excepcional, pero a la vez vulnerable a las alteraciones causadas por
el cambio climatico y las practicas de manejo intensivo, como el sobrepastoreo.

Las dehesas son ecosistemas agroforestales que integran zonas abiertas de pastizal
con espacios arbolados con dominancia de pocas especies, y desempefian un papel
importante en la conservacion de la biodiversidad, asi como en la produccién de
multitud de bienes y servicios ecosistémicos. Sin embargo, su equilibrio es fragil
debido a las interacciones que se establecen entre las practicas de manejo humano
y los factores climaticos que estdn experimentando alteraciones a nivel global
(MATA et al, 2018). El cambio climdtico, en particular, estd promoviendo un
aumento generalizado de la temperatura y fuertes alteraciones en el régimen de
precipitaciones, lo que puede acarrear efectos profundos sobre la estructura y el
funcionamiento de las comunidades microbianas del suelo (SCHIMEL et al., 2015).
A su vez, las practicas de manejo como la intensidad del pastoreo influyen en la
composicion de la vegetacion y, por ende, en las condiciones del suelo, afectando
tanto directa como indirectamente a las comunidades microbianas (BARDGETT et
al,, 2010).

En este estudio mostramos los resultados de un experimento de simulacién de
cambio climético implementado en dehesas del sur de Espafia, donde analizamos
como las comunidades microbianas de hongos y bacterias respondian a los
siguientes factores experimentales: hdbitat (comparando zonas localizadas bajo
arbol frente a zonas abiertas de pastizal), presion ganadera (baja, media o alta),
escenario de calentamiento del aire (actual o incremento de temperatura) y
escenario de precipitacion (actual o reduccidn del nivel de precipitaciones). Para
ello, utilizamos técnicas de metagendmica para caracterizar la diversidad y
composicion funcional de las comunidades bacterianas y fungicas del suelo,
proporcionando una visién detallada de como los factores ecoldgicos y climéaticos
interaccionan para modificar estas comunidades de microorganismos.

2. Objetivos

El objetivo de nuestro estudio consiste en entender cdmo el habitat, la gestion del
pastoreo y el cambio climatico afectan a las comunidades microbianas y a su
funcionalidad en los ecosistemas de dehesa. En particular, investigamos los efectos
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del tipo de habitat, de la intensidad de herbivoria y de las condiciones abidticas
pronosticadas por los modelos de cambio climético sobre la funcionalidad fungica,
asi como sobre la riqueza, la diversidad y la funcionalidad de los filos bacterianos.

3. Metodologia

3.1 Area de estudio y disefio experimental

El 4rea de estudio se encuentra en la cordillera de Sierra Morena, en el suroeste de
Espafia (38° 22' 50,64" N, 4° 45' 27,69" O; Valle de los Pedroches, Cérdoba). El clima
es de tipo continental-mediterraneo, con una precipitacion media anual de 416
mmy/afio y una temperatura media anual de 15,4 °C.

La vegetacion esta constituida por un estrato denso de especies herbaceas, con una
riqueza media de 9,6 + 0,3 especies/m® y dominada por herbaceas anuales nativas
como Sinapis alba L., Avena sterilis L., Erodium moschatum L. y Hordeum murinum
L. El estrato arbdreo estd compuesto por individuos aislados de Quercus ilex subsp.
ballota (Desf.) Samp., con una densidad media de 14,5 + 1,3 arboles/ha.

El ecosistema esta pastoreado por ganado, principalmente ovejas y cerdos ibéricos.
Se establecieron un total de 36 parcelas con tres niveles histéricos de pastoreo. Un
tercio de estas parcelas se ubicaron en areas de alta intensidad de pastoreo (= 0,85
unidades de ganado/ha), otro tercio en 4reas de intensidad de pastoreo moderada
(= 0,64 unidades de ganado/ha), y las parcelas restantes se colocaron en areas
cercadas excluidas del pastoreo de grandes herbivoros durante los ultimos 25 afios.

Para investigar el efecto del cambio climatico, en otofio de 2016 se establecieron
dos tratamientos climaticos: Temperatura, simulando un calentamiento en el suelo
de 2-3 °C y Sequia, induciendo una reduccion del 30% en la lluvia.

El tratamiento Temperatura emple6 camaras hexagonales de metacrilato abiertas
por arriba (OTC; MARION et al, 1997). Estas OTC tenian lados inclinados que
median 40 x 50 X 32 cm y transmitian longitudes de onda entre 280 y 750 nm. Para
el tratamiento Sequia, se instalaron seis canaletas de metacrilato (0,14 m de ancho)
sin filtros UV para no alterar el espectro de luz. Estas canaletas redujeron la lluvia
que llegaba a la superficie del suelo en aproximadamente un 30% (YAHDJIAN &
SALA, 2002). Ambas estructuras se instalaron en las 36 parcelas, con todas las
combinaciones Habitat x Herbivoria posibles. El experimento siguié un disefio
aleatorio de parcelas divididas, con el bloque como factor de parcela completa. El
disefio experimental result6 en un total de 144 unidades experimentales (3 sitios x
2 habitats x 2 escenarios de precipitacion x 2 escenarios de temperatura x 6
réplicas) las cuales estaban repartidas en 18 bloques.

3.2 Muestreo y metagenémica del suelo

En la primavera de 2018, un afio y medio después de la implementacion del
experimento, se muestre6 el suelo en cada unidad experimental a una
profundidad de 10 cm. Las muestras frescas fueron congeladas en Eppendorf y
fueron liofilizadas previamente a la extraccién del ADN. La extraccién de ADN se
realizé con el DNeasy PowerSoil Pro Kit (Qiagen, Hilden, Germany) siguiendo las
instrucciones del fabricante. La preparacion de la biblioteca y la secuenciacién con
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IIlumina se llevaron a cabo en el Centro de Genémica del IPBLN (CSIC, Granada,
Espafia). Las bibliotecas de amplicones dirigidas al gen 16S rRNA bacteriano y a la
region fungica ITS1 se generaron mediante una estrategia de PCR de dos pasos. La
amplificacion especifica del gen se realizé por triplicado con 5-15 ng de ADN
extraido del suelo en un volumen final de 10 ul. Los cebadores especificos del gen,
V3V4fw (5" CCTACGGGNGGCWGCAG3')/ V3V4rev (5° GACTACHVGGGTATCTAATCC
3') para la comunidad bacteriana e ITS1F12 (5° GAACCWGCGGARGGATCA 3')/ITS2
(5 GCTGCGTTCTTCATCGATGC 3') para la region fungica ITS1, se disefiaron con
adaptadores de saliente Nextera. Los cebadores se utilizaron a una concentracion
final de 0,2 pM. La reaccion se realizd con la ADN polimerasa 1X KAPA HiFi
HotStart ReadyMix (Roche Diagnostics, West Sussex, Reino Unido). Las condiciones
de ciclado fueron 95 °C/3 min, (95 °C/30 s, 55 °C/30 s, 72 °C/30 s) x 25 ciclos y luego
72 °C/5 min para la amplificacién de 16S y 95 °C/3 min, (95 °C/30 s, 52 °C/30 s, 72
°C/30 s) x 32 ciclos y luego 72 °C/5 min para la amplificacién de ITS1 fungica. Los
triplicados se agruparon y se validaron mediante visualizacion en un gel de
agarosa al 1,8 % (p/v). Los amplicones se purificaron utilizando el kit NucleoMag®
NGS Clean-up and Size Select (Macherey-Nagel, Diiren, Alemania) y se sometieron a
un paso final de PCR de indexacién para introducir indices combinatorios duales y
adaptadores de secuenciaciéon Illumina utilizando el kit de indice Nextera XT v2.
Las condiciones de ciclado fueron 95 °C/3 min, (95 °C durante 30 s, 55 °C durante 30
s, 72 °C/30 s) por 8-9 ciclos y luego 72 °C/5 min. La generaciéon de amplicones se
validé nuevamente a través de la visualizacion en un gel de agarosa al 1,8 % (p/v) y
se limpid con el kit NucleoMag® NGS Clean-up and Size Select (Macherey-Nagel). La
concentraciéon se midi6 en el fluorémetro Qubit® (Thermo). Los amplicones se
agruparon de manera equimolecular y la mezcla final de la biblioteca se ejecut6 en
un chip de ADN Bioanalyzer HS para verificar la calidad y la distribucién del
tamafio. Luego, el conjunto de la biblioteca se diluy6 y desnaturaliz6é segun lo
recomendado por la guia de preparacion de la biblioteca Illumina MiSeq. La
secuenciacion de extremos emparejados de 300 x 2 nt se realiz6 en un
secuenciador MiSeq.

3.3 Bioinformatica

Las secuencias obtenidas para bacterias (16S) y hongos (ITS1) se analizaron por
separado con el algoritmo Divisive Amplicon Denoising Algorithm (DADA2 v.1.8;
CALLAHAN et al. 2016) para el andlisis de variantes de secuencia de amplicon
(ASV). Las secuencias forward y reverse se recortaron con la herramienta FIGARO
(WEINSTEIN et al. 2019) y los cebadores se eliminaron con Cutadapt (MARTIN
2011). Las secuencias se desduplicaron y el modelo de error de tasa se dedujo y se
utilizd para implementar el algoritmo de inferencia de muestra. Las lecturas
directas e inversas se fusionaron y las secuencias quiméricas se eliminaron.
Posteriormente, se utilizé una herramienta de curacidn posterior a la agrupacion,
conocida como LULU (FROSLEV et al., 2017), para agrupar las lecturas de los ASV
ecoldgicamente similares. La asignacion taxonomica de bacterias se determino
para cada ASV en relacion con la base de datos SILVA v138.1 (QUAST et al., 2013),
mientras que los hongos se asignaron usando la base de datos UNITE v8.3
(ABARENKOV et al.,, 2023). Los analisis bioinformaticos se llevaron a cabo en el
software R v4.4.1. (R CORE TEAM, 2023).
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3.4. Analisis estadisticos

Para nuestro andlisis estadistico construimos modelos lineales mixtos para
variables continuas utilizando la funcién Imer del paquete lme4, regresion
binomial negativa para conteos utilizando la funcién glm.nb del paquete MASS, y
modelos de distribucion beta para variables entre 0 y 1 utilizando la funcién
glmmTMB, seleccionando la opcidn beta_family de este paquete. Se siguié un
proceso de inferencia de modelos para seleccionar la mejor combinacién de
variables explicativas de las comunidades de hongos y bacterias. El modelo global
estaba formado por los factores fijos (Habitat*Herbivoria*Temperatura*Sequia) y
por el factor aleatorio (Bloque). Seleccionamos el mejor modelo (AIC més bajo) de
todos los modelos globales utilizando la funcion dredge del paquete MuMIn.
Inspeccionamos la distribucién de los residuos de cada modelo para verificar la
normalidad y la heterocedasticidad utilizando los paquetes DHARMa y ningun
modelo requirié la transformacion de la variable respuesta. Se ajustaron los
modelos seleccionados y se calcularon los valores R* marginales y condicionales. R®
marginal (R’m) es la varianza explicada por factores fijos, mientras que
condicional R* (R’c) es la varianza explicada tanto por factores fijos como
aleatorios. Cuando encontramos interacciones entre tratamientos, utilizamos la
funciéon emmeans del paquete emmeans para contrastes pareados entre
tratamientos mediante un Tukey HSD post hoc. Se calcularon los indices de
diversidad de riqueza, Shannon y Pielou tanto para bacterias como hongos con el
paquete vegan.

4. Resultados

4.1 Bacterias

Entre los indices de diversidad considerados en este estudio, la riqueza de especies
bacterianas fue el unico significativamente afectado por nuestros factores
experimentales, especificamente por el Habitat y Temperatura (Tabla 1A). El R’c
del mejor modelo predictivo nos indica la importancia del factor aleatorio Block en
esta riqueza (Tabla 1A). La mayor riqueza bacteriana se encontré en zonas
abiertas de pastizal y en zonas sin modificacion de la temperatura (Tabla 1B).

En nuestra zona de estudio se encontraron 10 filos bacterianos que sufrieron el
efecto de los factores Habitat, Herbivoria y Sequia, pero no de Temperatura (Tabla
1A). Proteobacteria y Acidobacteriota fueron afectadas por los factores Habitat,
Herbivoria y Sequia, aunque con efectos contrarios. Proteobacteria fue
relativamente mas abundante en zonas bajo drbol, con herbivoria media y con
menor precipitacién, mientras que Acidobacteria fue menos abundante en estas
situaciones (Figura 1). Las bacterias del filo Actinobacteriota fueron afectadas por
Herbivoria y Sequia, siendo mayor su abundancia en herbivoria media y con
limitacion de la precipitacidn. Firmicutes fueron afectadas por Habitat y Sequia,
siendo mayor su abundancia bajo 4rbol y con precipitacién normal. Los filos
Gemmatimonadota, Chloroflexi, Verrucomicrobiota y Myxococcota se vieron
afectados por Habitat y Herbivoria, pero no por los cambios climaticos (Tabla 1A).
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Tabla 1. A) Seleccién de modelos analizando el efecto de los predictores Habitat
(Hab), Herbivoria (Her), Temperatura (T) y Sequia (S) en las variables relacionadas
con la diversidad y composicién de bacterias. AAICc representa las diferencias
entre el AICc del mejor modelo y del modelo nulo. También se indica la bondad de
ajuste (R2) marginal (m) y condicionada (c). B) Resultados del andlisis Tukey HSD
post hoc para la riqueza de especies bacterianas.

A)
VBT Predictores AAICc m R c
respuesta
indices de )
Diversidad Riqueza Hab +T 6
Indice de Modelo nulo
Shannon
Iance de Modelo nulo
Pielou
Hab + Her +
Filos Proteci):acter S + Hab*S + 19
Hab*Her
Actinobacter Her + S+ 33
iota Her*S
Planctomyce Modelo nulo
tota
. . Hab+Her+
Ac1dt;l::cter1 S + Hab*S + 40
Her*S
_— Hab + S +
Firmicutes Hab*S 3
Gemmatimo Hab + Her + 10
nadota Hab*Her
. Hab+Her+
Chloroflexi Hab*Her 27
Verrucomicr Hab + Her + 27
obiota Hab*Her
Bacteroidota Modelo nulo
Myxococcota  Hab + Her 43
B)
VATEENIES Habitat METe P valor Liie P valor
respuesta ES ES
Riqueza  Pastizal Bajoarbol 618 24 0.019 Actual  CAEMEAML o0 o4 S65:24 0006

ento
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Figura 1. Abundancia relativa total de los filos bacterianos en relacién a los tres
factores de estudio significativos: tipo de habitat, intensidad de herbivoria y
exclusidén de lluvia.

4.2. Hongos

La riqueza de especies fungicas fue afectada por Habitat y Herbivoria, mientras
que los indices Shannon y Pielou s6lo fueron influidos por el Habitat (Tabla 2A). El
R’m del mejor modelo predictivo de la riqueza y del indice de Pielou nos indica la
gran importancia de los factores fijos (Tabla 1A). El R’c del mejor modelo
predictivo nos indica la importancia del factor aleatorio Block en el indice de
Shannon. La mayor riqueza de hongos se encontré en zonas bajo arbol y en fincas
con la mayor herbivoria (Tabla 2B). La diversidad de Shannon fue mayor bajo
arbol, pero la equitabilidad de especies (Pielou) fue mayor en suelos de pastizal
abierto (Tabla 2B).
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En relacién a la funcionalidad de estos hongos, las micorrizas arbusculares
estuvieron significativamente afectadas por los factores Habitat, Herbivoria y
Temperatura. Se encontré una abundancia relativa mayor en zonas de pastizal y
herbivoria alta, aunque el andlisis Tukey HSD no arrojé diferencias significativas
entre escenarios de calentamiento dentro de cada hdbitat y escenario de
herbivoria (p = 0.802) (Tabla 1A y Figura 2). En cambio, la abundancia de
ectomicorrizas fue mayor bajo arbol y con herbivoria intermedia. El de los
micoparasitos fue el unico grupo funcional afectado por Temperatura y Sequia,
siendo también mas abundantes bajo arbol. Para ambos grupos (ectomicorrizas y
micoparasitos) las condiciones actuales de temperatura y precipitacién fueron mas
favorables para su abundancia en comparacién con las condiciones simuladas de
mayor aridez (Figura 2). Los patogenos de plantas se vieron afectados por el
Habitat, mostrando mayor abundancia en zonas de pastizal, y por Herbivoria,
mostrando menos abundancia en las fincas sometidas a una presién ganadera
intermedia. Los sapro6fitos mostraron una mayor abundancia cuando la herbivoria
fue intermedia. Para todos los grupos, el R’m fue elevado indicando la importancia
de los factores fijos (Tabla 2A).

Tabla 2. A) Seleccion de modelos analizando el efecto de los predictores Habitat
(Hab), Herbivory (Her), Temperatura (T) y Sequia (S) en las variables de hongos.
AAICc representa las diferencias entre el AICc del mejor modelo y del modelo nulo.
También se indica la bondad de ajuste (R2) marginal (m) y condicionada (c). B)
Resultados del andlisis Tukey HSD post hoc para los tres indices de diversidad
fungica.

A)

indices de

Diversidad Riqueza Hab + Her 34
Indice de
H
Shannon ab 9
Indice de Hab 3

Pielou

Mycorrhiza  Hab + Her +

Funciones Arbuscular T + T*Her

38

Ectomycorri Hab + Her + 87

za S + Hab*Her
Micoparasito Hab +S+T 33

. . Hab + Her +
Fitopatégeno € 38

Hab*Her

Saprotrofo Her 3
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arbol
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0.026

Figura 2. Abundancia relativa total de las funciones de los hongos en relacion a los
cuatros factores de estudio: tipo de habitat, intensidad de herbivoria, nivel de
sequia y de temperatura.

5. Discusion

En nuestro estudio aunamos los factores de cambio climéatico (temperatura y
sequia) y las précticas de manejo (i.e. intensidad de herbivoria) para conocer c6mo
éstos afectan de manera interactiva a las comunidades de bacterias y hongos en los
dos tipos de habitat mas representativos en los ecosistemas de dehesa. Este tipo de
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ecosistemas, caracterizados por su uso antropizado y su alta biodiversidad,
presentaron respuestas diferenciadas en las comunidades microbianas segun los
factores estudiados, lo que resalta la importancia de considerar multiples
interacciones al evaluar el impacto de los cambios ambientales.

5.1. Diversidad y composicién bacteriana

La riqueza bacteriana fue influenciada significativamente por Hdbitat y Sequia,
con mayores valores en zonas abiertas de pastizal y bajo condiciones de
temperatura actuales. Esto coincide con estudios previos que destacan como los
habitats abiertos tienden a favorecer una mayor diversidad microbiana debido a
una mayor disponibilidad de nutrientes y microhabitats heterogéneos (FIERER &
JACKSON, 2006). Sin embargo, el efecto negativo del calentamiento sobre la riqueza
puede estar relacionado con el estrés térmico que afecta la capacidad de las
comunidades bacterianas para adaptarse, especialmente en suelos expuestos a
cambios rapidos en temperatura (CASTRO et al., 2010).

En términos de composicién, observamos que los filos bacterianos responden de
manera heterogénea a los factores experimentales. Por ejemplo, Proteobacteria y
Acidobacteriota mostraron efectos opuestos ante Habitat y Herbivoria, lo que
sugiere una diferenciacion funcional entre estos dos grupos. Proteobacteria,
asociada con la disponibilidad de nutrientes, fue mds abundante bajo drboles,
mientras que Acidobacteriota, conocida por su capacidad de tolerar suelos acidos y
oligotroficos, disminuyd en estas condiciones (LAUBER et al., 2009). Ademaés, la
respuesta positiva de Actinobacteriota y Firmicutes a la exclusion de
precipitaciones resalta su papel potencial en la resiliencia microbiana frente a la
sequia, lo que concuerda con investigaciones previas que destacan la gran
capacidad de adaptacion de estos filos a ambientes mdas secos (MAESTRE et al,,
2015). Es importante indicar que el calentamiento no afecté a la abundancia
relativa de los filos principales, lo que podria indicar cierta estabilidad estructural
en las comunidades bacterianas frente al pronosticado aumento de temperatura.

5.2. Diversidad vy funcionalidad fungica

La diversidad fungica estuvo fuertemente influenciada por los factores Habitat y
Herbivoria. La mayor riqueza de especies que se registr6 bajo arboles y en
condiciones de alta herbivoria sugiere una estrecha relacion de estas comunidades
fungicas con la disponibilidad de carbono orgdnico y la estructura del suelo
(HAWKES et al.,, 2011). Bajo el dosel arbdreo, los niveles de materia organica son
normalmente mds altos como consecuencia del aporte de hojarasca procedente del
arbol (HIDALGO-GALVEZ et al. 2022), lo que podria favorecer la colonizacién
fungica. Por otro lado, la mayor equitabilidad en suelos de pastizal podria deberse
a una distribucion mas uniforme de los recursos en estos hébitats abiertos.

En cuanto a la funcionalidad, las micorrizas arbusculares mostraron mayor
abundancia en zonas de pastizal y de alta herbivoria, reflejando su adaptacion a
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suelos mas pobres y su rol en la adquisicion de nutrientes en condiciones de estrés,
ademas de la simbiosis existente entre las especies de pastizal y las micorrizas
arbusculares (SMITH & READ, 2008; PEREZ-RAMOS et al., 2021). Por el contrario,
las ectomicorrizas, predominantes bajo d4rboles y con herbivoria intermedia,
estuvieron mas asociadas a suelos ricos en carbono y a interacciones simbio6ticas
con las encinas. Los micoparasitos, afectados tanto por Temperatura como por
Sequia, mostraron mayor abundancia en condiciones actuales de temperatura y
precipitacion. Este resultado subraya la vulnerabilidad de este grupo funcional al
cambio climatico, coincidiendo con estudios que sefialan cémo la disponibilidad
hidrica regula su actividad metabdlica (BAHRAM et al., 2018). Los patégenos de
plantas y los saproéfitos mostraron una respuesta notablemente vinculada a la
intensidad de herbivoria, lo que podria estar relacionado con el efecto que los
herbivoros ejercen sobre la estructura y composicién de la vegetacion y la
diferente acumulacién de materia organica (WARDLE et al., 2004). Los niveles
intermedios de perturbacion, como la herbivoria intermedia, podrian promover
una mayor actividad de grupos funcionales al mantener un balance entre recursos
disponibles y presién bidtica, maximizando la diversidad y funcionalidad de las
comunidades (CONNELL, 1978).

6. Conclusiones

Nuestro estudio indica que los cambios relacionados con la gestién ganadera y las
alteraciones climaticas previstas, como el aumento de la temperatura y la
reduccion del nivel de precipitaciones, podrian alterar significativamente la
biodiversidad microbiana y sus funciones asociadas.

Nuestros resultados refuerzan la idea de que las estrategias de manejo sostenible
deben priorizar la conservacion de hdabitats diversos y la moderacion de practicas
de herbivoria para preservar la funcionalidad ecoldgica de los suelos en las
dehesas mediterrdneas. Es crucial aumentar nuestros estudios para comprender
mejor las dindmicas a largo plazo y las posibles interacciones sinérgicas que se
establecen entre los factores climéaticos y de manejo humano.
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