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RESUMEN 
 
El objetivo de este trabajo es determinar los cambios en la estructura de la comunidad 
bacteriana en cultivos transgénicos de maíz así como su impacto en otras plantas. La 
metodología utilizada consistió en la búsqueda de publicaciones originales en cuatro 
bases de datos y su posterior filtrado por criterios de inclusión y exclusión. En los 
resultados se obtuvieron un total de 15 artículos de los cuales 13 comparaban un maíz 
transgénico con su contraparte hibrida o salvaje en su composición de rizosfera y 
endosfera y cuáles eran los cambios que estas presentaban, por otro lado 2 de estos 
artículos nombraban el cruce que puede existir entre un cultivo transgénico y uno no 
transgénico debido a su tipo de polinización. En conclusión, los cambios encontrados 
en la rizosfera y endosfera no son significativos y se deben a un proceso de adaptación 
de los microorganismos, además se deben tener unas normas mínimas para cultivar 
maíz transgénico, para proteger especies no transgénicas.
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ABSTRACT 
 
The objective of this work is to determine the changes in the bacterial community 
structure in transgenic maize crops as well as their impact on other plants. The 
methodology used consisted of a search for original publications in four databases and 
their subsequent filtering by inclusion and exclusion criteria. In the results, a total of 
15 articles were obtained, 13 of which compared a transgenic corn with its hybrid or 
wild counterpart in its rhizosphere and endosphere composition and the changes that 
these presented; on the other hand, 2 of these articles mentioned the crossbreeding 
that may exist between a transgenic crop and a non-transgenic one due to their type of 
pollination. In conclusion, the changes found in the rhizosphere and endosphere are not 
significant and are due to a process of adaptation of the microorganisms, and there must 
be minimum standards for growing transgenic corn to protect non-transgenic species.
 
Keywords: Rhizosphere; pollination; bacteria.
 

INTRODUCCIÓN
 
El desarrollo de las plantas transgénicas se dio a 
partir del uso de la ingeniería genética, en donde 
se modifica el material genético introduciendo 
uno o más genes de otras plantas, así como de 
especies no relacionadas(Andow, 2009). De esta 
forma, las plantas pueden adquirir uno o más 
rasgos que las hace más resistentes y productivas, 
en consecuencia, se reduce el número de 
pérdidas y mejora el rendimiento de los cultivos 
(Passricha et al., 2020). Dependiendo del rasgo 
adquirido los cultivos transgénicos se puede 
clasificar en cuatro grupos principales: tolerantes 
a herbicidas, resistentes a insectos, combinados, 
resistentes a herbicidas e insectos y resistentes a 
enfermedades virales (Mandal et al., 2020).  
 
Según el Servicio Internacional 
para la Adquisición de Aplicaciones 
Agrobiotecnológicas (ISAAA), para el 2019 
se encontraban sembradas 190,4 millones de 
hectáreas de cultivos biotecnológicos en todo 
el mundo, en donde la mayoría de los cultivos 
corresponden a soja, maíz, algodón y canela. 
Las plantas transgénicas con mayor valor en el 
mercado son la soja, maíz, algodón y canola que 
son tolerantes a herbicidas; el maíz, algodón, 
la papa y el arroz resistentes a los insectos; la 
calabaza y la papaya resistentes a virus; y el 
maíz, soja y algodón tolerantes a herbicidas y 

resistentes a insectos (International Service for 
the Acquisition of Agri-Biotech Applications - 
ISAAA.Org, 2020). Así mismo, Colombia para 
el  2019 se encontraban sembrados un total de 
101.188 hectáreas de cultivos transgénicos de las 
tres especies autorizadas, maíz, algodón y flores 
azules, de las cuales se encuentran sembradas 
88.268, 12.907 y 12 hectáreas respectivamente, 
según cifras del Instituto Colombiano 
Agropecuario (ICA) (Instituto Colombiano 
Agropecuario - ICA, 2020). 
 
A pesar de sus múltiples ventajas sobre la 
agricultura tradicional, los cambios en las plantas 
transgénicas podrían afectar negativamente a la 
biodiversidad y al ecosistema. Los principales 
riesgos son la transferencia de genes de cultivos 
transgénicos a parientes silvestres y especies 
relacionadas, el desarrollo de cultivos resistentes 
a herbicidas, insectos o virus, y el impacto 
perjudicial inadvertido en otras especies no 
objetivo y el ecosistema del suelo, en donde se 
encuentran los microorganismos (Mandal et al., 
2020).  
 
Para poder controlar y regular el aumento en la 
siembra de cultivos transgénicos, se han creado 
tanto normativas nacionales e internacionales 
(Chaparro-Giraldo et al., 2015; Instituto 
Colombiano Agropecuario - ICA, 2020), de 
igual manera  se resalta la importancia de evaluar 
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y monitorear riesgos ambientales y ecológicos. 
Como lo son, el efecto a los microorganismos 
asociados a las plantas, donde hay una relación 
directa, por eso existe una gran preocupación 
sobre la diversidad y abundancia de grupos 
funcionales en la rizosfera y la endosfera, 
los cuales son indispensables en los procesos 
biogeoquímicos y en consecuencia de la 
disponibilidad de nutrientes en el suelo. Se han 
reportado alteraciones en la estructura de las 
poblaciones de microorganismos en diferentes 
cultivos (Lee et al., 2011; Lu et al., 2017). 
Nuestro objetivo es determinar los cambios en la 
estructura de la comunidad bacteriana en cultivos 
transgénicos de maíz así como su impacto en otras 
plantas, mediante la recolección de información 
de varios estudios de investigación. 
 
MATERIALES Y MÉTODOS
 
Estrategia de búsqueda
 
Para este trabajo, se realizó una revisión 
sistémica de estudios y artículos científicos 
relevantes en las bases de datos Web de Nature, 
Scopus, Sciencedirect y Scielo. En la búsqueda 
se utilizaron los términos “( Maize GM OR  Bt 
Maize OR transgenic maize) AND ( microbial 
communities OR endophytic microbiome OR  
gene flow)”, teniendo las categorías de impacto 
en los microorganismos del suelo (diversidad 
y abundancia) e impacto en plantas (polen). 
No se aplicaron restricciones de idioma ni de 
año de publicación, sin embargo, se le dio más 
relevancia a aquellos artículos publicados en los 
últimos cinco años.
 
Criterios de inclusión y exclusión
 
Se incluyeron únicamente aquellos artículos en 
los cuales el objetivo era analizar y/o evaluar 
el impacto de las plantas transgénicas sobre los 
microorganismos y plantas, además, se tuvo en 
cuenta la fecha de publicación, dándole mayor 
relevancia a aquellos artículos publicados en los 
últimos cinco años. 
 

Se excluyeron aquellos artículos que hablan de 
híbridos y/o maíz transgénico no aprobados para 
la comercialización, en donde los experimentos 
no se realizaron en condiciones de campo y 
en donde los híbridos que no se cultivaron en 
condiciones idénticas a la especie salvaje. 
 
RESULTADOS Y DISCUSIÓN
 
Una vez realizado el protocolo de búsqueda y 
teniendo en cuenta lo anteriormente descrito, 
se obtuvo un total de 202 artículos publicados 
en el rango de años comprendido entre el 
2008 y 2020, posteriormente estos artículos 
fueron incorporados al programa “Covidence” 
(herramienta de detección y extracción de 
datos), se eliminaron 40 duplicados, 60 estudios 
irrelevantes y teniendo en cuenta los criterios de 
exclusión e inclusión se eliminaron 72 artículos, 
quedando un total de 15 publicaciones las cuales 
fueron incluidas en la revisión sistemática(Figura 
1).

 

Figura 1. Diagrama de protocolo de búsqueda PRISMA
 
a búsqueda sistemática de literatura científica 
publicada entre los años 2008 y 2020, arrojó un 
total de 15 artículos científicos basados en estudios 
realizados en 7 países distintos (Figura 2), de los 
cuales destacan China y Brasil por contar con un 
mayor número de estudios en su territorio, con 
4 (26,6%) y 3 (20%) respectivamente, seguidos 
de México, Alemania y Sudáfrica cada uno con 
2 (13,3%) y por último Venezuela y Argentina 
cada uno con 1 (6,6%).
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Figura 2. Países de origen de las publicaciones 
encontradas en la revisión sistemática 

 
La planta de maíz (Zea mays) es uno de los 
principales cultivos a nivel mundial, con especial 
importancia en la región de América Latina ya 
que era la base de la dieta precolombina y parte 
importante de la economía y la dieta actual en la 
región. Teniendo en cuenta estas características 
y que la productividad del cultivo se puede 
ver afectada por una gran variedad de plagas  
y  enfermedades, los científicos utilizando 
ingeniería genética han modificado e implantado 
transgenes para volver resistente este cultivo 
a dichas patologías; como es el caso del maíz 
transgénico Bt que lleva el gen  proveniente de 
la bacteria Bacillus thuringiensis que expresa 
la proteína Cry, la cual confiere resistencia 
frente a los insectos lepidópteros y se conoce 
comercialmente como HERCULEX®, .también, 

existe el  maíz transgénico TH que convierte la 
planta tolerante a herbicidas como el  glifosato 
y el glufosinato de amonio (Jiménez-Barreto et 
al., 2016). 
 
Las plantas de maíz transgénico de los estudios 
seleccionados en su mayoría tenían solo la 
toxina Toxina Bt Cry1Ab perteneciente a 
Bacillus thuringiensis, seguido del evento 
TC1507 el cual le permite a la planta producir la 
toxina Toxina Bt Cry1F y enzima fosfinotricina 
N-acetiltransferasa. La mayor frecuencia en el 
uso de estos eventos en los estudios se debe a que 
resuelven dos problemas que son comunes en este 
tipo de cultivo, la infestación por artrópodos y 
tolerancia a herbicidas, además de ser los eventos 
que más se comercializan en todo el mundo. 
Mientras que en menor frecuencia se encuentran 
los cultivos que tienen la toxina Bt Cry1A.105 y 
toxina Bt Cry3Bb1, toxina Bt Cry1Ie, la enzima 
betaína aldehído deshidrogenasa o la tolerancia 
al glifosato (tabla 1). Sin embargo, se debe 
tener en cuenta que actualmente se ofrecen en el 
mercado nuevos híbridos con rasgos múltiples, 
de los cuales aún se han hecho investigaciones 
sólo su impacto en el medio ambiente luego de 
ser usados en campo.  

 
Tipo de evento Rasgo Referencias

MON 89034 × MON 88017 Toxina Bt Cry1A.105 y toxina 
Bt Cry3Bb1 Becker et al, 2014

Maiz CC-2 Tolerancia al glifosato Zhou et al, 2020

MON 810 Toxina Bt Cry1Ab

Cotta et al, 2014; Zeng et al, 2015; 
Cotta et al, 2013; Szoboszlay 
et al, 2019; Ferreira et al, 2014; 
Mashiane et al, 2017

TC1507
Toxina Bt Cry1F y 
enzima fosfinotricina 
N-acetiltransferasa 

Cotta et al, 2014; Cotta et al, 2013; 
Szoboszlay et al, 2019; Ferreira et 
al, 2014; Vital-Lopez et al, 2016

IE09S034 Toxina Bt Cry1Ie Liang et al, 2018

BZ-136 Enzima betaína aldehído 
deshidrogenasa

Bai et al, 2019

Tabla 1. Tipo de evento seleccionado y su respectivo rasgo en plantas transgénicas de Maíz 
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Impacto en los microorganismos
 
La liberación de toxinas por parte de la plantas 
transgénicas a través de las raíces ha sido 
estudiada por su posible impacto sobre la 
diversidad microbiológica en el suelo, como se 
ha observado en el maíz transgénico Bt, el cual 
libera endotoxinas insecticidas que interactúan 
con los microorganismos provocando cambio en 
las rutas metabólicas de los mismos para poder 
degradar o asimilar las  toxinas, sin embargo, 
estas nuevas reacciones no son estudiadas, ya 
que la mayoría de estos efectos son transitorios 
o temporales y solo ocurren durante las primeras 
etapas del crecimiento de la planta transgénica, 
además, hay autores, los cuales afirman que 
este cambio en el comportamiento metabólico 
es independiente a estos exudados, no obstante, 
hasta el momento no hay ninguna teoría aceptada 
y se requieren más estudios (Tenoury et al., 
2012).
 
Las diferencias encontradas en la diversidad 
y abundancia de la población bacteriana 
entre cultivos transgénicos y los cultivos 
convencionales, está influenciada por varios 
factores como la etapa de desarrollo de la planta, 
el año y el tipo de suelo (Bai et al., 2019; Becker 
et al., 2014; Cotta et al., 2014; Xie et al., 2017; 
Zeng et al., 2015; Zhou et al., 2020). Así mismo 
se ha observado para comunidades de hongos y 
actinobacterias (Cotta et al., 2013), estas últimas 
han mostrado un aumento en el maíz transgénicos 
en las etapas de maduración, mientras que los 
hongos no han tenido cambios significativos a 
nivel de filo, pero a nivel de género el hongo 
Fusarium ha disminuido su abundancia. Las 
diferencias entre ambos grupos causadas por el 
genotipo de la planta no se han podido evidenciar 
en años consecutivos y los estudios de una sola 

temporada de cultivo pueden generar confusión, 
por lo que se recomienda hacer una la replicación 
anual (Szoboszlay et al., 2019).
 
La etapa de desarrollo de la planta interviene 
directamente en la estructura de la comunidad 
microbiana de la rizósfera, ya que los cambios 
en la cantidad y la calidad de los exudados 
pueden variar durante las diferentes etapas de 
crecimiento. Por esta razón se tuvo en cuenta en 
los estudios la identificación de las poblaciones 
bacterianas tanto en el maíz transgénico como en 
el maíz convencional (tabla 3). Por ahora no se 
han encontrado diferencias significativas en la 
población microbiana entre ambos grupos, no 
obstante sí se observaron cambios en los géneros 
de la población bacteriana en las diferentes 
etapas de crecimiento, después 30 días de la 
siembra se identificaron  P. putida, P. stutzeri y 
A. denitrificans, mientras que en la etapa de post 
cosecha se aislaron únicamente B. cepacia y A. 
denitrificans (Bumunang et al., 2013)
 
Pseudomonas sp., es una bacteria importante 
para el desarrollo de la planta debido de su 
capacidad de solubilizar el fósforo, facilitando 
la absorción del mismo como nutriente, además, 
se ha evidenciado su relación positiva sobre los 
cultivos de maíz tradicional, a pesar de esto, al 
analizar y comparar las comunidades microbianas 
del maíz transgénico y el maíz tradicional se 
observa una disminución en la abundancia de 
este microorganismo, sin embargo, este género 
es el único que presenta un cambio significativo 
y con un resultado similares en los diferentes 
estudios, por lo que muchos autores aseguran que 
no existen variaciones significativas (Bumunang 
et al., 2013; Tenoury et al., 2012; Vital-Lopez et 
al., 2015; Vital-López et al., 2016).
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Etapa de 
desarrollo Maíz GM Maíz convencional Referencias 

Plántula 

Filo 
Proteobacteria 
Actinobacteria 
Acidobacteria Bacteroidetes

Filo
Proteobacteria
Actinobacteria 
Acidobacteria 
Bacteroidetes

Zhou et al, 2020; 
Bai et al, 2019; 
Liang et al, 2018

Vegetativa

Género
Pseudomonas putida, 
Achromobacter 
denitrificans. 
Serratia sp.
Micrococcus sp, 
Sinorhizobium sp. 
Chryseobacterium sp. 
Rhizobium sp.
Pseudomonas sp, 
Achromobacter 
sp.  Acidovorax 
sp. Xanthomonas 
sp.   Enterobacter sp., 
Microbacterium sp  
Sphingobacterium sp., 
Bacillus sp.
Agrococcus sp.
Brevibacterium sp. 
Brevundimonas sp.

Género 
Pseudomonas stutzeri, 
Achromobacter 
denitrificans
Pseudomonas sp. 
Sphingobium sp. 
Microbacterium sp.
Acinetobacter sp. 
Cupriavidus sp.
Bacillus sp.
Enterobacter sp 
Chryseobacterium 
sp, Rhizobium sp., 
Achromobacter sp., 
Acidovorax sp.,  
Xanthomonas sp., 
Microbacterium sp
Arthrobacter sp. 
Sphingobacterium sp., 
Agrococcus sp., 
Brevibacterium sp.  
Brevundimonas sp

Bumunang et al, 
2013; Vital-Lopez 
et al, 2015

Florescencia
Proteobacteria
 Acidobacteria 
Verrucomicrobia

Proteobacteria,
Acidobacteria  
Verrucomicrobia

Zhou et al, 2020; 
Bai et al, 2019; 
Liang et al, 2018

Llenado

Proteobacteria.
Actinobacteria.
Bacteroides
Verrucomicrobia
Acidobacteria 

Proteobacteria.
Actinobacteria. Bacteroides
Verrucomicrobia
Acidobacteria 

Zhou et al, 
2020;Liang et al, 
2018

Post-cosecha B. cepacia
A. denitrificans

B. cepacia 
A. denitrificans

Bumunang et al, 
2013

Tabla 2. Filo y género de los microorganismos de maíz transgénico y no transgénico en relación con la etapa de 
desarrollo de la planta.
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La identificación de las comunidades 
microbianas representa un reto para determinar 
alguna variación en la diversidad de las 
comunidades microbianas, por lo que se debe 
escoger una técnica donde se puedan detectar 
pequeños cambios en la estructura de grupos 
funcionales del suelo. Las técnicas utilizadas 
se representan en la tabla 3, se encontró que 
secuenciación de alto rendimiento (HTS) y 
PCR acoplada con electroforesis en gel con 
gradiente desnaturalizante (PCR DGGE) son las 
más utilizadas, seguidas de el polimorfismo de 
longitud de fragmento de restricción terminal 
(T-RFLP), la técnica de Polimorfismo de 
Conformación de Cadena Sencilla (SSCP), PCR 
amplicons y el sistema de identificación API. Sin 
duda las técnicas moleculares son las más útiles 
para identificar gran parte de las poblaciones, 
no obstante, se debe tener en cuenta que los 
resultados pueden verse afectados por errores 
durante la toma de la muestra, su transporte y en 
la extracción de ADN. 

 
Técnica de 

identificación Referencias

Polimorfismo de 
longitud de fragmento 
de restricción terminal 
(T-RFLP)

Becker et al, 2014; 
Zeng et al, 2015; 
Vital-López et al, 
2015

Secuenciación de alto 
rendimiento (HTS)

Zhou et al, 2020; 
Bai et al, 2019; 
Szoboszlay et al, 
2019; Mashiane et 
al, 2017

PCR acoplada con 
electroforesis en 
gel con gradiente 
desnaturalizante (PCR 
DGGE)

Cotta et al, 2014; 
Cotta et al, 2013;  
Ferreira et al, 2014; 
Mashiane et al, 
2017

PCR amplicons Liang et al, 2018
Sistema de identificación 
API

Bumunang et al, 
2013

técnica de Polimorfismo 
de Conformación de 
Cadena Sencilla (SSCP)

Vital-Lopez et al, 
2016

Tabla 3. Técnicas de identificación utilizadas para la 
identificación de comunidades microbianas 

Microorganismos endófitos
 
Dentro de los microorganismos que tienen una 
relación directa con las plantas se encuentran los 
endófitos, los cuales son aquellos que colonizan 
un tejido vegetal sin causarle daño al mismo, 
estos microorganismos están relacionados al 
ciclo fenológico de la planta así como a factores 
bióticos y abióticos, del mismo modo, se han 
descrito   los beneficios que estos ofrecen para la 
salud vegetal como mejorar la biodisponibilidad 
de nutrientes, el aumento en la tolerancia al estrés 
abiótico y el mejoramiento en el rendimiento y 
calidad en los cultivos (Ferreira Da Silva et al., 
2014). 
 
Para el caso del maíz se ha observado que 
existe diferencias en la diversidad de las 
microorganismos endófitos entre las plantas 
transgénicas y no transgénicas, además de 
diferencias entre los diferentes tipos de plantas 
transgénicas, pero estas diferencias no se 
consideran significativas ya que en estos mismos 
estudios se observa que existe una  mayor 
variabilidad en la diversidad de endófitos entre 
los diferentes estadios de crecimiento de la planta 
que entre las especies de las misma (Ferreira 
Da Silva et al., 2014; Mashiane et al., 2017), a 
pesar de estos resultados, las diferentes entre 
las comunidades endófitas de maíz transgénico 
y no transgénico se deben seguir estudiando 
para obtener una mayor comprensión de estos; 
Por otro lado, en Colombia no se han realizados 
estudios sobre este tema, por lo tanto no se cuenta 
con datos disponibles.
 
Impacto en plantas
 
Otro factor que genera preocupación frente a los 
cultivos de plantas transgénicas es el impacto que 
tienen esta sobre las plantas, en especial en dos 
aspectos, el primero es la generación no deseada 
de híbridos causada por la polinización entre 
estas y las especies silvestres y el segundo es la 
transferencia de genes de resistencia a herbicidas 
de las plantas transgénicas hacia malezas.
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Híbridos no deseados
 
La generación no deseada de híbridos causada 
por la polinización entre las plantas transgénicas 
y las especies silvestres, es muy importante, ya 
que existen factores como el viento, la fisiología 
del polen y la geografía de la zona que son 
imposibles de controlar y debido a que el principal 
método de polinización de la planta de maíz es 
la anemofilia, es decir, la polinización mediante 
el viento, es necesario la separación y utilización 
de barreras entre los cultivos genéticamente 
modificados y las especies silvestre, así como 
una adecuada distancia entre los mismo, como se 
ha demostrado en diferentes estudios, en donde 
se reitera la problemática que representa no 
establecer medidas para garantizar el cuidado de 
las plantas nativas al introducir transgénicos en el 
campo y una de estas medidas es la distancia que 
existe entre dichos cultivos (Carreón-Herrera et 
al., 2011; Guzmán H et al., 2008).
 
Por lo anterior, el Instituto Colombiano 
Agropecuario ha tomado medidas respecto a este 
tema y ha establecido algunas recomendaciones 
dentro las cuales se encuentra  que la distancia 
óptima es de 300 metros entre el cultivo 
transgénico y el no transgénico, no obstante, las 
evidencias obtenidas en campo, muestra que esta 

distancia no se ha aplicado correctamente, ya que 
se han encontrado secuencias de transgenes en 
plantas silvestre, como se corrobora en el estudio 
realizado en  El valle de San Juan (Colombia) 
donde se evidencio que +/- 88% de las parcelas 
presentaban flujo de genes (Chaparro-Giraldo et 
al., 2015).
 
Para concluir, no se ha encontrado un evidente 
impacto sobre las comunidades microbianas 
del suelo y los cambios encontrados en las 
poblaciones de endófitos y en la rizosfera no 
son significativos, sin embargo estos cambios se 
deben a la adaptación de los microorganismos a 
la planta y podrían llegar afectar directamente 
la absorción y disponibilidad de nutrientes para 
la misma. Por este motivo, es importante seguir 
estudiando las interacciones planta transgénica 
y microorganismos. Por otro lado, se debe 
ser consciente de la posibilidad de un cruce y 
posterior generación de híbridos entre el maíz 
GM y el maíz salvaje, el cual se puede generar 
por el tipo de polinización del maíz, por lo tanto 
se deben seguir las recomendaciones establecidas 
por los expertos y autoridades para proteger el 
maíz que no ha sido modificado genéticamente 
y que hace parte de la riqueza, diversidad y 
patrimonio de los diferentes países. 
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