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PREMIS GUILLERIES.
ESTUDIS D'ACTUALITAT

Tot seguit podeu endinsar-vos en una proposta que va sor-
prendre el jurat mateix per la metodologia de recerca sobre la
memoria, importancia i capacitat de recuperacié dels espais
oberts i les pastures en el nostre medi natural. Aquesta cin-
quena edicid, corresponent a l'any 2023, amb el titol Recerca
d'indicadors potencials del passat pastoral dels boscos de les
Guilleries mitjancant la metagendmica del sdl, ens demostra
el que és avui el Premi de Recerca Guilleries. Una aportacié
de la Catedra d’Aigua, Natura i Benestar, formada per I'Ajun-
tament de Sant Hilari Sacalm, la Universitat de Girona (UdG)
i la Universitat de Vic - Universitat Central de Catalunya
(UVic-UCC), en relacié amb la recerca del nostre entorn més
immediat i les problematiques o necessitats del moment que
vivim. Durant aquest llarg periode de sequera que ha viscut
el nostre pais, alguna de les edicions del premi ha abordat
temes relacionats amb l'aigua en el medi natural, el seu us
ladic i la importancia per a la fauna del nostre entorn. En
aquesta edicié aborda un tema d’actualitat i futur vist des del
passat, com és l'adaptacié del medi natural al canvi climatic
i de quina manera la transformacié del medi a carrec de les
persones el pot fer més resilient. La recuperacié dels espais
oberts, de la necessitat de desforestar una part del paisatge,
es reclama des de la visi6 de la biodiversitat, de la prevencié
d'incendis, de I'aprofitament dels regims pluviomeétrics i, a
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vegades, la societat no I'admet o compreén. Estudiar aques-
tes necessitats des de la historia del paisatge ens permet
explicar no només com pot ser el nostre entorn, siné com ha
estat historicament, i que l'arrelament de les persones amb
la ramaderia i I'agricultura tradicionals és una manera de re-
cuperar el nostre passat i assegurar el nostre futur. Agraeixo
als autors, Alex Clop i Ferran Pauné, la seva dedicacié més
enlla de la petita oportunitat que ha comportat aquest premi
i sobretot de fer, amb aquest treball, que els Premis Guilleries
siguin de proximitat, actualitat i prestigi cientific.

Jordi Rotllant Cors
Alcalde de Sant Hilari Sacalm



UNA CATEDRA QUE ES UNA XARXA
BEN TRAMADA, QUE CONNECTA,
ALHORA QUE PROTEGEIX 1 ENFORTEIX

De vegades atribuim molts fets a l'atzar. Sequrament ens
equivoquem. Els canvis passen davant nostre, sovint imper-
ceptibles, i sembren nous escenaris que es fan presents quan
s’ha sobrepassat un llindar. Llavors, mirem enrere i entenem
poca cosa. I potser pensem que simplement ha estat mala
sort.

Podem mirar de capgirar aquesta dinamica per dues bandes.

La primera: que hi ha maneres de coneixer el que és imper-
ceptible als nostres ulls gracies a la ciéncia, a la recerca. El
treball guanyador del premi d'aquest any investiga, a partir
d’indicis, canvis profunds que sén poc perceptibles per a
les persones que viuen a la zona. El treball dona respostes i
permet la prevencid, 'actuacié i el control sobre determinats
canvis que podrien esdevenir més drastics i afectar la vida
del'ecosistema, de les espécies, de les persones en particular.

La segona: que de vegades hi ha elements puntuals que tam-
bé generen canvis que poden tenir efectes positius i molt més
grans del que podria semblar. Ara parlem d'aquesta Catedra.
Any rere any, un teixit d'accions, persones, entitats i, sobretot,
un ajuntament i dues universitats, planifiquen un cicle d'ac-
tuacions dintre d'un itinerari compartit i fixat. A les persones
que gaudeixen d'una de les actuacions, els pot semblar un
element aillat, positiu, plaent, educatiu... Perd quan s’agafa
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perspectiva i s'ajunten els punts, apareix una bastida solida,
un assentament que apuntala la vida al territori, al voltant
de l'aigua, la natura, el benestar. La Catedra és una entesa
construida sobre un objectiu ferm que avanga a pas segur
i mesurat. La bastida es pot ampliar i sempre té espai per
enfortir la base: conéixer, comprendre, estimar, preservar,
compartir el patrimoni natural.

La Catedra, doncs, podem dir que és un espai segur. D'una
banda, perqué malgrat els canvis que genera el clima, en
combat els efectes negatius i busca els positius; de laltra,
perqué és un espai generat des del coneixement. Es una
referéncia contrastada, hi participen les universitats i les
persones expertes del territori, les que el coneixen, les que
hi viuen. Una Catedra que és una xarxa (0 una bastida, per
seqguir la imatge) ben tramada, que connecta, alhora que
protegeix i enforteix.

La Catedra, per tant, com a espai i xarxa del coneixement,
desplega multiples activitats que ens permeten coneéixer i
protegir el territori. Entre aquestes activitats, hi destaca pu-
blicar la colleccié d'obres del Premi de Recerca Guilleries,
que enguany arriba a la cinquena edicié. Els temes tractats
en les edicions anteriors mostren el compromis de la Cate-
dra amb el territori, com es pot veure en els titols:

2021: La comunitat de carnivors de les Guilleries
2022: Gorgues, entre el lleure i la conservacié
2023: Flora de les Guilleries orientals

2024: Els refugis climatics per a la fauna aquatica de les Gui-
lleries

Enguany el titol del treball és Recerca d'indicadors potenci-
als del passat pastoral dels boscos de les Guilleries mitjan-
cant la metagendmica del sol. La metagendmica és un camp
relativament nou que permet estudiar organismes que no es



poden cultivar facilment en laboratoris o estudiar-los en el
seu medi natural. Aixi, aquest treball, contribueix a desxifrar
la historia ecologica de les Guilleries, avaluant els canvis en
la biodiversitat dels microorganismes (bacteris i fongs) del
sol en funcié de quan s’hi van anar abandonant els espais
oberts, de pastura. Cal no oblidar que a les Guilleries l'activi-
tat agricola, ramadera i forestal ha estat historicament molt
important. Tanmateix, aquesta activitat, sobretot la ramade-
ra extensiva, sha reduit progressivament, amb importants
conseqiiéncies ambientals.

Aquesta recerca suggereix especificament que cal valorar
el paper dels herbivors en la gestié del paisatge com una
mesura rellevant per mitigar els efectes del canvi climatic.
Lobertura d'espais genera territoris més biodiversos i més
resilients a la destrucci6é causada pels incendis forestals i
per altres factors. Els autors, Alex Clop i Ferran Pauné, han
fet servir técniques molt innovadores: després dextreure
ADN de mostres de sol, sequenciar-lo i fer-ne analisis bio-
informatiques, han determinat la relacié entre la comunitat
d’herbivors i el sol mitjangant la metagenomica. Els autors
han desenvolupat eines per a una gestié territorial des del
coneixement cientific rigorés. Aquest estudi posa les bases
per a projectes de gran envergadura, de gestié i recuperacié
d’espais oberts en un paisatge molt més divers.

Les Guilleries sén un cas d'estudi, un exemple a seguir en
molts altres espais naturals. Aquesta recerca pot contribuir,
en paraules dels autors, «a I'adaptacié i la mitigacié del canvi
climatic»; en definitiva, a donar resposta a canvis profunds,
tot i que siguin inicialment imperceptibles.

Silvia Llach

Vicerectora de Territori i Compromis Social. Universitat de Girona

Eva Espasa
Vicerectora de Recercai Transferéncia del Coneixement.
Universitat de Vic — Universitat Central de Catalunya
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Les papallones volaven davant nostre tot
seguint el mateix cami que ens duia a la
masia. A banda i banda, un bosc espés les
obligava a desplacar-se per I'inic espai
obert que tenien, el cami emporlanat

dels homes. Ressequit per prims vorals
herbacis i florits, havia esdevingut un
connector ecologic entre les poblacions
d’'escadussers espais oberts. Lespectacle,
cru i punyent, ens parlava de canvis
dramatics: dels pocs espais oberts que
havien resistit 'aforestacié del darrer
segle, com les dues germanes que de mas
estant ens relataren I'esquifida historia
ecologica que guardava el llogaret. Feia
moltes hores que recolliem mostres, i
teniem set, d'aigua i de coneixement.

Quadern de camp dels autors.
Campelles, primavera de 2025
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El canvi climatic, la crisi de biodiversitat i els grans incendis
forestals sén problemes cabdals per a la nostra societat. La
vegetacié té un paper fonamental en la configuracié del cli-
ma de la Terra mitjancant la requlacié dels cicles d’energia,
aigua i biogeoquimics a través de la transpiracié, la inter-
cepcié o la radiacié (Miralles et al.,, 2025). Aquesta influéncia
es propaga per l'atmosfera, des de les escales de microclima
fins a impactar en la circulacié a gran escala i el transport
global de calor i humitat. Les retroalimentacions biosfe-
ra-atmosfera poden explicar fins a un 30 % de la variancia
de precipitacié i radiacié superficial en regions com la Medi-
terrania (Green et al., 2017).

La preocupacié per la desforestacié ha portat a politiques
i programes de reforestacié globals. A la Mediterrania eu-
ropea la seqliéncia d'intensificacié agraria, abandé rural i
aforestacié han conduit a 'homogeneitzacié del paisatge
(Herrando et al.,, 2016) i una propagacié més agressiva dels
incendis forestals (Molina et al., 2010). Alhora, la pérdua de
biodiversitat es mostra no com una mera pérdua d'especies,
siné com un problema d'alteracié de processos essencials
per a la vida humana. Investigacions recents mostren que
les pastures sovint sén antigues i altament biodiverses, pero
continua sent dificil distingir a gran escala entre les pastures
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primaries i secundaries (Bond, 2016). Mentre els ecosiste-
mes primaris sén antics i biodiversos, els secundaris sén
etapes transitories de successié a causa de pertorbacions
i, per tant, sén més joves i menys diversos. Aquest podria
ser el cas d'alguns boscos catalans. Per tant, els esforgos de
reforestacié corren el risc de tenir un efecte contrari a miti-
gar I'escalfament global, tenint en compte menys emissié de
vapor d’aigua, més albedo —quantitat, expressada en per-
centatge, de radiacié que incideix sobre una superficie i que
és retornada a l'espai— i segrest estable de carboni a carrec
de les pastures respecte dels boscos (Dass et al., 2018).

Les Guilleries sé6n un territori amb predomini gairebé abso-
lut de les cobertes forestals. Per tot aixo, la gesti6 forestal
emergeix com una eina ineludible. Recentment, una recerca
en gesti forestal per a la prevencié d'incendis ha reportat
una pérdua dramatica de la funcié herbivora a la Mediterra-
nia i suggereix la necessitat de revisar la definicié de certs
ecosistemes aforestats (Pauné, 2021). Immersos en l'antro-
poce, podriem haver perdut la referéncia a les linies de base
d’alguns processos ecologics (Manzano et al., 2023; Soga,
Gaston, 2018). De fet, estudis recents mostren com a Europa
la vegetacié forestal historica era més oberta (Pearce et al.,
2023) del que preveiem segons la teoria successional. En
parallel, 'abundancia actual d’herbivors és diverses vegades
inferior a les linies de base estimades i ha d'incorporar una
proporcié important d’herbivors, avui només representats
pel bestiar (Serrano-Zulueta et al,, 2023). Per tant, revisar
la dinamica entre els ecosistemes oberts (Bond, 2019) i els
forestals sembla critic.

Disposar de millor informacié sobre el passat forestal en
continents fortament antropitzats és clau per a una gestié
forestal sostenible. Per tant, trobar punts de referéncia per
valorar l'estat d'un ecosistema, primari o secundari, pot
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Alzinar que havia estat destinat a carboneig (Roca del Migdia, Vilanova de Sau).

ser critic per enriquir el debat emergent entre ecosistermes
oberts o boscos tancats com a ecosistemes antics i madurs.
La historia ecologica recent es podria desxifrar no Unica-
ment amb imatges aéries i entrevistes a boscaters i page-
sos d'edat avangada, siné també amb registres del sol. La
informacié historica llunyana no esta geolocalitzada, i els
inventaris d'usos i bestiar sén limitats. En aquest estudi ens
hem preguntat si el microbioma del so6l —el conjunt de mi-
croorganismes que viuen en el sol, incloent-hi els bacteris,
els fongs, els protozous i els virus— ens pot ajudar a salvar
les limitacions temporals dels altres registres i desxifrar la
vegetacié historica en un periode temporal més gran.

Lobjectiu de l'estudi fou el d'explorar si la microbiota dels
sols actuals pot ser un bon indicador dels processos ecolo-
gics historics afeblits o perduts, en arees on no disposem de

17
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registres passats i, per tant, de l'estructura de la vegetacié
historica o prévia a I'antropocé. Concretament, la nostra hi-
potesi fou que el procés d'interaccié pastura-herbivor, és a
dir, 'herbivorisme, podria constituir comunitats microbianes
i fingiques diferenciades entre els ecosistemes oberts i els
forestals, i que malgrat la debilitacié dels cicles funcionals
en quedés un registre al sol.

El microbioma del sol pot reflectir el seu entorn local (Sea-
bloom et al., 2023), i la metagenomica pot ajudar-nos a de-
sentranyar informacié desconeguda (Shrinivas et al., 2019).
Lestructura i la composicié del microbioma en etapes pri-
merenques de la successié es mantenen durant décades
(Jakovac et al., 2021), la qual cosa suggereix que la metage-
nomica podria tenir un paper important en el desxiframent
dels processos de successié. Els canvis en el microbioma del
sol alllarg de la successié secundaria poden estar relacionats
amb la preséncia d'un estoc de microorganismes de l'estadi
original que es mantenen en un estat de laténcia després
de la pertorbacié (Kearns, Shade, 2018). Per tant, als boscos
secundaris es podrien trobar microorganismes propis dels
usos anteriors que podrien ser usats com a marcadors per
estimar l'is d’'aquells sols en époques historiques.

L'estudi del microbioma en I'ambit genomic (metagenomica)
permet caracteritzar la composicié de les comunitats micro-
bianes, basant-se en la sequéncia genomica daquests mi-
croorganismes, i identificar quins sén i les seves abundanci-
esrelatives en mostres ambientals. També permet identificar
les possibles funcionalitats d'aquestes poblacions microbia-
nes en les mostres. Aquesta caracteritzacié es fa de manera
massiva, geneérica i indiscriminada, sense necessitat de sa-
ber préviament quins organismes hi ha a les mostres (Han-
delsman, 2004; Ranjan et al.,, 2016). En ecosistemes edafics,
els quals contenen una diversitat microbiana molt elevada,
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les eines metagenomiques sén de gran valor: ofereixen la
possibilitat de caracteritzar aquestes poblacions encara que
no en sapiguem la composicié (Delgado-Baquerizo et al.,
2018; Van Der Heijden et al., 2008). Els estudis metageno-
mics es poden fer mitjangant la sequienciacié no selectiva de
I'ADN existent en una mostra en el que s'anomena shotgun
metagenomic sequencing. Amb aquesta aproximacio, se se-
quencien totes les molécules dADN en una mostra donada,
en funcié de la seva abundancia relativa. Una altra manera
de caracteritzar el metagenoma d'una mostra és mitjangant
el que es coneix com a targeted amplicon sequencing, que es
basa enla seqtienciacié d'unaregié determinada de '’ADN de
la comunitat present, i que normalment se centra en l'analisi
deregions del genoma especifiques dels gens RNAribosomal
16S per estudiar les poblacions bacterianes i ITS (internally
transcribed spacer region) present en tots els organismes,
enfocat a estudiar les comunitats fangiques. Lis de shotgun
sequencing permet refinar amb més detall la identificacié
i classificacié dels microorganismes, i arriba fins i tot a les
espécies o serotips duna mostra, perqué es disposa de tota
la seqiiéncia genomica d’aquests microorganismes; si més
no, els més abundants. Per contra, el targeted sequencing és
suficientment acurat fins al génere i té, per tant, menys reso-
lucié. A més, el shotgun sequencing pot identificar els gens
presents en el conjunt de la poblacié microbiana i, aixi, ajuda
a inferir millor que el targeted sequencing la funcionalitat
d'aquell microbioma. No obstant aixo, el shotgun sequencing
té un cost molt més elevat que el targeted sequencingino és
estrictament necessari per aconseguir una caracteritzacio
prou informativa de les poblacions bacterianes i fungiques
d'una mostra.

El primer pas consisteix a destriar les particules fines del sol
per extreuren 'ADN. Els protocols que es fan servir reque-
reixen trencar les céllules presents a la mostra perqué alli-

19
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Ramat ovi de raga segurenya pasturant un alzinar. Els herbivors processen la matéria vegetal i
defequen matéria organica rica en nutrients i microorganismes.

berin el seu ADN, per després recuperar-lo eliminant altres
particules, sobretot les inhibidores d'activitat enzimatica,
tals com les substancies hiimiques i polifenols, implicades a
inhibir les reaccions necessaries per seqlienciar les mostres
tal com descriu Wydro (2022). Un cop extret TADN genomic
de les mostres, se'n verifica la qualitat per espectrofotome-
tria (Nanodrop) o fluorimetria (QUbit). A continuacié es fa el
procés de seqlienciacié. Posteriorment, cal una série d'ana-
lisis bioinformatiques per analitzar la informacié. Primer cal
fer un filtratge per eliminar les sequéncies, de forma total o
parcial, amb informacié no relativa als genomes microbi-
ans, o amb poca qualitat de seqiiéncia. Després s'agrupen
les seqliencies en funcié de la similitud de la seqiencia en
unitats taxonomiques (OTU, operational taxonomic units; ti-
picament amb percentatges de similitud superiors al 97%) o
ASV (amplicon sequence variant; amb similituds del 100 %).
Les unitats taxonomiques ja es poden contrastar amb bases

20



INTRODUCCIO

de dades que contenen les sequiéncies de tots els microor-
ganismes presents a la base i permeten relacionar aquestes
sequencies (i les seves abundancies) amb microorganismes
especifics. Segons targeted amplicon sequencing: peralana-
lisi del gen 168 bacteria, les bases de dades més emprades
al mén sén la de SILVA (Quast et al., 2013), la de Greengenes
(DeSantis et al., 2006) i 'RDP (Maidak et al., 1996). Per al
gen ITS eucariota, la base de dades més emprada és UNITE
(Abarenkov etal., 2023). Un cop s’han identificat tots els OTU
o ASV a tots els nivells taxonomics, es poden fer analisis de
composicié poblacional, tals com les abundancies relatives
de cada unitat o organisme, la diversitat composicional dins
de mostra i entre mostres i les comparatives entre mostres
i grups de mostres per identificar marcadors associats a un
grup de mostres pel fet de tenir unes abundancies significa-
tivament diferents dels altres grups de mostres. Breument,
analitzar-ne la riquesa i diversitat alfa i beta.

Les dades d'abundancies metagenomiques sén el que es co-
neix com a composicionals (Gloor et al., 2017; Tsilimigras,
Fodor, 2016). Es a dir, els valors d'abundancia que obtenim
sén proporcions relatives, no quantitats absolutes. Aixo
implica que només seqlienciem una part del metagenoma
existent a la mostra: el nombre total de seqliéncies genera-
des és molt inferior al nombre de molécules dADN presents.
Per tant, si augmenta la proporcié d'un microorganisme, les
proporcions dels altres han de disminuir, encara que les se-
ves abundancies absolutes no hagin canviat. Aixi, cal tenir
en compte que les dades que obtenim sén relatives per no
induir a errors d’interpretacié. A més, les dades metageno-
miques també tenen un elevat percentatge de zeros en les
abundancies relatives (sparse o zero-inflated, en angles).
Alguns d'aquests zeros sén reals —el microorganisme és ab-
sent ala mostra—, perd d’altres no sén certs, i sén causats per
una abundancia relativa tan baixa que no permet detectar
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cap sequencia d’aquell organisme. Per tot aixo, cal emprar
meétodes estadistics especifics per a dades composicionals i
zero-inflated per evitar errors d'interpretacio.

Pertant, la comparacié dels microbiomes edafics de pastures
actives, arees aforestades i sols madurs ofereix I'oportunitat
d'identificar les diferéncies en les seves comunitats micro-
bianes i també la identificacié de biomarcadors d'aquests
sols. La determinacié de biomarcadors pot resultar util per
desxifrar la historia ecologica del lloc, la presa de decisions
en la gestid del territori i 'adaptacié a la crisi global del foc i
I'escalfament global.
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Seleccio de punts de mostratge

Substrat

Per seleccionar les localitats per prendre mostres de sol, es
va encreuar informacié de parametres biofisics i antropics.
Primerament, s'estudia la distribucié espacial dels substrats
geologics (figura 1), atés que la litologia és un factor edafo-
geneétic i podria condicionar les caracteristiques fisicoqui-
miques de les mostres. Algunes argiles faciliten la preser-
vacié d’ADN antic, per la qual cosa les possibles diferéncies
derivades de l'ontogénia —descripcié de l'origen— van ser
tingudes en compte. Cada cop és més comu que els estudis
d’ADN-seda incloguin algunes analisis de la mineralogiaila
geoquimica del jaciment (Evans et al.,, 2025). A les Guilleries
es varen diferenciar dues zones: 1) Al'oest, un substrat domi-
nat per gresos, conglomerats i argiles, amb més potencial de
materials calcaris i argilosos. 2) A la resta de I'area d'estudi,
la granodiorita fou la roca mare dominant; un material silicic
acid, amb un contingut de SiO, superior al 55 %.

Es digitalitzaren les capes a partir del mapa geologic de Ca-
talunya (ICC, 2024) per encreuar-les amb d’altres, i es dife-
renciaren dues zones de mostratge. La primera a l'entorn de
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Vilanova de Sau (figura 1), sobre PEcgr (conglomerats i gre-
sos vermells, formacié de Romegats, lutecia inferior), PEgc
(gresos i conglomerats, cuisia) i PPEa (lutites roges, bretxes
i conglomerats, formacié de Vilanova de Sau, cuisia-thane-
tia). Els mostrejos en bosc i aforestacié se situaren a PEcgr
i PEgc. Els mostrejos en pastura se situaren a PEgc i PPEa.
La segona zona, a l'entorn de Sant Hilari Sacalm, sobre Ggd
(roques intrusives varisques, granodiorites biotitiques).

Figura 1. Encreuament de la capa del substrat amb les explotacions ramaderes actives.

Sector de Vilanova de Sau no granodioritic. PEcgr: conglomerats i gresos vermells, formacio

de Romegats, lutecia inferior; PEgc: gresos i conglomerats, cuisia; PPEa: lutites roges, bretxes

i conglomerats, formacid de Vilanova de Sau; Ggd: roques intrusives varisques, granodiorites
biotitiques; Qr: Quaternari. Bases cartografiques de l'Institut Cartografic i Geologic de Catalunya
(2024) modificades pels autors de l'obra.
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Cobertes del sol i vegetacio

Posteriorment, s'estudiaren les tipologies de vegetacié actual
i historica. S'usaren els mapes de la cartografia dels habitats
de Catalunya a escala 1:50.000 (versié 2), actualitzada el
2012 sobre les ortofotoimatges de 'ICGC de l'any 2018 (Ay-
merich et al, 2014; ICGC, 2018), i I'actualitzacié de cobertes
del sol del 2022. La classificacié i 'agrupacié jerarquica de
les unitats de la llegenda sequi el model de la Llista dels Ha-
bitats CORINE de Catalunya (Vigo et al., 2005). Les dades es
contrastaren mitjancant treball de camp.

Per obtenir dades historiques de tipologies i superficies,
s'usaren les imatges del vol del 1945 i el mapa de cobertes
del sol del 1956 de la provincia de Barcelona (CREAF, 2014).
En les arees de la provincia de Girona on no es disposava
d'aquesta cartografia, s'elabora la cartografia de cobertes per
digitalitzacié en pantalla de l'ortofotografia del 1956 (figura
2), d'acord amb la metodologia del CREAF. Es digitalitzaren
a partir d'una capa d’'origen WMS en format vectorial. A par-
tir del mapa de cobertes es determina I'evolucié i distribucié
de les principals cobertes (forestal, agricola). Per determinar
les arees aforestades, es digitalitzaren els poligons interpre-
tats com a prats i pastures el 1956, excloent-ne els conreus
que en l'actualitat sén bosc. Per determinar intervals d’evo-
lucié intermedis entre el 1956 i l'actualitat (setanta anys), es
treballa amb els mapes del 1987, i es digitalitzaren els prats
i herbassars del 1993. Atés que no s'observaren diferéncies
significatives amb l'actualitat, no es dissenya un mostratge
per a la vegetacié oberta el 1993.
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Punts de mostratge en boscos, pastures i pastures aforestades. Alzinar sobre conglomerats
(Roca del Migdia, Vilanova de Sau). Alzinar sec sobre granodiorites (Puig ses Cadires, Sant Hilari
Sacalm). Antiga parada aforestada (Torrent de la Vileta Xica, Vilanova de Sau). Pastura aforestada
(Turd de la Vileta Xica, Vilanova de Sau). Pastura sobre gresos on s'observa la cala de sol

(Torrent de les Fagedes, Vilanova de Sau). Pastura sobre granodiorites en una antiga feixa

(EL Soler, Sant Hilari Sacalm).
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Figura2. Prats i pastures el 1956 actualment aforestats al sector de Vilanova de Sau, amb les
localitzacions de mostratge per a sols aforestats.

Boscos clars
" dacculifolis
Boscos densos
d'ackulifolis
Baoscos densas.
d'esclerofilles |
laurifolis

Bostos densos de
cadugifolis,
planifalis

A Punt de mostratge

Atés que la vegetacié és determinant en lontogénia del
sol, s'encreuaren les capes amb el mapa d’habitats i es de-
terminaren arees susceptibles de mostratge Gnicament en
el domini de l'alzinar. Per al mostratge d’arees aforestades,
s'exclogueren els antics camps de conreu, atés que sobretot
varen canviar el conreu de la patata pel de coniferes (vegeu
I'apartat d’historia ecologica). Per seleccionar les localitats,
es descartaren els poligons menors d'una hectarea per evitar
I'efecte vora.

Pressid herbivora

Es buscaren les explotacions ramaderes existents a par-
tir del Registre d’Explotacions Ramaderes (DARPA, 2024),
RER, el qual es converti a una capa cartografica (figura 1).
A partir d'aquests nuclis d’ herbivorisme vigents es dissenya
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el mostratge en arees biofisiques similars segons l'historic
d'abandé de l'activitat (vegeu l'apartat corresponent).

Es filtraren les explotacions ramaderes del RER pels camps
«Municipi» (Folgueroles, Sant Julia de Vilatorta, Sant Hilari
Sacalm, Sant Sadurni d' Osormort, Tavérnoles, Vilanova de
Sau), «Sistema productiu» (extensiu i semiextensiu), «Tipus
d’explotacié» (produccié i reproduccid), excloent-ne «Subex-
plotacié» (practica equestre i oci no comercial), «Espécie»
(cabrum, bovi, equid, ovi), i excloent-ne «Classificacié zootéc-
nica» (reproduccio per a sella). Posteriorment, s'exclogueren
les explotacions amb un nombre de caps de bestiar inferior
a 10 UBMajor i 20 UBMenor; és a dir, explotacions d’auto-
consum o sense incidéncia en el territori. Les explotacions
resultants es georeferenciaren i s'encreuaren amb els mapes
de cobertes i geologic (figura 1).

Al sector granodioritic, I'ambit del pla de les Arenes sols oferi
tres explotacions: una de bovi i dues d’ovi. Al sector no gra-
nodioritic, I'ambit dels plans de les Caritats, de les Eugues i
de Morgadeés presenta dotze explotacions, que arribarien a
quinze si shagués inclos el seu limit SE amb la riera Major.

Historia ecologica i usos passats de la terra

Per recollir informacié de la historia ecologica del lloc, es
feren enquestes semiestructurades a ramaders extensius i
boscaters. La llista de contactes inicial, proporcionada per
administracions i experts, va ser ampliada en bola de neu
mitjancant la xarxa de contactes entre informants. S’entre-
vistaren informants als sectors del pla de les Arenes, Solter-
ra, Vilanova de Sau i Sant Sadurni d’'Osormort. Els blocs de
preguntes s'estructuraren en relacié amb els usos passats de
la ramaderia extensiva, els tipus d’herbivors, les seves densi-
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tats iles dates d'abandé de l'activitat a les zones aforestades.
També es busca informacié sobre I'herbivorisme passat a les
arees de bosc, malgrat que 'is predominant fou el carboneig
il'extraccié de fusta. Finalment, es recopila informacié sobre
el nombre i moviments del bestiar actual, a fi de determinar
les carregues ramaderes aproximades per als llocs de mos-
tratge.

Mostratge de sol

Es varen recollir mostres de sols amb tres usos funcionals
dins de l'area geografica de les Guilleries: boscos considerats
poc explotats, amb nulla o carrega herbivora o herbivorisme
residual silvestre, pastures que encara romanen en actiu i
pastures abandonades entre els anys 1950 i 1965. Aquestes
tres tipologies de sol es varen mostrejar en una zona graniti-
ca iuna zona no granitica de les Guilleries.

S’efectua un mostratge de sol superficial en els primers 15
cm de profunditat, havent-ne retirat préviament la virosta.
L'horitzd A és on hi ha més activitat de bioedafon. Per a cada
cas de pastura, aforestacié i bosc s'establiren tres llocs de
mostratge. En cadascuna d’aquestes arees es recolliren cinc
mostres de sol compostes (figura 3). Es recolliren aleatori-
ament cinc submostres de sol en diferents punts escollits a
l'atzar, si bé sempre mantenint caracteristiques similars de
vegetacid, pendent i orientacié. Les coordenades de loca-
litzacié s'indiquen a la taula S1 (annex I). Els sols es varen
mostrejar en diferents dies per evitar I'efecte per lots o batch.
Aquestes repliques shomogeneitzaren en una de sola. El sol
es va assecar a temperatura ambient de laboratori, se n'eli-
minaren les particules grolleres, el material vegetal (arrels) i
el pedruscall i es garbella a 0,2 mm. Finalment, cada mostra
es congeld a -20 °C fins a l'extraccié6 dADN. Una aliquota
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sense congelar es va enviar a laboratori per caracteritzar-ne
la textura, pH, conductivitat, matéria organica i nutrients.
Durant tot el procés des de la recolleccié a la tramesa, les
mostres es varen manipular amb guants de latex per evitar
contaminacié d’ADN.

Figura 3. Punts de mostratge i explotacions ramaderes vinculades.

Extraccid d'ADN, preparacid de llibreries i seqiienciacio

Lextracci6 dADN de les mostres de sol es va fer amb el
DNeasy® PowerSoil® Pro Kit (Qiagen, San Diego, CA, EUA) /
PowerSoil® DNA Isolation Kit (Mobio) seguint les instrucci-
ons del fabricant.

La preparacié de les llibreries de sequenciacié de la regié
16S bacteriana i ITS flngica es va fer a partir de 30 nano-
grams (ng) dADN, els quals es varen sotmetre a amplificacié
mitjangant PCR (reacci6 en cadena per la polimerasa) de les
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Mostratge de sol superficial (El Soler, Sant Hilari Sacalm. Les Fagedes, Vilanova de Sau).

regions: (i) V4 del gen 168 ribosomic bacteria; (ii) ITS2 (in-
ternal transcribed spacer 2) fingica.

Tots els productes de PCR es varen purificar amb els reactius
Agencourt AMPure XP (Beckman Coulter Life Sciences) i
es varen dissoldre en tamp6 d'elucié. Els primers usats per
amplificar la regié V4 del gen ribosomic 16S van ser: 16S:
515F: 5-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3’; 806R: 5-GGACTAC-
HVGGGTWTCTAAT-3 (Parada et al.,, 2016). Aquests primers
amplifiquen una regié d'aproximadament 290 parells de
bases nucleotidiques (pb), depenent del grup taxonomic. Els
primers per amplificar la regié ITS2 del gen ITS fangic van
ser: ITS3: 5-GCATCGATGAAGAACGCAGC-3; ITS4: 5-TCC-
TCCGCTTATTGATATGC-3’ (Gardes, Bruns, 1993). Aquests
primers amplifiquen una regié de 250-450 pb en funcié del
grup taxonomic.

La mida i la concentracié d’ADN de les llibreries de seqiien-
ciacié es van mesurar amb un aparell Agilent 2100 Bioana-
lyzer (Agilent Technologies). Només les llibreries que varen
superar el llindar minim de quantitat dADN es varen se-
quenciar en un seqtienciador DNB (MGI Tech Co., Ltd., Xina)
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Registre de mostres. Assecatge a laboratori de mostres de sol
garbellat per a la seva analisi posterior.

Mostres preparades per a l'extraccié d'ADN.

per generar sequéncies aparellades (paired-end reads) de
300 nucleotids.

Analisis bioinformatiques

Filtratge de les dades de seqiienciacio

El procés de filtratge va incloure eliminar: 1) regions amb
baixa qualitat de seqiéncia: aquelles parts de les lectures de
sequencia generades (sequencing reads) amb valors mitjans
de qualitat Phred inferiors a 20, en finestres lliscants (sliding
windows) de 25 pb. També es van eliminar els reads amb una
longitud inferior al 75% de la seva llargaria original després
del truncament; 2) seqiéncies amb adaptador: reads con-
taminats amb sequéncies d'adaptadors (15 pb encavallades
entre reads i 'adaptador amb un maxim de 3 pb de desajust
permes); 3) bases ambigiies: reads que contenien bases N; 4)
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sequencies de baixa complexitat: per defecte, aquelles que
contenien 10 pb consecutives iguals.

Per garantir l'eliminacié de les seqtiéncies barcode de les lli-
breries de pool, les sequéncies es van assignar a les mostres
corresponents mitjangant alineacions (sense desajust de ba-
ses) contra les sequéncies barcode.

El filtratge es va fer amb els programes informatics: i) iTools
Fqtools fqcheck v.0.25 (Droop, 2016); ii) cutadapt v.2.6 (Mar-
tin, 2011); iii) readfq v1.0.

Connexidé de sequéncies en tags: per als paired-end reads
que presentaven un encavallament minim de 15 pbiun index
de desajustament (mismatching ratio) ¢ 0,1, es va obtenir la
sequencia consens (tag) amb l'eina bioinformatica FLASH
(Fast Length Adjustment of Short reads) v1.2.11 (Magod, Sal-
zberg, 2011).

Agrupacid de seqiiencies en OTU

Les sequencies consens es varen agrupar segons una si-
militud de seqiiéncia superior al 97 % mitjangant UPARSE
(Edgar, 2013). Les seqliéncies quimeériques es varen elimi-
nar de I'analisi amb UCHIME v4.2.40 (Edgar et al., 2011). Les
taules d'abundancia de les unitats taxonomiques operatives
(OTU) per a cada mostra es van generar amb l'eina USEARCH
v7.0.1090 (Edgar, 2010).

Anotacid taxondmica i abundancia dels 0TU

La sequiéncia representativa de cada OTU es va alinear con-
tra la base de dades taxondmiques de seqiiéncies correspo-
nents amb l'eina bioinformatica RDP Classifier v2.2 (Wang,
Cole, 2024), usant un llindar minim d’identitat de sequéncia
del 60 %.
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Es varen emprar les bases de dades taxonomiques seguients:
a) RDP - Release 19 (2023-07-20) per a bacteris (Wang, Cole,
2024); b) UNITE - Versi6 10 (2024-04-04) per a fongs (Kal-
jalg et al,, 2005).

La composicié i abundancia de cada microorganisme es va
determinar a partir de les seqliéncies consens amb la funcié
USEARCH GLOBAL de l'eina USEARCH (Edgar, 2017). La
classificacié taxonomica inclogué sis nivells: filum, classe,
ordre, familia, génere i especie. Labundancia s'expressa en el
nombre de sequéncies consens que es mapen en aquell OTU.

Les taxonomies pertanyents a arqueus no es van tenir en
compte i es van eliminar en les analisis posteriors. Aquest
treball se centra, doncs, en la caracteritzacié de bacteris i
fongs.

Analisi de diversitat

Analisi de diversitat alfa

Es va avaluar la diversitat d’espécies (riquesa i uniformitat)
en la composicié microbiana dins de cada mostra o grup de
mostres amb el programari Mothur v1.31.2 (Schloss et al.,
2009). La riquesa es va mesurar mitjangant el nombre d'es-
pécies observades i amb les estimacions de diversitat, in-
ferint també els taxons presents, perd no observats per la seva
baixa abundancia (parametres chaol i ACE). També es van
mesurar els indexs de Shannon i Simpson, que combinen la
riquesa amb la distribuci6 relativa d’abundancies. Lentropia
de Shannon (H) i la diversitat de Simpson (I/D) sén els indexs
més usats (Pielou, 1975). Aplicarem l'index de Shannon, ates
que el de Simpson atorga més pes a les espécies abundants
subestimant les rares i, per tant, podria reforgar l'extrema
dominancia de poques espécies en alguna mostra.
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Finalment, també es va calcular I'index de cobertura (Good’s
coverage index), que mesura la proporcié de taxons presents
en la mostra que s’ha identificat en la seqiienciacié. Aquests
parametres es descriuen a la taula 1.

Taula 1. Resum dels parametres usats per mesurar la diversitat alfa de les mostres.

Parametre Qué mesura

Sobs (observed species) Recompte brut de taxons observats
ch Riquesa estimada, incloent-hi taxons poc
ao
abundants
Riquesa estimada basada en taxons poc
ACE
abundants
Sh Riquesa i uniformitat. Com més alt el
annon PO .
valor, més diversitat en la comunitat
Simpson Dominancia: relacid inversa amb uniformitat

Sequencing completeness. Com més alt

Coverage good's estimate el valor, més cobriment de mostreig

Analisi de diversitat beta

Es va usar la metodologia NMDS (non-metric multidimen-
sional scaling) per reduir la dimensionalitat de les dades i
observar la clusteritzacié de les mostres en funcié de la com-
posicié. Les dades bacterianes i fingiques es van analitzar
per separat.

La diversitat beta mesura la diferéncia en la composicié mi-
crobiana entre mostres o grups de mostres. Primer es varen
normalitzar les abundancies microbianes en funcié de la
profunditat de seqiienciacié. La diversitat beta es va calcu-
lar sobre les abundancies normalitzades amb el programari
QIIME v1.80 (Caporaso et al., 2010).

La diversitat beta entre grups es mostra en figures que com-
binen UPGMA (unweighted pair group method with arith-
metic mean), que agrupa les mostres de manera jerarquica
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en branques en funcié de la seva similitud, i el barplot de
I'abundancia de taxons.

Es van mesurar els valors de Bray-Curtis i UniFrac ponde-
rat (weighted) i no ponderat (unweighted). Les tres mesures
tenen en compte parametres diferents de la composicié mi-
crobiana i, per tant, és bo d'explorar-les totes. La mesura de
dissemblanga de Bray-Curtis es basa exclusivament en les
abundancies relatives de les OTU i esta fortament influida
per les OTU més abundants. LUniFrac ponderat combina
informacié sobre les distancies evolutives i les abundancies
relatives dels taxons, siguin abundants o rares, i, per tant,
també avalua si hi ha diferencies evolutives. L'UniFrac no
ponderat es basa en la preséncia/abséncia de taxonsiles se-
ves distancies filogenétiques, cosa que permet veure l'efecte
dels taxons amb abundancies rares, les quals no es detecten
en els dos tests anteriors.

Analisi de similitud metagenomica entre les mostres

Per obtenir una mesura objectiva i quantitativa de la fiabi-
litat de I'agrupament de les mostres en els grups d’ts del sol
corresponents, es van emprar dos tests estadistics no para-
meétrics. Un fou una analisi de permutacié6 MRPP (multiple
response permutation procedure), que mesura si la distancia
en la composicié (microbiana) entre grups és significativa
(McCune, 2006). Aquesta diferéncia pot ser de localitzacié
(diferéncies en la mitjana) o de dispersié (diferencies en la
distancia dins del grup) (Warton et al., 2012). EEMRPP es basa
en una matriu de distancies i empra mesures de distancia de
Bray-Curtis per avaluar si la diferéncia entre grups és signi-
ficativament superior a la diferéncia dins dels grups. Lanalisi
genera un valor A que indica la diferéncia entre grups, iduu a
terme un test de permutacioé per avaluar la significacié esta-
distica d'aquesta diferéncia.
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Deteccid de biomarcadors diferencials

Per identificar marcadors metagenomics per a cada ts del sol,
i en particular les antigues pastures actualment aforestades,
es va emprar l'eina LEfSe (linear discriminant analysis effect
size) (Segata et al., 2011). Lalgoritme LEfSe esta dissenyat per
trobar quins elements del microbioma ajuden millor a separar
els grups de mostres i, per tant, es podrien considerar com a
marcadors de grup. Leina usa primer el test no parametric de
Kruskal-Wallis sum-rank per detectar diferencies significati-
ves estadisticament. Sequidament, empra el test de Wilcoxon
rank-sum per avaluar la consisténcia bioldgica d'aquestes di-
feréncies. Finalment, l'efecte del possible marcador és avaluat
mitjangant una analisi discriminant lineal (LDA). En resum,
LEfSe permet identificar quins microorganismes, gens o fun-
cions géniques diferencien millor dos grups.

Per identificar possibles marcadors capagos de detectar la
funcié herbivora en el passat per a terrenys actualment ocu-
pats per boscos (pastures abandonades), es van buscar OTU
que complissin una de les condicions seguents: (i) preséncia
en pastures actives i abandonades i abséncia en boscos, o (ii)
preséncia en boscos i abséncia en pastures actives i abando-
nades.

Es va fer un cribratge inicial per seleccionar inicament els
OTU que: 1) mostraven una tendéncia creixent o decreixent
consistent quan es comparaven les abundancies mitjanes
entre pastura activa, aforestacié i bosc; 2) tenien una suma
d’abundancies mitjanes igual o superior a deu entre tots tres
grups; 3) presentaven una diferéncia absoluta entre abandé
i bosc igual o superior a dos.

Amb aquests criteris, es van seleccionar 611 OTU bacterians
i 257 OTU fangics. Se'n van considerar possibles marcadors
de pastura els OTU amb abundancia superior a O, pel cap
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baix, a cinc mostres de pastura activa i cinc d’abandé, i amb
abundancia O a un minim de quatre mostres de bosc. A l'in-
revés, es van considerar com a marcadors de bosc aquells
OTU amb abundancia superior a O en un minim de tres de
les cinc mostres de bosc, i abundancia O en almenys quatre
mostres tant de pastura activa com d’abandé.
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Caracteritzacid de sols

Varem prendre mostres de sols per determinar-ne les ca-
racteristiques fisicoquimiques. Les particules d’'argila-llim
s'uneixen als fragments d’ADN i redueixen l'activitat en-
zimatica (especialment les nucleases d’ADN), i alenteixen
la degradacié i fragmentacié de 'ADN (Evans et al,, 2025).
Les argiles esmeéctiques, que sén argiles expansives, tenen
una capacitat d’adsorcié d’ADN molt més gran que altres
tipus com la caolinita (Kjeer et al., 2022). Els acids humics
tenen una alta capacitat d'adsorcié i plantegen problemes
en la capacitat de descobrir 'ADN durant l'extraccié (Saeki
et al., 2011). La montmorillonita, del grup de les esmectites,
és un dels tipus d’argila que millor preserva ’ADN. La seva
estructura laminar presenta una alta superficie especifica
per interactuar amb biomolécules, i la seva carrega negativa
interactua amb les carregues de 'ADN i en facilita I'adsorcid,
protegint-lo d'enzims degradants. La caolinita i la illita sén
menys efectives. A la granodiorita, l'alteracié dels feldespats
genera caolinita (en condicions més acides i humides) o illita
i esmectites (en condicions més basiques o amb disponibi-
litat de Mg/Ca). A l'area d'estudi, el potencial de preservacié
d’ADN podria ser, doncs, de moderat a baix: als sols gra-
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nodioritics estudiats la meteoritzacié dona illita i caolinita
(Cortés, 1989).

La capacitat dels conglomerats és més variable en funcié de
si el ciment és silici i els clasts inclouen roques feldespati-
ques. Els conglomerats vermells de Romegats inclouen gra-
nitoides, quars i altres roques metamorfiques, amb matriu
argilosa i ciment de calcita. Amb més probabilitat de produir
caolinita i molt poca esmectita, el potencial de preservacié
seria baix. En el cas de les lutites roges, bretxes i conglo-
merats (formacié de Vilanova de Sau), solen contenir illita i
caolinita i, en menys proporcid, esmectita. Per tot aixo, el po-
tencial a tota I'area d'estudi seria baix (o moderat) i, a priori,
sense diferéncies significatives entre els dos tipus principals
de substrat.

Als terrenys no granitics, les mostres de sols en pastura pre-
senten un pH de neutre a lleugerament acid, una conducti-
vitat electrica molt baixa (no limitant per a la produccié ve-
getal) i un contingut de matéria organica mitja, mentre que
el carbonat calcic és inapreciable. El contingut en nutrients
és baix excepte per al magnesi i el sodi, que estan en valors
normals (taula 2).

Als sols forestals, també de neutres a lleugerament acids, la
matéria organica és molt alta. El calci presenta valors alts i
el potassi i el magnesi els ofereixen normals. El contingut en
bor és més alt que per a les pastures i assoleix nivells normals.

Ales antigues arees de pastura, ara aforestades (estat d'aban-
do), les caracteristiques son similars als sols forestals, per bé
que en una mostra el potassi i el bor se situen a nivells baixos
i no pas mitjans. El pH és més variable, tot i que el podem
considerar neutre. Si bé en aquest sentit aquesta mostra
s'assemblaria més a les arees actualment pasturades, el con-
tingut en materia organica és el propi del bosc, i en conjunt
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sén sols semblants als forestals. Els valors de potassi, calci i
magnesi sén normals o mitjans. El contingut en bor esta entre
els valors dels forestals i dels pasturats.

Taula2. valors mitjans dels parametres del sol per categoria.

Nitrogen Carboni (C)
Bor (B)mg/ | Calci(Ca) Magnesi nitric (N) | Potassi (K) Sodi (Na) organic %
kgs.m.s. mglkg (Mg) mg/kg mglkg mglkg mglkg S.Mm.S.
No granitic 039 286033 483 18719 2,00 133,23 37,90 272
Granitic 023 194458 806 257,06 2,98 173,07 35,42 3,57
Pastura 018 159644 626 176,76 2,67 135,25 28,26 1,91
Aforestacié 034 338797 531 233,70 173 146,49 45,08 3,68
Bosc 045 242533 731 255,51 313 176,72 38,62 4,33
Conductivitat |  Materia Arena total
electrica | organica (0,05 Relacid calci/
259G dS/m | oxidable % 2mm) % magnesi
No granitic 010 469 662 7180 176 8,36 Franco- 15,29
arenosa
Granitic 0,07 616 562 75,89 1578 861 Franco- 7,56
arenosa
Pastura 0,05 329 614 72,06 16,85 1013 Franco- 9,05
arenosa
Aforestaci6 011 634 655 73,23 16,83 694 Franco- 14,50
arenosa
Bosc 0.1 746 563 76,22 14,82 8,69 Sense 9,48
dominancia

Per als terrenys granitics, les mostres de sols en pastura pre-
senten un pH de mitjanament a lleugerament acid. A la mos-
tra 1, una elevada materia organica i un nivell alt de fosfor
indiquen la fertilitat induida pels herbivors. Aquesta fertilitat
superior s'explica per més proximitat al corral. Els nivells de
potassi, calci i magnesi sén normals, perd superiors en con-
junt a la zona no granitica. Les altres mostres tenen un nivell
de matéria organica mitja i també en nutrients; el fosfor baixa
substancialment, peré amb una relacié inversa amb el bor,
que augmenta a la mostra 2 tot i mantenir-se a nivells baixos.
El contingut en fosfor a les pastures no granitiques es podria
atribuir a I'extraccié dels conreus anteriors a l'época actual
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de pastura, i és el més baix a la mostra 3, menys frequentada
pel bestiar.

A bosc, la matéria organica és molt alta i, com als boscos
no granitics, també augmenta el magnesi, el potassi i el bor.
Tanmateix, el pH és fortament acid.

A les mostres en estat d'abandé de la pastura shi veu nova-
ment un estat intermedi, amb pH lleugerament acids, mate-
ria organica molt alta i uns nivells de magnesi, potassi, calci
i bor entre els dos altres estats.

A partir del test Kruskal-Wallis s'observen diferéencies
significatives entre sols granitics i no granitics per al pH
(P=0,0018); és inferior als granitics amb un 5,62+ 0,504,
respecte d'un 6,62+ 0,620 en no granitics. Alhora, per al con-
tingut en magnesi (P=0,03), amb 187,19+ 60,737 mg/kg als
no granitics, respecte dels 257,06 + 73,302 dels granitics. La
relacié calci/magnesi (P=0,017) i calci/potassi (P=0,007) és
superior als no granitics.

Comparant els estats de pastura, aforestat i bosc, s'obser-
ven diferéncies significatives per al calci (P=0,032), el sodi
(P=0.039)ila conductivitat eléctrica (P=0,008). Amb el test
de Wilcoxon corregit per multiple testing and BH destaquen

Presa de mostres en una pastura aforestada. Registre de codis, coordenades i altra informacio
per a cada mostra.
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les diferéncies en calci entre pastura i aforestat (P=0,045),
en sodi per a pastura comparat amb aforestat (P=0.045), en
conductivitat eléctrica per a pastura amb bosc (P=0,013) i
per a pastura amb aforestat (P=0,013).

Historia ecologica

Per contextualitzar la pressi6 herbivora a cada area de mos-
tratge, varem dur a terme entrevistes semiestructurades a
informants locals. Es constata com I'any 1960 fou el darrer
que es va explotar el bosc per a carbé. El 1961 ja no es van
fer les piles. Aquest fet dona robustesa al mostratge de zones
forestals i les aforestades a partir del 1956, i confirma l'ab-
seéncia d’herbivorisme fins a l'actualitat. Tradicionalment, el
carbé es transportava amb animals de bast (matxos), que
pasturaven el bosc. A les masies els ramats eren petits per
explotar el seu tros. Pasturaven el bosc i els conreus. Les va-
cades, de dos a sis caps, s'usaven per a les feines agricoles
i vivien més dels camps, amb farratgeres com la trepadella.
Segons les cases es tenien ovelles, cabres o vaques. Als in-
drets de dificil pas es tenien cabres, en ramats de vint-i-cinc
a trenta caps, que vivien per tot arreu. Algunes cases ajun-
taven els ramats d'ovella o vaca de vedell per transhumar a
I'Alt Ter. Tanmateix, moltes cases no tenien ni ovi ni cabrum.
A partir del 1960 es va anar deixant de pasturar el bosc.
L'evolucié historica de I'herbivorisme a les masies de I'am-
bit s'exposa a la taula 3 (bestiar anterior al 1960) i la taula 4
(bestiar el 2024). Per tant, el procés d'abandé de la principal
activitat forestal a les Guilleries, el carboneig, fou sobtat. La
incipient i autarquica silvopastura, associada als masos i
arees més accessibles, rapidament fou relegada a les millors
terres. Per tant, podem establir amb forca claredat un procés
d'aforestaci6 del mosaic de pastures entre els anys seixanta
del segle passat i l'actualitat.
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Taula 3. Incidencia del bestiar a 'ambit d'estudi, segons espécies, nombre de caps i tipus de vegetacié
pasturada, amb anterioritat al 1960.

Bestiar Observacions

Vegetacid pasturada

Ambit: Vilanova de Sau

Can Burjada

Vaques

Camps; el bosc

Les vaques preferien

és pineda l'alzinar a la pineda.

En pinedes no hi
entrava el cabrum
per preservar la
planconeda

Can Serra Sense ramat Cap

Can Torres ND

Can Valenti 3 vaques Camps

Crivillers Vaques; sense ramat Camps Alzinar, no apte

per a ovelles

Font d'en Marti

Cabrum de carn

Feixes i bosc, fins
als pasturims de
la Font Seca

Pasturat de 1980
a 2005 pel ramat
de les Fagedes

L'Espluga

Vaques de llet

Camps i bosc

La Font

Vaques de llet i ramat
de les Fagedes

Vaques estabulades;
ovi als camps

Les Fagedes

15 vaques i 2 bous
(<1950); 80 ovins i
15 vaques de vedell

Camps i bosc, fins
als pasturims de
la Font Seca

Sense cabrum: és
pineda. L'ovi dormia
a corral per recollir
fems per a patates

Les Tallades

2 a 3 porcs extensius;
vaques de vedell

Abandé el 1980

Mogades 9 vaques Camps, fins als

pasturims de

la Font Seca
Serrabaixa Ramat de les Fagedes ~ Camps (1956) i

pastura de rostolls

fins al 2013
Verneda de Vaques de llet Camps i bosc Pastura fins a
Sant Feliu les Parades
Vila del Prat Ramat (<1920)

Vileta Grossa

Vaques estabulades;
ramat de cabrum
(<1920)

Seguint més els
camps que el bosc

Bosc de la Pendissa
en amunt mai
pasturats

Vileta Xica

Sense ramat

Casa molt petita.
La Pendissa i Vileta
Xica: parades a dall
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Bestiar Observacions

Vegetacid pasturada

Ambit: Pla de les Arenes

Cortals del Mig

Bous ivaques, 829
caps; sense ramat d'ovi

Camps Finca molt petita. Tot

l'ambit de les Arenes

pasturat als seixanta,
excepte els penjats. A
les artigues (patata)
es feia guaretde 4 a
5 anys amb ginestar

i pastura ovina

Cortals d'en Serra

Bous, 6 a7 caps
(<1975); ovi (<1990)

Cortals de Tarrés 80 a 90 caps d'ovi Alvoltant del mas EL1965 desapareixen

112 a13 de bovi
Mas Carbo 15 a 16 caps de bovi EL1980 desapareixen
La Fabrega 150 a 200 caps d'ovi
Mas Joan Ovi Se seguia tot Entre 19601970

es va abandonar

Tortadés Ovi Se seguia tot
Altres ambits

Can Roureda

Bovi (<1980)

El Soler Bovi (<1985) Camps Pastura d'hivern
per a fems

Malagarsa Ramat (<1970)

Montdois (Rupit) Bestiar Camps Bosc sequer

Sant Andreu Cabrum de carn Bosc Bosc de dificil

de Bancells

accés no pasturat

Querds Bestiar Camps i rodalia; Molt muntanyds
no a muntanya i bosc sequer
Vallclara Ovi (650 caps) i Bosc fins a Querds

cabrum de carn
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Cas d'estudi 1.
Comparativa del canvi del paisatge
durant els darrers 100 anys.

1T La zona de la Roca d'en Pla (Sant Hilari Sacalm)
als anys vint del segle xx mostra uns turons
adevesats, amb arbres dispersos sobre un mosaic
de pastura herbacia (vessant superior) i de pastura
arbustiva (vessant inferior), i un patré similar en
mosaic als turons del fons paisatgistic. Un segle
després, el 2025, el mateix punt visual és dins
d'una castanyeda densa que forma un continu
forestal amb un alzinar dens. A la foto del detall
de la creu culminal del turé es pot apreciar com
l'alzinar cobreix completament les grans roques.
L'antic us forestal multiple, amb aprofitament
d'herbes i llenyes, ha donat pas l'Us ludic en
terrenys aforestats per abandé.
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1 Als anys vint del segle xx a la Petjada del
Dimoni (Sant Hilari Sacalm) s'hi observa una terra
de pastura a tot l'entorn, amb herba ben arranada
i pocs arbustos, fruit de l'aprofitament per part de
ramats mixtes d'ovi i cabrum. Els ramats, petits o
mitjans, eren habituals a les cases per a l'obtencié
de proteina, llana i llet en terrenys no llaurables.
S'observa la discontinuitat entre els estrats
arbustiu i arbori, gracies al ramoneig, que impedia
la propagacio del foc. El mateix punt d'observacio,
l'any 2025, mostra un terreny forestal, amb una
plantacié d'avet de Douglas tallada parcialment i a
la dreta una plataneda de ribera. L'estrat arbustiu
dificulta l'observacio de la roca.

1 Les artigues solien ser zones de muntanya
suau que s'havien fet servir com a pastura,
sovint emmatada amb ginestars. Al segle XIX i
principis del xx es llauraven i acollien el cultiu
de la patata. A partir de mitjan segle xx, atesa
la fi de l'autarquia del pa i tenint en compte que
eren terres prou aptes per al cultiu, s'hi varen
fer plantacions de coniferes per a produccié

de fusta. Les imatges son del Pla de les Arenes
(Sant Hilari Sacalm).
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Taula 4. Incidéncia del bestiar a l'ambit d'estudi, segons espécies, nombre de caps i tipus de vegetacié

pasturada, l'any 2024.

Masia o lloc Bestiar Vegetacid pasturada Observacions

Ambit: Vilanova de Sau

Can Burjada ND

Can Serra ND

Can Torres Bovi de carn

Can Valenti No

Crivillers Bovi de carn

Font d'en Marti No

La Font No

L'Espluga Vaques de vedell Camps i bosc

Les Fagedes Ovi: 400 caps Fins al 2020 camps  Transtermitancia
(2020), 50 i bosc; actualment a Castanyadell
caps (2024) sols feixes del 1r de juliol al

Ir d'octubre

Mogades 80 vaques de carn Camps i rodalia

Serrabaixa No

Verneda de Sant Feliu ~ Vaques de vedell Camps i bosc Pastura fins a
les Parades

Vila del Prat No

Vileta Grossa Vaques, 2 caps Camps Fins als anys 80-
90 vaques de llet

Vileta Xica

No

Ambit: Pla de les Arenes

Cortals del Mig

Ovi

Pasturims, camps
i vorals de bosc

Es pastura tot l'any
amb carrega mitjana

Cortals d'en Serra

Ovi de llet: 150 caps

Camps i rodalia

Formatgeria

Cortals de Tarrés

ND

Mas Carbé Ovi dels Cortals Pasturims i camps Es pastura tot l'any
del Mig perd amb carrega
molt baixa
La Fabrega ND
Mas Joan ND
Tortadés ND
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Masia o lloc Bestiar Vegetacid pasturada Observacions

Altres ambits

Can Roureda No

El Soler Ovi: 80 caps Bosc i feixes Des del 1999. Tot
l'any. Pernocta
acorral

Malagarsa No

Montdois (Rupit) ND

St. Andreu de Bancells Cabrum de carn Bosc

Querds Cabrum de carn Bosc Pastura incipient
amb ramat de
Vallclara

Vallclara Oviicabrumdecarn Bosc

Metriques de seqtienciacid i deteccid d'0TU

Per avaluar el microbioma del sol, varem extraure i seqiien-
ciar 'ADN del sol. Per a cada mostra, es varen generar entre
45,11 47,8 milions de pb (parells de bases) de seqiéncia, de
les quals entre el 94,2 % i el 99,9 % mostraren prou qualitat per
ser emprades en l'analisi dOTU (taula 5). Es varen obtenir una
mitjana de 88.500 i 81.000 seqtiéncies emparellades per les
llibreries bacterianes i fungiques, respectivament. D’aquestes,
entre 59.000 i 75.000 sequéncies bacterianes i entre 72.000 i
79.000 de flingiques varen agrupar-se en 3.029 a 4.363 OTU
bacterians i 352 a 1.031 OTU fungics, per mostra (taula 6). En
el conjunt de les mostres, es varen identificar 8.533 i 3.671
OTU bacterians i fingics, respectivament.
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Taula 5. Metriques relatives a la seqiienciacié i mapatge de les seqiiéncies en OTU. A sota:

Bacteris
Mostra| DB NB QB DN SB SN| DB NB @B DN  SB SN
P_1 472 2245 0012 45 92893 88531 453 0001 0022 45 82428 81620
P2 474 2412 0013 45 93201 88514 454 0001 0031 45 82886 81798
P_3 451 0003 0020 45 88572 88365 453 0001 0020 45 82900 82.100
NP1 478 2824 0015 45 93928 88470 454 0000 0019 45 83040 81933
NP2 452 0062 0013 45 88754 88348 451 0002 0016 45 82797 82244
N_P_3 460 0959 0011 45 90370 88.429 467 1593 0023 45 85726 82.422
A1 474 2402 0018 45 93212 88473 451 0001 0017 45 82521 81951
A2 476 2590 0012 45 93552 88499 451 0001 0026 45 82680 82103
A3 475 2532 0014 45 93416 88473 452 0001 0027 45 82937 82294
N.A1 464 1418 0020 45 91164 88406 454 0001 0018 45 83.387 82336
N_A_2 451 0005 0015 45 88628 88407 455 0001 0027 45 83.680 82.389
N_A_3 451 0004 0016 45 88631 88409 456 0002 0015 45 82918 81331
B_1 477 2753 0016 45 93.964 88582 4571 0,001 0,014 45 81730 81199
B_2 477 2757 0015 45 93.928 88.560 453 0,002 0014 45 81991 8131
B_3 472 2299 0017 45 92960 88535 451 0,004 0,012 45 81745 81451
N_B_1 477 2725 001 45 93.807 88504 459 0,002 0,014 45 83.330 81467
N_B_2 456 0471 0014 45 89.429 88.391 451 0,000 0,016 45 82.063 81.591

Codis de mostra segons nomenclatura de la taula ST (Annex I).

DB: nombre de megabases de sequéncies generades; NB: percentatge de bases nucleotidiques

ambiglies; QB: percentatge de bases nucleotidiques de baixa qualitat; DN: nombre de megabases de
seqliéncies de bona qualitat i usades per a analisis posteriors; SB: nombre de seqiiéncies obtingudes;
SN: nombre de sequiéncies de bona qualitat i usades per a analisis posteriors.
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Taula 6. Nombre de seqiiéncies consens i d'OTU en cada mostra.

Mostra | Nombre de Nombre Nombre de seqiiéncies Nombre
seqiiéncies consens d'oTU consens d'oTU
P_1 65.261 4.363 77.449 670
P_2 61.180 4.335 73.292 916
P_3 63.661 3.873 75.951 1.031
N_P_1 59.857 3.738 77.925 725
N_P_2 67.156 4157 78.512 522
N_P_3 72.348 3.983 78.771 352
Al 70.469 4.354 77.755 903
A_2 65.684 4.236 77.928 1.007
A_3 64.867 4130 76.902 840
N_A_1 59.143 3.029 78.636 726
N_A_2 63.966 3.537 76.836 687
N_A_3 59.092 3.643 76.825 722
B_1 66.865 4.215 77.228 791
B_2 66.311 4.219 74.262 741
B_3 74.738 3.559 77.395 697
N_B_1 69.101 4145 77.301 683
N_B_2 63.814 4.034 72.276 704

Codis de mostra segons nomenclatura de la taula ST (Annex I).

Les corbes de rarefaccié* mostraren un elevat grau de satu-
racié en la deteccié d’OTU, de diversitat microbiana, i encara
que no s'observa saturacié en el nombre d’espécies observa-
des, s'intuia una tendéncia a l'aplanament de la corba, cosa
que probablement indicava que els microorganismes no de-
tectats tenen abundancies baixes (figura 4).

TLes corbes de rarefaccié generalment creixen rapidament al principi, a mesura que es troben les
espécies més comunes, pero acaben assolint un altipla, que correspon a les poques espécies rares
que queden per trobar quan s'analitzen mostres més grans.
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Figura 4. Corbes de rarefaccié per a les dades bacterianes (A) i fingiques (B).
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Composicid bacteriana i fiingica dels sols

Esva feruna analisi bioinformatica per avaluar la composicié
del microbioma del sol. La composicié bacteriana i fngica
de les mostres de sol de les Guilleries es troba dins dels para-
metres habituals i caracteristics dels sols, tal com es detalla
en articles de revisié (Fierer, 2017; Delgado-Baquerizo et al.,
2018; Philippot et al., 2024). Les OTU identificades correspo-
nen a 888 i 1.681 entitats taxonomiques tniques (no redun-
dants) bacterianes i fingiques, respectivament, la qual cosa
ens indica més redundancia bacteriana (8.533/888=9,6)
respecte de la fingica (3.671/1.681=2,2).

Tant per a bacteris com per a fongs, el nivell taxondmic més
abundant correspon al d'espécie, sequit dels de génere, fa-
milia, ordre, classe i filum (taula 7). Val a dir que les classifi-
cacions d’espécie shan d'interpretar amb precaucié: acostu-
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men a tenir un rang de confianga limitat, i en especial per als
bacteris (Schoch et al., 2012).

Taula 7. Nombre no redundant de bacteris i fongs identificats per a cada nivell taxondmic.

Nivell taxonomic Bacteris Fongs
Regne 1

Filum 10 4
Classe 17 gl
Ordre 36 35
Familia 88 85
Geénere 177 189
Espécie 559 1.356

Dels taxons bacterians detectats, els més abundants inclouen
els filums Acidobacteriota (23 % del recompte d’abundancies
d’'OTU microbians), Verrucomicrobiota (22 %), Pseudomona-
dota (21%) i Actinomycetota (12 %). D'aquests, i per al conjunt
de totes les mostres analitzades, entre els vint taxons més
abundants, s'inclouen majoritariament OTU en I'ambit del fi-
lum Acidobacteria, de les classes Spartobacteria i Gammapro-
teobacteria, dels géneres Mycobacterium i Paraburkholderia,
i les espécies Bradyrhizobium canariense, Sphingomonas
limnosediminicola, Tepidisphaera mucosa i Tundrisphaera
lichenicola. Per ordre d'abundancia obtenim Spartobacteria,
Bradyrhizobium canariense, Acidobacteria, Mycobacterium,
Sphingomonas limnosediminicola, Paraburkholderia, Gam-
maproteobacteria, Tepidisphaera mucosa i Tundrisphaera
lichenicola (taula S2, annex III).

La composicié flingica esta dominada per dos filums princi-
pals: Ascomycota (76 %) i Basidiomycota (22 %), seguits de
Mortierellomycota (0,9 %), Mucoromycota (0,4 %) i Glome-
romycota (0,2 %) (annex III). Els deu OTU més abundants cor-
responen als nivells de génere i espécie, i inclouen multiples
membres del génere Cortinarius, dos del génere Oidiodendron,
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i Cenococcum, Trechispora, Geoglossum fallax, Geastrum
pectinatum, Inosperma acutofulvum i Piloderma bicolor. A di-
feréncia dels bacteris, en qué les abundancies es distribueixen
més uniformement entre les mostres, en els fongs, vint-i-nou
dels cinquanta-quatre taxons més abundants no es troben en
cinc o més mostres. Per exemple, 'OTU fungic més abundant
en la mitjana global, OTUS5 (Cortinarius incisior), només es
troba en cinc mostres, quatre de pastura i una d’abandé (taula
S2, annex III). A més, aquest OTU presenta I'abundancia més
elevada (35.006 reads) detectada en tot l'estudi i correspon a
una mostra de pastura activa (taula S2, annex III).

En linia amb aquest resultat, el valor mitja del coeficient de
variacié (CV) enl'abundancia de cada OTU entre mostres fou
molt superior en les dades fingiques (CV=774) que en les
bacterianes (CV=1,95). Aquest valor es defineix com la divi-
si6 de la desviacié estandard per la mitjana i és una mesura
de la semblanca o variabilitat de les dades entre mostres; en
aquest cas, l'abundancia de cada OTU entre les disset mos-
tres de sol.

Diversitat

Les analisis de diversitat alfa (dins de cada mostra) en les
OTU varen exhibir valors intermedis i habituals per a aquest
tipus de mostra (taules 8 i 9), tal com s’ha observat previ-
ament en altres estudis (Quinteros-Urquieta et al., 2024).
Només es varen detectar diferéncies estadistiques significa-
tives entre grups en I'index de Simpson en les dades dOTU
bacterians (test de Kruskal-Wallis rank sum, P=0,019). Amb
un test de Wilcoxon rank sum s'observa que la diferéncia ra-
dicava en la comparacié entre bosc i aforestacié (P=0,013;
correccié de Benjamini-Hochberg per testatge multiple).
La mostra amb més valor de Simpson es va prendre en un
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fondal més divers en microhabitats que la resta, fet al qual
atribuim aquesta dominancia.

A banda, es va observar més diversitat en el regne bacteria
(entre 3.00014.000 OTU) que en el fungic (350-1.030 OTU),
i els valors de l'index de cobriment de Good varen ser tots
superiors a 0,98 (taules 81 9).

Taula 8. Valors de riquesa i diversitat en OTU intramostra (alfa) en bacteris.

Mostra Sobs Chaol Ace Shannon Simpson | Cobriment
P 4.363 5156 5.201 6,99 0,0029  0,9839
P2 4335 5.296 5.368 6,81 0,0039  0,9809
P 3 3.873 4.698 4713 6,71 0,0041  0,9844
N_P_1 3738 4,687 4780 6,30 0,0099 0,9816
N_P_2 4157 5138 5196 6,65 0,0050 0,9831
N_P 3 3.983 4613 4621 6,72 0,0047  0,9883
AT 4354 5.254 5.314 6,70 0,0054 09840
A2 4.236 5.279 5.405 6,49 0,0075 0,9812
A3 4130 5.053 5137 6,56 0,0061 0,9825
N AT 3.029 3.892 3.888 6,22 0,0065 0,9851
N_A_2 3.537 4.680 4.695 572 0,0191 0,9820
N_A_3 3.643 4.675 4768 6,30 0,0079  0,9809
B.1 4.215 5.223 5.304 6,74 0,0043 0,9824
B2 4.219 5.212 5.261 6,69 0,0047 09826
B.3 3.559 4172 4152 6,69 0,0036 0,9897
N_B_1 4145 4.9M 4.990 6,68 0,0050 0,9852
N_B_2 4.034 5175 5.245 6,54 0,0052  0,9808

Codis de mostra segons nomenclatura de la taula S1(Annex I).

Sobs: nombre d'OUT observats; Chaol: riquesa estimada, incloent-hi taxons poc abundants; Ace:
riquesa estimada basada en taxons poc abundants; Shannon: index de biodiversitat basat en la
riquesa i uniformitat; Simpson: index de dominancia d'espécies; Cobriment: index de cobriment de
Good.
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Taula 9. valors de riquesa i diversitat en OTU intramostra (alfa) en fongs.

Mostra Sobs Chaol Ace Shannon Simpson |  Cobriment
P_1 670 764 752 48 0,0531 0,9986
P2 916 1.079 1.053 4,48 0,0614 0,9979
P_3 1.031 1.220 1188 5,21 0,0153 0,9976
N_P_1 725 919 885 3,52 0,1698 0,9980
N_P_2 522 570 567 271 0,2264 0,9991
N_P_3 352 475 498 356  0,0886 0,9991
A 903 1.241 1.387 3,62 0,433 0,9966
A2 1.007 1234 1160 4,70 0,0266 0,9975
A3 840 1.0M1 977 434  0,0368 0,9978
N_A_1 726 985 1153 3,53 0,1155 0,9974
N_A_2 687 986 1100 3,99 0,0581 0,9975
N_A_3 722 972 870 413 0,0418 0,9980
B_1 791 980 960 3,35 01251 0,9974
B_2 74 1.080 977 385  0,0486 0,9970
B_3 697 982 1.045 3,28 0,0875 0,9974
N_B_1 683 1.008 903 3,89 0,0514 0,9976
N_B_2 704 905 864 436  0,0386 0,9980

Codis de mostra segons nomenclatura de la taula ST (Annex |).

Sobs: nombre d'OUT observats; Chao': riquesa estimada, incloent-hi taxons poc abundants; Ace:
riquesa estimada basada en taxons poc abundants; Shannon: index de biodiversitat basat en la riquesa
i uniformitat; Simpson: index de dominancia d'espécies; Cobriment: index de cobriment de Good.

Per comparar les mostres de bacteris i fongs entre grups,
es van fer tres analisis de coordenades principals (PCoA)
basades en la distancia beta segons Bray-Curtis, UniFrac
ponderada i UniFrac no ponderada. En tots els casos, en la
representaci6 bidimensional les mostres s'agruparen segons
el tipus de vegetacid: pastura, bosc i aforestacié. Els valors de
significacié van ser inferiors a P= 0,051 els valors R? de 'Ado-
nis —que indiquen el percentatge de variancia en les dades
metagenomiques explicat per 1is del sol— foren moderats,
entre 19% i34 % (figura 5). Cal destacar que les mostres de sol
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de les pastures aforestades se situaren en posicions interme-
dies entre les mostres de pastura activa i les de bosc, en tots
els casos, encara que de forma menys evident per a UniFrac
ponderat en fongs. Les pastures aforestades van mostrar més
similitud als boscos que no pas a les pastures actives. També
cal mencionar que les comunitats bacterianes van mostrar
una dependéncia més clara de I'is pastoral o forestal del sol,
possiblement perque les comunitats fingiques presentaven
una variabilitat més elevada dins de cada grup (figura 5 i
taula S2, annex III).

Figura 5. Analisi de coordenades principals (PCoA) basada en la distancia beta segons Bray-Curtis i
UniFrac ponderat i no ponderat, en bacteris i fongs

(A)  adonis R2:0.28: P-valor: 7e-04 (B)  aconis R2: 0.34; Pvaor: 4604 (C)  adonis R2:0.1; Pvalor 0.0028
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(A) distancia de Bray-Curtis en bacteris; (B) distancia UniFrac ponderada en bacteris; (C) distancia
UniFrac no ponderada en bacteris; (D) distancia de Bray-Curtis en fongs; (E) distancia UniFrac
ponderada en fongs; (F) distancia UniFrac no ponderada en fongs.

Per valorar la similitud metagendomica entre les mostres,
varem fer I'analisi MRPP, que va mostrar diferéncies signifi-
catives en totes les comparacions entre grups, per a bacteris
i per a fongs, excepte per la comparacié per bacteris entre
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sols de terrenys aforestats i bosc, que va quedar lleugera-
ment per sobre del llindar de significacié de P=0,05 (taula
10). Atés que ens interessava buscar signatures microbianes
de l'antic s pastoral que podrien ser usades com a marca-
dors historics d’herbivorisme, varem fer una comparacié
més detallada entre les tipologies de sol. Lobjectiu fou iden-
tificar els possibles components caracteristics i diferencials
d’'aquestes tipologies.

Taula 10. Valors d’MRPP per a bacteris i fongs i les tres tipologies d'ts de sol

Regne Grup A | Deltaobservada | Deltaesperada P yal
bacteris Aforestacio-Bosc-Pastura 0,093 0,431 0,475 0,001
bacteris Bosc-Pastura 0,104 0,434 0,484 0,007
bacteris Aforestacié-Pastura 0,058 0,427 0,453 0,010
bacteris Aforestacio-Bosc 0,059 0,434 0,461 0,065
fongs Aforestacio-Bosc-Pastura 0,045 0,867 0,908 0,001
fongs Bosc-Pastura 0,064 0,857 0,915 0,002
fongs Aforestacio-Pastura 0,024 0,897 0,919 0,010
fongs Aforestacio-Bosc 0,018 0,846 0,861 0,024

Recerca de biomarcadors

Analisi de LEfSe

Leina LEfSe (linear discriminant analysis effect size) sem-
pra habitualment per identificar possibles marcadors dels
sols, perque determina els factors (organismes, OTU, gens,
funcions microbianes) que expliquen millor les diferencies
entre grups tenint en compte la significanca estadistica i la
consisténcia biologica. Les figures 6 i 7 mostren els taxons
amb abundancies distintives en un dels tres grups de mos-
tres i la mida d’aquest efecte (log LDA score) per a bacteris i
fongs, respectivament.
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Tant en bacteris com en fongs, els boscos van mostrar el
nombre més alt de biomarcadors amb log LDA score 24 (dot-
ze taxons bacterians i vuit de fngics). Les pastures actives
mostraren onze biomarcadors, cinc de bacterians i sis de fin-
gics. Els terrenys aforestats mostraren el més petit nombre
de biomarcadors, cinc, tots fngics (figures 6 i 7). En general,
els millors biomarcadors fingics mostraren log LDA scores
lleugerament més elevats que els biomarcadors bacterians.

En l'analisi bacteriana, les pastures actives van destacar per
presentar membres de la classe Phycisphaerae —incloent-hi
l'ordre Tepidisphaerales, la familia Tepidisphaeraceae i el
genere Tepidisphaera—, i la classe Thermoleophilia, com a
biomarcadors amb valors d' LDA molt elevats (log LDA score
24; figura 6). En boscos, els taxons amb efectes LDA més
elevats (log LDA score 24) van incloure diversos nivells ta-
xonomics relacionats amb Mycobacterium (ordre, familia i
genere), Hyphomicrobiales, Bradyrhizobiaceae, Bradyrhizo-
bium, Isosphaerales i Isophaeraceae (figura 6).

L'analisi LEfSe de la comunitat fingica també va identificar
diversos taxons com a possibles marcadors per a cadascun
dels tres usos del sol. En les mostres de pastura activa van
destacar diversos nivells taxonomics relacionats amb Ge-
oglossaceae (classe, ordre i familia), i amb Cladosporium
(ordre, familia i génere), tots amb valors de log LDA score
compresos entre 4 i 5 (figura 7). Pel que fa als boscos, es van
identificar com a possibles marcadors la familia Myxotricha-
ceaei el génere Oidodendron, l'ordre Mytilinidales i la familia
Gloniaceae —a queé pertany—, el génere Cenococcum, la fa-
milia Amanitaceae, el génere Amanita i el genere Piloderma,
també amb valors de log LDA score entre 4 i 5 (figura 7). Fi-
nalment, en les antigues pastures ara aforestades, els taxons
associats van incloure l'ordre Trechisporales i el génere de
Trechispora, les families Hydrodontaceae i Hidnaceae i el
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génere Clitocybe, amb valors de log LDA score entre 4 i 4,5
(figura 7).

Amb els criteris de seleccié descrits a la seccié de materials
i métodes, es varen identificar forca més possibles marca-
dors de bosc (vint-i-una OTU) que de pastura (quatre OTU).
Aquests OTU estan descrits a la taula 11. Els més obvis per la
distribucié de la seva preséncia i abundancia a les mostres
sén, com a marcadors de bosc, 'OTU fungic Otu435 (Capno-
diales_sp) i el bacteria Otu458 (Verrucomicrobiota), seguits
d’'Otu928 (Arachnopeziza aurelia), Otu334 (Acetobactera-
ceae), Otu655 (Acidimicrobiales) i Otul002 (Gemmatimo-
nadaceae), i com a possible marcador de pastura, Otu248
(Pleosporales).

Figura 6. Analisi discriminant lineal (LDA) dels resultats LEfSe en bacteris.

Pastura Bosc Aforestacié

01 2 3 4
Puntuaci6 LDA (log 10)

o 1 2 3 4
Puntuacio LDA (log 10)

0 1 2 3 4
Puntuacié LDA (log 10)

A la dreta de cada histograma horitzontal, es mostren amb lletra més grossa els taxons amb log,, LDA
score = 4. En aforestacio, cap taxon supera el LDA de 4.
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Figura . Linear Discriminant Analysis (LDA) dels resultats LEfSe en fongs.

Pastura Bosc Aforestacié

©_Geaglossales «g_Oidiodendron 1_Hydnodontaceae
¢ Cemserposes e it i
P G Fipinaane
§_Cladosporium _Piloderma

1 Amanitaceae

g_Amanita

01 2345
Puntuacié LDA (log 10)
0123475
Puntuacié LDA (log 10)
012345

Puntuacié LDA (log 10)

A la dreta de cada histograma horitzontal, es mostren amb lletra més grossa els taxons amb log,, LDA
score 2 4.

Registre de codis, coordenades i altra informacid per a cada mostra.
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Taula 11. Taxons amb potencial de ser marcadors de pastura o de bosc d'acord amb els resultats de les
analisis. S'indica el nombre de preséncies detectades per tipologia mostra.

Regne/ Nivell

domini taxonomic 3

Fongs OtuT1176_Hypocreales ordre 0 0 0 0 0
Fongs Otu3360_Leptodontidium_sp génere 0 0 0 0 0
Fongs Otu435_Capnodiales_sp genere 0 0 0 0 0
Fongs Otu1542_Dothideomycetes classe 0 0 0 0 0
Fongs Otu912_Tremellales_sp génere 0 0 0 0 0
Fongs Otu799_Ascomycota filum 0 0 0 0 0
Fongs 0tu1208_Cortinarius génere 0 0 0 0 0
Fongs 25?3%8"4@:’7”0’7 eziza espécie 0 0 0 0 0
Fongs Otu666_Helvellosebacina_sp  génere 0 0 0 0 0
Fongs Otu191_Russula fellea especie 0 0 0 0 0
Fongs Otu248_Pleosporales ordre 165 351 9 209 43
Bacteris  Otu1197_Bacteria regne 3 0 1 0 0
Bacteris  Otu521_Aquicella siphonis especie 1 0 1 0 0
Bacteris g&:;igggggdibmter espécie 4 0 1 0 0
Bacteris  Otu1660_Actinobacteria classe 1 0 0 0 1
Bacteris ~ Otu655_Acidimicrobiales ordre 12 0 0 0 0
Bacteris  Otu703_Acidobacteriaceae familia 2 0 0 0 0
Bacteris  Otu805_Azospirillaceae familia 0 0 0 0 0
Bacteris ~ Otu458_Verrucomicrobiota filum 0 0 0 0 0
Bacteris  Otu334_Acetobacteraceae familia 0 0 0 0 0
Bacteris 82l:r11?n(;fi_monadaceae familia 0 0 0 0 0
Bacteris  Otul1113_Streptosporangiales ordre 0 0 0 0 0
Bacteris 3’.2%12”8;;;217”'.5’3 haera espécie 1 4 7 9 gl
Bacteris 8;‘;235—A°‘d°bme”e”5 E?nbsgéip 4 1 18 449

ilum
Bacteris Otu869_Tepidisphaera espécie 1 10 5 16 3

mucosa

* OTU amb poca abundancia en les pastures abandonades per ser considerats marcadors efectius a
escala aplicada.
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2 |A3
0 0 0 0 0 0 1 54 17 10 23 1  bosc
0 0 0 6 0 0 0 4 32 46 14 1  bosc
0 0 0 0 1 0 0 31 5 38 39 235 bosc
0 0 0 0 0 0 1 13 18 28 1 0  bosc
0 0 0 0 0 0 1 47 1 24 0 15 bosc
0 0 0 5 0 0 0 42 0 36 4 6  bosc
0 0 0 0 0 0 1 0 5 1 3 92 bosc
0 50 0 0 0 0 0 22 20 13 13 0  bosc
0 0 1 0 0 0 0 1 122 1 7 0  bosc
0 1 0 0 0 0 0 2 731 1 4 0  bosc
7 5 77 26 2 0 14 0 0 1 0 0  pastura
0 0 4 4 0 0 o 19 23 2 3 4 bosc
0 0 0 1 0 1 29 2 110 3 0  bosc
0 1 0 0 0 4 0 20 4 29 0 4 bosc
0 1 2 0 0 0 0 2 1 41 4 0  bosc
0 10 0 3 0 0 0 35 6 32 9 8  bosc
0 6 0 1 0 0 0 35 5 27 9 1  bosc
0 3 0 1 0 0 0 74 55 32 1 0  bosc
0 1 0 0 0 0 0 93 90 44 9 3 bosc
0 0 0 0 0 0 1 101 32 32 0 30 bosc
0 0 0 0 0 0 o 27 7 12 4 2 bosc
0 0 0 0 0 0 0 7 9 44 1 0  bosc
27 2 10 5 0 6 2 0 0 0 0 3 pastura
17 2 10 9 0 2 3 0 0 0 0 3  pastura
18 5 7 1 1 2 4 0 0 0 0 1  pastura*
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El factor sol

Per tal d'avaluar si les propietats fisicoquimiques del sol po-
dien influir en la composicié del microbioma, es va dur a ter-
me una analisi d'aquestes caracteristiques. Es van detectar
algunes diferéncies estadisticament significatives entre sols
granitics i no granitics i entre els diferents usos del sol (taula
2), en les quals només el pH, que va mostrar diferéncies en-
tre sols granitics i no granitics ha estat préviament associat
a la composicié del microbioma del sol (Kielak et al., 2016).
Aquestes diferéncies no es van considerar rellevants en el
nostre cas: tots els sols es trobaven dins d'un rang de pH
lleugerament acid i no presentaven un fort gradient com en
estudis en qué si que va ser un factor determinant (Shen et
al., 2020). Per aquest motiu, es va optar per no aplicar cap
modelitzaci6 estadistica (com regressions lineals o logisti-
ques) per corregir els valors metagenomics en funcié de les
propietats fisicoquimiques del sol.

Composicio bacteriana i fiingica dels sols

Un dels efectes dels grans herbivors és el de canviar els flu-
xos i els patrons espacials dels nutrients al sol (Edwards et
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al., 2022). El nitrogen en la femta dels remugants es troba
principalment en forma organica com a proteines no di-
gerides, biomassa microbiana i altres compostos organics.
Només una fraccié petita esta en forma inorganica. Aixo
contrasta amb l'orina, on el nitrogen es troba sobretot com a
urea o amoni, depenent de l'especie. A diferéncia del nitro-
gen inorganic, assimilable immediatament per les plantes,
el nitrogen organic necessita ser mineralitzat per microor-
ganismes del sol per transformar-se en formes disponibles,
primer com a amoni (NH,") i després com a nitrat (NOj").
Per tant, la deteccié de certs organismes es podria vincu-
lar a I'acceleracié de la rotacié dels nutrients provocada per
I'herbivorisme. La nostra hipotesi fou que certs organismes
podrien mantenir-se com a traces d herbivorisme historic i,
aixi, esdevenir indicadors del passat en la vegetacié actual.

Per provar la hipotesi, varem fer I'analisi metagenomica del
sol. Els valors de I'index de cobriment de Good indiquen que
s’han captat la majoria de taxons i de la diversitat existent
a les mostres (taules 8 i 9). La superior diversitat observada
al regne bacteria (taula 8) respecte del fingic (taula 9) era
esperable i concorda amb altres estudis (Quinteros-Urquieta
etal., 2024). En el taxo, entre els bacteris més abundants tro-
bem Acidobacteris (annex III). Aquests organismes sén molt
freqiients i abundants al sol. Alguns membres shan asso-
ciat al metabolisme dels sucres i polisacarids com a font de
carboni (Kielak et al., 2016). Forga membres d'aquest filum
sén acidofilics. Les dades genomiques i metagenomiques en
prediuen diverses capacitats ecologicament rellevants, com
ara la capacitat d'usar nitrits com a font de nitrogen i respon-
dre als macronutrients i micronutrients del sol i a I'acidesa
del sol. Tanmateix, no hi ha proves clares de la implicacié
dels acidobacteris en processos clau del cicle del N com la
fixacié del nitrogen i la nitrificacié o la desnitrificacié (Kielak
et al., 2016).
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La corona de rei (Doronicum pardalianches), propia de boscos humits, viu en alguns retalls aforestats.

Entre els bacteris més rellevants en I'amonificacié, o des-
composicié de N organic a amoni (NH,*), es coneix l'accié
dels bacteris amonificants (heterotrofs) com Bacillus, Clos-
tridium, Pseudomonas, actinobacteris (per exemple, Strep-
tomyces), Proteus spp. i algunes espécies de Micrococcus.
També hi participen fongs saprotrofics que descomponen
material organic complex i alliberen compostos nitrogenats
que els bacteris converteixen en amoni. En I'etapa de la ni-
trificacié (NH,* — NO,~ — NOy"), els bacteris quimioauto-
trofs no descomponen matéria organica directament, pero
transformen el NH,* alliberat pels bacteris amonificants en
formes més mobils i absorbibles per les plantes. Es coneix
que en la nitrosacié (amoni — nitrit, NO,") hi intervenen Ni-
trosomonas, Nitrosospira o Nitrosococcus. En la nitratacié

™ Molts dels organismes esmentats en aquesta discussid no estan inclosos en cap taula del
document: no es troben entre els més abundants. Per accedir a aquest material suplementari
contacteu amb els autors.
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(nitrit — nitrat, NO5") s’ha esmentat Nitrobacter, Nitrospira o
Nitrococcus (Brady, Weil, 2016; Paul, 2014; Stevenson, Cole,
1999; Sylvia et al., 2005). Alguns d'aquests bacteris també
sén solubilitzadors de fosfats, com Bacillus, Pseudomonas,
Escherichia, Burkholderia, Streptomyces i Micromonospora:
converteixen el fosfor en assimilable per les plantes (Pang et
al, 2024).

Si ens centrem en la descomposicié de N organic, com a
primer pas del cicle del nitrogen provinent dels herbivors,
observem com Ureibacillus, un ureolitic aerobi (Parte et al.,
2020), és present a totes les mostres de pastura i algunes
d'aforestacié. Les mostres sembla que evidencien un gradi-
ent de perdua de la funcié d'aprofitament de la urea acusat:
en sols aforestats es detecta a nivells molt baixos o no es
detecta. Ara bé, malgrat que no apareix mai en sols forestals,
la seva desaparicié acusada en condicions d’'aforestacié pro-
bablement no permet detectar tendéncies historiques per a
periodes de temps llargs.

Atés que un dels taxons més detectats a les mostres és Pseu-
domonadota, i Pseudomonas és conegut per la descomposi-
cié de N organic, la seva possible relacié amb I'herbivorisme
podria fornir pistes de la historia del lloc. Aixi, és rellevant
que diversos Pseudomonas tenen, en el conjunt mostral,
més preséncia en mostres de pastura i aforestades. Encara
més, alguns (Pseudomonas alcaligenes) tenen Gnicament
preséncia en mostres que no sén forestals. Per tant, del con-
junt dels organismes identificats en aquest génere, un 75%
podrien indicar aquesta relacié funcional. La resta de taxons
susceptibles d'amonificants (grup Clostridium) no mostren
tendencies clares en el procés d'aforestacio.

D’aquests taxons més coneguts pel seu paper en el cicle del
nitrogen, en detectem actinobacteris (Actinomycetota o Ac-
tinobacteria), com ara I'Otul660, en diverses mostres tant de
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pastura com d'aforestacié i boscos. Tanmateix, és a bosc on
en trobem més frequéncia d'aparicié. Per tant, no és clara la
relacié amb el procés de I'herbivorisme. Aixo és consistent
amb el fet que diverses espeécies tenen capacitat fixadora de
nitrogen, i Frankia en actinorrizes (Sellstedt, Richau, 2013) en
dicotiledonies (Svistoonoff et al., 2014). Es creu que les inte-
raccions entre les plantes hoste de Frankia sén la principal
font de noves aportacions de nitrogen en boscos temperats
(Bhatti et al., 2017). Aixo concorda amb els nostres resultats,
atés que hem trobat més preséncia i abundancia de Frankia
als sols forestals (abundancia=16,8 + 2,6) respecte a pastura
(abundancia=6,3+0,6) i aforestacié (abundancia=2,8+0,6).
Es a dir, la fixaci6 de nitrogen hauria de ser un mecanisme in-
dependent de I'herbivorisme, probablement en medis pobres
en nitrogen. De fet, aquesta adaptacié a 'habitat terrestre és
molt antiga i constitueix la major part de la biomassa bac-
teriana als sols al mén (Battistuzzi, Hedges, 2008). L'amplia
distribucié i diversitat dels actinomicets al sol suggereix que
fan diferents funcions, incloent-hi transformar el nitrogen
organic, si bé encara no ha estat ben investigat (Zhang et al,,
2025).

Pel que fa al segon filum més abundant (taula S1), es definei-
xen tres classes dins de Verrucomicrobia: Opitutae (subdivi-
si6 4), Spartobacteria (subdivisié 2) i Verrucomicrobiae (sub-
divisié 1) (Cabello-Yeves et al., 2017). Spartobacteria és una
classe de bacteris dominant en sols de multitud de biomes al
mon (Bergmann et al., 2011). El conjunt dels OTU assignats
a Spartobacteria apareixen representats en totes les mostres
seguint un patré generalista. Aixd concorda amb sols de di-
versos biomes a ’Antartida, Europa i Ameérica, on els mem-
bres de la classe Spartobacteria van dominar les comunitats
verrucomicrobianes en gairebé tots els biomes i profunditats
del sol, si bé 'abundancia relativa de Verrucomicrobia va ser
més alta a les praderies (Bergmann et al., 2011). Un estudi a
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I’Amazonia va identificar que aquesta classe redueix la seva
abundancia en sols on el bosc s’ha talat per a activitats de
pastura, encara que en tots dos casos continua sent el micro-
organisme més abundant (Ranjan et al,, 2015). Aquests au-
tors van trobar una forta correlacié de Verrucomicrobia amb
el contingut de C del sol. Per tant, si bé els Verrucomicrobia
podrien estar més associats amb la pastura, concretament la
classe augmentaria en passar de pastura a bosc a causa del
seu vincle amb el carboni. Aixd concordaria amb el fet que el
carboni als sols forestals, on és més abundant, es vehicularia
més per descomposicié que per herbivorisme.

En la nostra analisi, els géneres més detectats apunten en
la mateixa direccié que els taxons previs, que solen estar
vinculats a la fixacié de nitrogen associada a noduls sim-
biotics. Cal destacar-ne Paraburkholderia, Bradyrhizobium,
Mycobacterium i Sphingomonas. Paraburkholderia és als
noduls radiculars d'algunes plantes, i Bradyrhizobium és el
principal génere a la rizosfera d’algunes llequminoses, com
ara la tribu Genisteae (Stepkowski et al., 2018), i contribueix
a la fixacié de nitrogen en les fabacies. També s’han detectat
Mycobacterium i Sphingomonas en multitud d'estudis de
sols i s6n un component habitual en aquests ecosistemes.
Mycobacterium participa en els processos de desnitrificacié
(Zhang et al., 2025).

Els resultats en fongs mostren més especialitzacié forestal,
a excepci6 de 'Otu5, que és absent a totes, cinc i dues de les
mostres de bosc, sol aforestat i pastura, respectivament. Tan-
mateix, l'extrema abundancia (nombre de reads,=35.006)
de I'Otu5 en tan sols una mostra (pastura) ens suggereix
que podriem haver mostrejat un miceli ben desenvolupat en
aquest sol concret. Es a dir, I'abundancia vindria de l'estruc-
tura fisica del fong i no de l'especialitzaci6 funcional. Es pos-
sible que aquesta mostra outlier (valors atipics) tingués una
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gran part de la seva massa corresponent a miceli o espores
en el punt de mostratge en questié. Reforca aquest suposit
el fet que Cortinarius, amb cos fructifer de tipus agaricoide,
domina en sols forestals, sequit dels aforestats. Si bé aquest
génere és present als tres ambients, en pastura la seva abun-
dancia és molt baixa si s'exclou la mostra 2.

La distribucié menys homogeénia, en general, en fongs que
en bacteris es podria explicar pel fet que els fongs tenen
funcions de descomposicié organica més especialitzades.
Els fongs micorrizics sén simbionts de la majoria de plantes
terrestres (Leifheit et al,, 2014). Es el cas de Cenococcum,
un geénere localitzat a les nostres mostres, que actualment
inclou principalment C. geophylum, un complex d’espécies
(Obase et al.,, 2017) ampliament estudiat pel seu reconegut
paper com a ectomicorriza d'un gran nombre d’espécies ar-
bories, arbustives i herbacies. Té un paper rellevant com a
colonitzador en la successié primaria de boscos (LoBuglio,
1999). També és important en el metabolisme del nitrogen
i del fosfor (LoBuglio, 1999) i en la resisténcia vegetal a la
sequera (Coleman et al., 1989).

En el global mostral, els valors de diversitat alfa mostraren
menys homogeneitat en fongs que en bacteris (taules 8 i 9).
Addicionalment, 'abundancia va ser forca més variable a les
mostres de pastura. No obstant aixo, sembla que hi ha una
tendeéncia a un augment d’'abundancia amb l'aforestacié per
després disminuir amb el pas a bosc. Aquest resultat concor-
da amb l'aforestacié de pastures abandonades al nord-est
dTtalia durant els darrers setanta anys, en que la diversitat a
global de la comunitat fingica va disminuir progressivament
després d'un augment inicial a partir de les condicions de
pastura (Panico et al., 2025), sequint l'acidificacié del subs-
tratil'especialitzacié trofica. La diversitat bacteriana d’aquell
estudi va ser més alta en les etapes inicials, i després va dis-
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Les plantacions de coniferes presenten alguns microorganismes diferenciats, associats a aquesta
vegetaci6 d'origen antropic (Pla de les Arenes, Sant Hilari Sacalm).

minuir progressivament en etapes posteriors, probablement
limitada per una qualitat inferior de la materia organica. Els
canvis en la composicié de la comunitat fingica a Italia van
incloure un augment dels Basidiomycota ectomicorrizics
relacionats amb més proporcié de SOC, N i C:N de la super-
ficie del sol. De manera diferent, la composicié de la comu-
nitat bacteriana va respondre substancialment al pH, amb
I'acidesa de la superficie del sol afavorint els Proteobacteria
(Pseudomonadota) i els Acidobacteria (Acidobacteriota) en
les etapes avangades de la forestacié (Panico et al., 2025).

Diversitat

Per avaluar la variabilitat entre mostres, es van dur a terme
analisis de diversitat. D'una banda, la variabilitat més gran en
la riquesa i la diversitat es troba als sols aforestats, cosa que
probablement indica una situacié de mosaic i un efecte vora.
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L'analisi de diversitat alfa va mostrar una diferéencia signifi-
cativa entre les pastures aforestades i els boscos establerts,
només pel que fa al parametre Simpson en bacteris (taula
8). Aquest resultat indica que un nombre reduit de taxons
bacterians dominants presenta una diferencia substancial
en la seva abundancia entre aquestes dues tipologies dis
del sol, probablement a causa d'un estat de transicié en la
composicié microbiana dels terrenys aforestats. Es esperable
que el bosc més antic mostri una comunitat bacteriana més
heterogénia i equilibrada, atés que ha estat menys pertorbat.
En tot cas, la pertorbacié hauria estat el carboneig, que in-
crementa l'entrada de llum, disminueix la competéncia per
l'aigua i extreu nutrients per exportacié de carbé. Malgrat tot,
aquesta pertorbacié no hauria aportat els macronutrients del
procés d’herbivorisme, si més no a magnituds significatives,
perque els usos tradicionals haurien estat la pastura amb
bestiar menor de petits ramats dels masos.

Pel que fa als fongs, la més gran variabilitat entre mostres
dins del mateix grup podria explicar la manca de diferencies
significatives entre els tres grups de sol. En conjunt, els re-
sultats suggereixen que la reestructuracié del microbioma
bacteria després d’abandonar l'activitat herbivora no afecta
la diversitat bacteriana global, siné el cataleg de taxons que
resulten més o menys abundants (taula S2, annex III).

D’altra banda, la diversitat beta avaluada en projeccions
bidimensionals (PCoA) mostra una posicié intermedia de
les comunitats d’aforestacié. Aquest fet podria reflectir una
composicié bacteriana i fingica de transicié entre els usos
pastorals i forestals, i potser la coexisténcia d'elements ca-
racteristics de totes dues biocenosis (figura 7). Les micorri-
zes arbusculars (com ara Ascomycota) tenen tendéncia a ser
més especialistes en taques obertes. Els acidobacteris i les
ectomicorrizes sén més especialistes forestals. Als llocs on el
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contrast entre les taques obertes i el bosc és més pronunciat,
tendeixen a tenir comunitats d'efecte vora (Winfrey et al,,
2025). Aquests resultats sén coincidents amb un estudi so-
bre aforestacié de pastures (Jardim et al.,, 2025), en qué es va
trobar que les espécies de pastures s'adapten als sols pobres
en nutrients, amb una estratégia do-it-yourself, mentre que
a les de boscos predomina una estratégia d outsourcing amb
possible collaboracié amb micorrizes.

La similitud més gran entre aforestacié i bosc es fa espe-
cialment evident en l'analisi amb UniFrac ponderada, en
que aquests dos tipus de sol formen grups molt propers.
Aix0 podria indicar una recuperacié parcial de les linies fi-
logenetiques després de l'aforestacié, malgrat que els per-
fils d'abundancia encara poden diferir. En conjunt, aquests
resultats apunten a una recuperacioé parcial del microbioma
forestal després de 'abandonament de la pastura i 'aforesta-
cid, recuperacié més pronunciada en bacteris que en fongs,
els quals mostren una variabilitat interna més elevada dins
de cada grup. Aquesta hipotesi seria valida en el marc tradi-
cionalment acceptat d'uns ecosistemes forestals primigenis
desforestats per pasturar-hi i que ara recuperarien la vege-
tacié potencial des d'un punt de vista fitosociologic. Ara bé,
una hipotesi alternativa fora que el bosc ocupa l'espai quan
les pertorbacions que mantenen els ecosistemes oberts
(Bond, 2019), herbivorisme i pastura (Pausas, Bond, 2020),
disminueixen en frequéncia i intensitat. Aquesta hipotesi
s'emmarca en el concepte dels sistemes oberts, del qual re-
centment es comenga a tenir coneixement historic a Europa
(Pearce et al,, 2023).

A més a més, les distancies de Bray-Curtis, que reflecteixen
diferéncies en I'abundancia sense considerar la filogénia,
mostren un agrupament clar segons 1'ts del sol. Un cop més,
els llocs aforestats se situen en una posicié intermedia en-
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Antiga artiga per al conreu de la
patata, ara reforestada, amb un estrat
impenetrable d'esbarzer (Pla de les
Arenes, Sant Hilari Sacalm).

tre pastures i boscos. Aixd suggereix un canvi gradual en la
composicié de la comunitat o assemblatge d'espécies, impul-
sat per variacions en les abundancies relatives dels taxons
compartits.

Lanalisi que incorpora tant l'abundancia com la filogénia, la
UniFrac ponderada, presenta un patré similar, malgrat si-
tuar els llocs aforestats més propers o fins i tot encavallats
amb els boscos. Aquest patré indica que, a més de les abun-
dancies, les identitats filogenétiques dels microbis domi-
nants als sols aforestats tendeixen a assemblar-se a les dels
boscos establerts.

En canvi, la UniFrac no ponderada, basada en preséncia/
abséncia i filogénia, separa menys clarament les mostres
aforestades de les de pastura. Aquest fet suggereix que els
llinatges rars o de baixa abundancia tipics dels boscos encara
no han colonitzat plenament els sols aforestats.
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En I'ambit ecologic, aquests patrons indiquen que, mentre
que els llinatges dominants dels sols aforestats ja apunten
cap a una comunitat de tipus forestal (segons la UniFrac
ponderada), el conjunt complet de taxons associats al bosc,
especialment els més rars, pot requerir més temps per esta-
blir-s’hi (segons la UniFrac no ponderada). La posicié inter-
media dels sols aforestats en I'espai Bray-Curtis reforga la
hipotesi d'una successié microbiana gradual després de ces-
sar la pertorbacié herbivora. Per tant, I'abséencia dels taxons
forestals més rars podria esdevenir un indicador de l'anti-
guitat del procés. O en un altre sentit, 'abséncia en boscos
podria indicar una historia ecologica vinculada a boscos més
aclarits o ecosistemes oberts d’acord amb Pearce i coautors
(Pearce et al,, 2023).

Aquests canvis taxonomics podrien estar impulsats per mo-
dificacions concomitants en les propietats edafiques, com el
contingut de mateéria organica, el pH o l'aportacié de restes
vegetals; factors coneguts pel fet de modular 'assemblatge
de comunitats microbianes durant la regeneracié forestal.

La major abundancia i redundancia d'OTU bacterians (9,6)
respecte de la fngica (2,2) pel que fa a taxons indica que hi
ha més variabilitat genetica en bacteris que en fongs. Esta
associada possiblement a taxons i serotips bacterians que
s‘agrupen en una mateixa unitat taxonomica. Aixo podria
atribuir-se a una resolucié limitada, que resolem en una ta-
xonomia superior. Tanmateix, indagar els origens d’aquesta
variabilitat genética no és objectiu d'aquest treball. Aquestes
dades de redundancia, amb més diversitat bacteriana, coin-
cideixen amb un estudi sobre els efectes del pH del sol en la
diversitat bacteriana i fingica dels boscos de la Xina (Huang
et al., 2024), on es va trobar que els bacteris de sols acids
presentaven més diversitat i complexitat de xarxa que els
bacteris en sols neutres i alcalins (pH > 5,5), com els de les
Guilleries, i a I'inrevés en sols acids (pH < 5,1).
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Els fongs tenen importants rols ecologics com a descom-
ponedors, mutualistes i patogens de les plantes. Per tant,
podriem plantejar la hipotesi que podria existir una relacié
significativa entre la productivitat de les plantes i la diversi-
tat fingica al llarg d'un gradient d’herbivorisme. Tanmateix,
a les nostres mostres no trobem una diferéncia significativa
en fongs depenent del tipus de lloc.

En un estudi a través d'un gradient altitudinal al Kilimanja-
ro, es va trobar que la diversitat fiingica va disminuir amb
I'elevacié, segons la temperatura mitjana anual, mentre que
el factor que més afectava la diversitat bacteriana era el pH
(Shen et al,, 2020). Aquest resultat s'alinearia amb un estudi
global en qué es va trobar que els fongs augmenten en am-
bients freds i d’alta latitud amb grans reserves de carboni del
sol, de manera similar al carboni als nostres sols forestals.
L'estudi va destacar que els fongs i bacteris representen ca-
nals d'energia del sol «lents» i «rapids», respectivament, amb
fongs dominant en regions de baixes temperatura mitjana
anual (MAT) i productivitat primaria neta (NPP), i bacteris
dominant enregions d’alta MAT i NPP (Yu et al., 2022). D'una
banda, les distancies de Bray-Curtis i UniFrac indiquen més
similitud o encavallament de la comunitat de fongs entre
bosc i aforestacié; de l'altra, la distribucié en forma de U dels
fongs l'atribuim a l'extrema abundancia en una mostra de
pastura amb valors atipicament alts a causa del mostratge.
Aixi, els canals d'energia més lents dels nostres boscos ten-
dirien a una preséncia superior de fongs, en concordanca
amb Yu i coautors (Yu et al,, 2022).

Els resultats de les analisis MRPP, amb diferéncies signifi-
catives en totes les comparacions entre grups excepte per
la comparacié per bacteris entre sols de terrenys aforestats
i bosc (taula 10), s'alineen amb els detectats en la distancia
beta segons Bray-Curtis i UniFrac (figura 5), que mostren
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diferéncies clares en el microbioma de les tres tipologies de
sol i que l'aforestacié s'assembla més al bosc.

El fet que l'analisi MRPP de similitud metagenomica entre
les mostres no ofereixi diferencies significatives entre afo-
restacio i bosc pot ser atribuit a una mida mostral petita. En
tot cas, les diferéncies trobades entre grups sén menors que
alaresta, la qual cosa podria indicar que en sols de pastures
aforestades romanguessin signatures microbianes de l'antic
Us pastoral. Aquestes signatures podrien ser usades com a
marcadors historics d’herbivorisme.

Biomarcadors

La comparacié dels microbiomes edafics en un gradient de
pertorbacié herbivora ofereix l'oportunitat d'identificar les
diferéncies en les seves comunitats microbianes i fingiques,
i especialment la identificacié de biomarcadors d’aquest pro-
cés ecologic. El fet que al nostre estudi els terrenys aforestats
exhibeixin el més petit nombre de biomarcadors, i a més a
més tots fngics (figures 6 i 7), duna banda ens indica l'es-
pecialitzacié dels fongs segons la vegetacié a la qual es tro-
ben associats, sigui d'espais oberts o de boscos; de l'altra, ens
indica que les comunitats microbianes del sol de les pastures
aforestades es troben en un estat de transicié en qué acullen
taxons tant de la pertorbacié historica com els que apareixen
en abséncia d’aquesta pertorbacié. Es a dir, aquests llocs no
reunirien els assemblatges d'espécies, i basicament els bac-
terians, tipics de comunitats en un estat ecologic més estable.
Per tant, la microbiota d’aforestacié reflecteix un periode o
punt de canvi entre dos estats estables de l'ecosistema, des-
encadenat pel transit entre la pertorbacié i la seva abséncia.
Els nostres resultats assenyalen un canvi gradual i suau, que
permetria la bidireccionalitat sense pérdua de resiliencia per
histéresi (Scheffer et al., 2001).
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En la nostra cerca de traces d’herbivorisme en arees de pas-
tura destaca com a possible biomarcador bacteria el génere
Tepidisphaera. Tanmateix, el coneixement que es té d'aquest
génere sols permet de relacionar-lo amb ambients mode-
radament termofils i rics en nutrients (Dedysh et al., 2021).
Complementariament, com a possibles biomarcadors fungics
destaquen la familia dels Geoglossaceae i també la familia
i el génere Cladosporium. Aquest resultat concordaria amb
el fet que a Europa Geoglossaceae es troba en herbassars
(Nannfeldt, 1942; Watson, Dallwitz, 2010). A banda, el génere
Cladosporium s’ha associat als matollars xerofits mediterra-
nis (Quinteros-Urquieta et al., 2024) i sén fongs presents en
la vegetacié herbacia senescent o morta de la zona eurosi-
beriana (Mysterud et al., 2007), i arriben a ser dominants en
pastures del Regne Unit (Lacey, 1975). Finalment, la majoria
de les especies de Pleosporales sén saprotrofs sobre material
vegetal en descomposicid, si bé algunes espécies estan as-
sociades amb plantes vives com a parasits, epifits o endofits
(Zhang et al., 2009), i d'altres es troben en la femta dels ani-
mals (Kruys et al., 2006). En conjunt, doncs, aquests primers
resultats suggereixen que els fongs podrien esdevenir mar-
cadors més acurats de pastura que els bacterians gracies ala
seva especialitzacié en relacié amb la vegetacié. En aquest
sentit, és interessant destacar com la resposta de les plantes
a l'’herbivorisme pot dependre del fong micorrizic mutualista
amb el qual s'associa la planta (Bennett, Bever, 2007).

Amb l'objectiu de buscar biomarcadors de pastura en els
sols aforestats que poguessin identificar l'antic Us pastoral
de terrenys avui ocupats per bosc, varem agrupar les mos-
tres de pastura activa i aforestacié i les varem comparar amb
les mostres de bosc. Aixi, en pastures aforestades destaca
com a biomarcador Clytobe nuda. Es un fong ectomicorri-
zic associat a multitud de coniferes al mén (Barroetaveria et
al,, 2007; Chung et al., 2002) i a la promocié del creixement
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en coniferes (Barroetavefia et al., 2007; Chung et al., 2002;
Ekwebelam, 1980; Kasuya, Igarashi, 1996). En un estudi
(Assad et al., 2022) proposaven, basant-se en els seus re-
sultats, d'usar Clitocybe nuda i Cortinarius distans per afa-
vorir I'ectomicorritzacié de les plantules en la restauracié de
tres especies de coniferes (Abies pindrow, Cedrus deodara
i Picea smithiana) a 'Himalaia (Assad et al., 2022). Aques-
ta vinculacié amb coniferes, a les Guilleries I'atribuim al fet
que algunes pastures havien estat colonitzades o repoblades
per coniferes, i en alguns casos no ens va ser possible tro-
bar localitzacions sense aquesta interferéncia. Aixd concor-
da amb el relat historic dels informants, que descriu com a
les antigues pastures o conreus s’hi van fer plantacions de
coniferes per explotar-les. Aquests marcadors, doncs, cal
descartar-los com a indicadors d’herbivorisme.

icionalment, a les antigues pastures ara aforestades, e
Add Iment, a t t forestades, el
genere Trechispora també presenta una interpretacié com-
plexa. Trechispora s'identifica com a més abundant a les arrels

Pastura molt freqlientada que, amb excés de fertilitat, acusa 'entrada de flora ruderal (Les Fagedes,
Vilanova de Sau).
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de plantacions urbanes de roure colombia (Quercus humbold-
tii) comparades amb les de boscos naturals d'aquesta espécie,
junt amb Sclerodermai Hydnangium, mentre que Russula i
Lactarius sén més abundants a les arrels dels boscos natu-
rals d'aquest roure (Sanchez-Tello, Corrales, 2024). A falta de
més estudis, sols podem valorar que aquest génere es podria
associar més a ambients pertorbats que no pas a forests no
pertorbades. Aquesta situacié coincidiria amb el nostre cas,
malgrat no ser especifica de la pertorbacié herbivora.

El conjunt de marcadors de bosc és més ampli. Aixi trobem
els Capnodiales, que inclouen epifits que creixen sobre fulles
vegetalsique s'alimenten de la saba de les plantes, saprotrofs,
endofits i fitopatogens. També detectem Verrucomicrobiota,
si bé és un filum bacteria abundant en mostres ambientals,
com sén els sols. Més especific de boscos és Arachnopezi-
za aurelia, una espécie saprofita ubiqua que creix sobretot
en les restes de fusta d’arbres, encara que també pot créixer
en altres restes vegetals. Val a destacar que tant acido-
bacteris com verrucomicrobis serigeixen en marcadors de
bosc (taula 11), atés que la seva preséncia és molt inferior
en pastures i aforestacié. Aquests resultats concorden amb
altres estudis (Cederlund et al., 2014), els quals observen
un decreixement d’abundancia d'aquests dos filums amb la
fertilitzacié nitrogenada. Per tant, podrien esdevenir marca-
dors inversos d’activitat herbivora.

En conjunt, doncs, el factor principal que determina el canvi
entre les comunitats microbianes sembla la vegetacié as-
sociada i, probablement, els canvis en el cicle de nutrients
associats a la pertorbacié herbivora o alternativament a la
descomposicié de mateéria vegetal forestal, malgrat que es
requereix un estudi més aprofundit per esbrinar-ho. En tot
cas, els assemblatges de fongs mostren més especialitzacié
que els bacterians, i es relacionen amb el canvi d'espécies
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vegetals. Els nostres resultats suggereixen que podriem
emprar dos tipus d’'indicadors per a dues cronoseqiieéncies
d’aforestacié. Per a un periode tarda (1960-2020), I'Gis con-
junt dels marcadors de pastura i de sols aforestats es revela
d'utilitat. Per a un periode primerenc (¢1960), del qual ja no
disposem d’informacié cartografica ni llegat cultural precis,
el contrast entre marcadors d'aforestacié i bosc podria re-
velar noves eines per a la reconstruccié del passat ecologic.

El fet que la majoria dels marcadors identificats correspon-
guin a bosc pot tenir causes tecnicoestadistiques i biologi-
ques. D'una banda, s’han definit marcadors exclusius dels
boscos i marcadors de pastura que també es detecten en ter-
renys aforestats per tal d'identificar indicadors d'un possible
Us historic com a pastura en zones actualment forestals; aixo
fa que la deteccié de marcadors de pastura sigui més exigent
i, per tant, menys freqiient. D'altra banda, és plausible que
els boscos presentin comunitats microbianes més estables i
especialitzades, amb espécies exclusives més facilment de-
tectables que no pas en ecosistemes de pastura, que sén més
dinamics i més influits per pertorbacions.

Aquest és el primer estudi que compara directament la
composicié del microbioma del sol entre pastures, terrenys
aforestats i boscos a les Guilleries. Malgrat que es tracta
d’'un estudi preliminar —amb un nombre limitat de mostres
i una alta variabilitat de condicions ambientals entre si—, els
resultats obtinguts sén informatius i apunten a la possible
existéncia de biomarcadors microbians indicatius de pertor-
bacié historica d’herbivorisme en zones forestals actuals.

Aquesta hipotesi obre la porta a nous enfocaments per iden-
tificar empremtes biologiques d'usos del sol passats, amb
potencial aplicacié en la gesti6 forestal en paisatges en mo-
saic. Tanmateix, caldria un estudi especific per avaluar quins
factors ambientals tenen efectes sobre la composicié micro-
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biana més enlla de 1is pastoral o forestal, i posteriorment
aplicar models de regressié per identificar patrons corregits
i robustos.

En aquest treball hem identificat taxons candidats a bio-
marcadors segons el seu patré de preséncia/abséncia i una
abundancia relativa suficient per ser detectats amb técni-
ques convencionals. No obstant aix0, és probable que certes
combinacions de microorganismes tinguin més capacitat
predictiva que els taxons per separat. En aquest sentit, més
endavant explorarem la construccié de biomarcadors com-
postos, basats en la preséncia conjunta i 'abundancia relativa
de grups microbians bacterians i fungics, mitjangant models
multivariables o tecniques d'intelligencia artificial.

Finalment, els perfils microbians no només podrien ajudar a
reconstruir usos historics del sol, siné que també poden tenir
implicacions en l'estudi de processos clau com la fixacié i
el segrest de carboni, especialment rellevants en el context
actual de crisi climatica.
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CONCLUSIONS

1. La composicié bacteriana i fingica dels sols analitzats en
aquest estudi és consistent amb la que s’ha descrit habitu-
alment en altres treballs sobre sols edafics.

2.Els nivells de diversitat alfa observats (dins de mostra) van
ser intermedis, d'acord amb el que s'esperaria en sols na-
turals no cultivats.

3.La composicié fingica va mostrar més variabilitat entre
mostres (diversitat beta) que la bacteriana, probablement
a causa d'una especialitzacié funcional més estricta i una
estructura pluricellular amb distribucié espacial més de-
limitada.

4.Les composicions microbianes tant de bacteris com de
fongs en els sols d'aforestacié es van situar en una posi-
ci6 intermedia entre les de pastura i bosc, tot i que més
properes al perfil dels boscos, cosa que indica un estat de
transicié ecologica de pastura cap a bosc.

5.Es van identificar diversos marcadors microbians tant de
bosc com de pastura. No obstant aix0, la majoria foren es-
pecifics de bosc.

6.Tot i que es requereix un estudi més aprofundit i contras-
tat en diversos habitats forestals, aquesta linia de recerca
pot esdevenir d'utilitat per a I'adaptacié i la mitigacié del
canvi climatic, la pérdua de biodiversitat i les pertorbaci-
ons associades.
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Annex |. Mostratge

Taula §1. Coordenades dels punts de mostratge (UTM 31N ETRS89).

CoordenadaX | CoordenadaY CoordenadaX | Coordenada Y

(m) )] (m) (m)

A-1-1 456888 4636016 N-A-1-1 448983 4645112
A-1-2 456784 4635936 N-A-1-2 448971 4645081
A-1-3 456758 4635901 N-A-1-3 449022 4645085
A-1-4 456782 4635865 N-A-1-4 449040 4645102
A-1-5 456797 4635825 N-A-1-5 449009 4645144
A-2-1 455614 4636662 N-A-2-1 449322 4644870
A-2-2 455557 4636606 N-A-2-2 449369 4644880
A-2-3 455582 4636579 N-A-2-3 449392 4644877
A-2-4 455471 4636543 N-A-2-4 449413 4644908
A-2-5 455420 4636571 N-A-2-5 449379 4644907
A-3-1 455090 4636018 N-A-2-6 449458 4644921
A-3-2 455105 4636055 N-A-3-1 449304 4645286
A-3-3 455072 4636208 N-A-3-2 449256 4645282
A-3-4 454792 4636115 N-A-3-3 449214 4645313
A-3-5 455148 4636064 N-A-3-4 449196 4645369
B-1-1 457036 4635908 N-A-3-5 449308 4645371

B-1-2 457090 4635940 N-B-1-1 448879 4645373
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CoordenadaX |  Coordenada Y CoordenadaX | CoordenadaY

(m) (m) (m) (m)

B-1-3 457133 4635863 N-B-1-2 448878 4645439
B-1-4 457173 4635832 N-B-1-3 448922 4645459
B-1-5 457206 4635864 N-B-1-4 448951 4645420
B-2-1 457080 4636123 N-B-1-5 448925 4645328
B-2-2 457168 4636119 N-B-2-1 448333 4645107
B-2-3 457352 4636114 N-B-2-2 448308 4645050
B-2-4 457258 4636114 N-B-2-3 448293 4645035
B-2-5 457471 4636098 N-B-2-4 448316 4644994
B-3-1 461661 4640793 N-B-2-5 448333 4645023
B-3-2 461624 4640737 N-B-3-1 447933 4644821
B-3-3 461629 4640685 N-B-3-2 447918 4644779
B-3-4 461626 4640487 N-B-3-3 447927 4644730
B-3-5 461566 4640405 N-B-3-4 447937 4644715
P-1-1 455818 4635822 N-B-3-5 447963 4644669
P-1-2 455847 4635842 N-P-1-1 449172 4643223
P-1-3 455938 4635835 N-P-1-2 449154 4643187
P-1-4 456041 4635921 N-P-1-3 449150 4643204
P-1-5 455629 4635722 N-P-1-4 449128 4643166
P-2-1 460199 4641024 N-P-1-5 449161 4643238
P-2-2 460144 4640952 N-P-2-1 449176 4643492
P-2-3 460242 4641007 N-P-2-2 449155 4643505
P-2-4 460470 4641077 N-P-2-3 433467 4670519
P-2-5 460400 4641050 N-P-2-4 449148 4643463
P-3-1 450565 4630309 N-P-2-5 449142 4643434
P-3-2 450649 4630369 N-P-3-1 449449 4643499
P-3-3 450696 4630395 N-P-3-2 449436 4643484
P-3-4 450882 4630595 N-P-3-3 449407 4643488
P-3-5 450958 4630701 N-P-3-4 449412 4643465
N-P-3-5 433436 4670663
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Annex I. Analisi metagenomica

Regid 16S-V4 bacteriana

Es un segment altament conservat perd variable del gen 16S
rRNA, comunament usat en metagenomica bacteriana per
a la identificacié taxonomica i l'elaboracié de perfils de la
comunitat.

La regi6 V4 forma part del gen 16S rRNA (11.500 pb de llarg
en bacteris) i esta flanquejada per seqiiéncies conservades,
aixi que és facil d'amplificar amb primers universals. La llar-
gada és tipicament entre 250 i 300 pb (depenent dels pri-
mers usats i la tecnologia de seqtienciacié).

Aquests primers es dirigeixen a regions conservades flan-
quejant la V4 i permeten l'amplificacié a través de diversos
taxons bacterians.

Regid ITS2 fingica

La ITS2 (internal transcribed spacer 2) és una regié no codi-
ficant que es troba entre els gens 5.8S i 28S rRNA en 'ADN
ribosomic nuclear fangic (ADNr). S'usa ampliament com a
codi de barres dADN per identificar i classificar fongs en
mostres ambientals i cliniques.

Caracteristiques clau de la regié ITS2: és molt variable entre
especies de fongs, cosa que la fa ttil per identificar-la com
a especie. Es flanquejada per regions conservades, cosa que
permet el disseny de primers universals per a amplificacié.
Tipicament de 200 a 450 pb de longitud, depenent del grup
fangic.

Si comparem la idoneitat de la ITS1 versus la ITS2, trobem
que la primera s'ubica entre 18Si 5.8S rRNA i la segona entre
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5.8S i 28S rRNA. ITS1 té més variabilitat de longitud (150
a 400 pb), i a ITS2 la variabilitat és més petita (200 a 450
pb). Pel que fa a la resolucié d'especies, la regié ITS1 és ade-
quada, pero a vegades és problematica per a Basidiomycota.
ITS2 és millor per a Ascomycota i Basidiomycota. En cober-
tura taxonomica, ITS1 captura fongs divergents de manera
més primerenca (com ara Mucoromycota). ITS2, en canvi,
és més fiable per a fongs superiors (com ara Ascomycota i
Basidiomycota). Des d'un punt de vista de desafiaments de
seqlienciacié, ITS1 és més propens a la variacié de longitud
i seqlieéncies quimeériques, mentre que ITS2 ofereix una am-
pliacié més estable a través dels taxons. Si ens centrem en
els casos d'iis, ITS1 recull una diversitat fingica més amplia,
perd a vegades amb soroll de fons. En canvi, ITS2 és preferi-
ble per a la metagenomica.

En resum, es recomana usar ITS1 si es vol estudiar una am-
plia gamma de fongs, incloent-hi llinatges que varien de
forma primerenca, com Mucoromycota. Per contra, ITS2
sembla més adequat si se centra en Ascomycota i Basidi-
omycota, que dominen moltes comunitats de fongs, com ara
en sols o en simbionts vegetals. Aixi, ITS2 és més popular
per a la metagenomica perque: 1) és més estable a través de
taxons fingics i té menys biaixos d'amplificacié; 2) ofereix
una millor resolucié taxonomica per a la majoria de grups
fingics comuns, i 3) és menys propens a sequenciar artefac-
tes en comparacié amb ITS1.

101



RECERCA D'INDICADORS POTENCIALS DEL PASSAT PASTORAL DELS BOSCOS DE LES GUILLERIES...

Annex lll. Composicid i diversitat

Taula S2. Llista dels 20 OTUs bacterians i els 20 OTUs fingics més abundants per cada grup
de mostres (pastura, aforestacid i bosc).

M: Abundancia mitjana del taxé en cada grup de mostres. R: Posici6 relativa del taxé, de major a menor, basada en
l'abundancia mitjana en el grup.

Domini OTU Taxonomia :;:s:bmic M| R M R M| R M R
Bacteri  Otul Spartobacteria Classe 2048 1 2243 1 2670 1 1069 3
Bacteri Otu3100 Spartobacteria Classe 1757 2 94 4 2654 2 1660 2
Bacteri Otu2 fg‘r’z’ ’e ",:z‘;bi”m Espécie 1097 3 553 10 1129 4 1710 1
Bacteri Otu2708 Spartobacteria Classe 1034 4 921 5 1366 3 T2 6
Bacteri Otu146  Spartobacteria Classe 922 5 1032 2 923 6 790 5
Bacteri Otu1581  Spartobacteria Classe 674 6 550 T 1026 5 402 16
Bacteri  Otu3 Spartobacteria Classe 655 7 972 3 7718 7 128 94
Bacteri Otu9 Acidobacteria Gp6 Filum 616 8 626 8 638 10 578 8
Bacteri Otu1596  Spartobacteria Classe 553 9 524 12 738 8 365 18
Bacteri Otu7938 Acidobacteria Gp6 Filum 539 10 656 7 552 13 385 7
Bacteri Otu2007 Spartobacteria Classe 526 1 61 9 63 M1 293 29
Bacteri Otu2577  Acidobacteria Gp6 Filum 501 12 495 15 528 14 476 il
Bacteri  Otu13 Mycobacterium Genere 501 13 213 34 45 15 949 4
Bacteri Otu185  Spartobacteria Classe 486 14 435 18 693 9 300 26
Bacteri Otud fng:;;ﬁio o Especie 459 15 756 6 365 19 215 39
Bacteri Otu5 Acidobacteria Gp16 Filum 360 16 440 7 391 177 226 35
Bacteri  Otu28 Acidobacteria Gp6 Filum 350 17 467 16 365 18 192 47
Bacteri Otu6246 Acidobacteria Gp6 Filum 349 18 332 24 411 16 294 28
Bacteri  Otu7 Acidobacteria Gp4 Filum 348 19 503 14 362 20 147 75
Bacteri Otu8525 Spartobacteria Classe 332 20 53 206 604 12 340 19
Bacteri  Otu20 Bradyrhizobiaceae Familia 320 22 229 32 330 24 419 15
Bacteri Otu4461 Spartobacteria Classe 317 23 344 20 297 27 307 24
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Global | Pastura
Nivell

Domini OTU Taxonomia taxonomic M| R M R M| R M R
Bacteri  Otul1 Acidobacteria Gp4 Filum 314 24 504 13 2 40 210 M
Bacteri Otud5  Paraburkholderia Génere 225 31 8 121 194 50 428 14
Bacteri  Otu18 Gammaproteobacteria Classe 210 32 7 1397 56 183 638 7
Bacteri  Otu16 Acidobacteria Gp2 Filum 189 39 49 226 2 84 451 13
Bacteri Otu39  Acidobacteria Gp2 Filum 78 44 31 388 85 121 468 12
Bacteri  Otu8 Mycobacterium Génere 177 45 34 356 24 429 531 10
Bacteri  Otu12 Spartobacteria Classe 176 46 2 2919 30 344 558 9
Bacteri  Otu25 Tepidisphaera mucosa  Espécie 160 51 351 19 81 128 27 471
Bacteri Otylss /nrisphaera Espécie 182 71 46 239 62 84 321 20

lichenicola
Fong Otub Cortinarius incisior Espécie 2080 1 5861 1 32 288 0 1804
Fong Otu21 Cenococcum_sp Espécie 2023 2 347 33 1754 6 4.357 2
Fong Otu2 Trechispora_sp Espécie 1923 3 17 458 3.692 2 2088 7
Fong Otul Geoglossum fallax Espécie 1868 4 5.260 2 20 394 15 318
Fong Otu9 Oidiodendron griseum  Espécie 1735 5 579 21 1093 12 3.892 3
Fong Otu3 Geastrum pectinatum  Espécie 1699 6 28 335 4762 1 28 215
Fong Otud Cortinarius torvus Espécie 1428 7 8 709 27 333 4813 1
Fong  Otugg  Uidiodendron Espécie 1419 8 81 159 746 19 3835 4

chlamydosporicum
Fong Oty  Imosperma Espécie 1794 9 1706 9 1673 7 7 457

acutofulvum
Fong Otu20  Piloderma bicolor Especie 1102 10 9 670 1400 9 2057 8
Fong Otub Trichoglossum_sp Espécie 1095 11 3.085 3 18 428 0 1.834
Fong Otu8 Lactarius quietus Espécie 918 12 328 35 2270 4 3 727
Fong 0Otu10 Nakaseomyces_sp Espécie 812 13 2270 4 22 377 1 356
Fong  Owfl  Clophomyces Espécie 809 14 5 900 2283 3 5 586

anthracinus
Fong Otu12 Hygrophorus russula  Espécie 785 15 3 1194 16 473 2.648 5
Fong Otu25 Gliophorus psittacinus ~ Espécie 692 16 1950 5 12 541 0 1532
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Global Pastura | Aforestacid

Domini OTU Taxonomia :::I)\:s:t‘)mic M| R M R M| R M R
Fong  Otul3 g Z‘Z;‘y’;:’yc”“:’ ia Espécie 681 17 1913 6 16 41 3 713
Fong Otu29  Cortinarius epipurrus  Espécie 672 18 5 901 497 33 1684 12
Fong Otu19 Ascomycota Filum 669 19 1879 7 8 629 368
Fong Otu14 Wilcoxina mikolae Especie 658 20 1.845 8 16 463 5 604
Fong Otu17 Amanita rubescens Espécie 641 21 14 525 190 74 1933 9
Fong Otu39  Cortinarius Génere 639 22 3 1195 13 509 27154 6
Fong Otu15 Cortinarius furvus Espécie 629 23 2 1286 1776 5 7 467
Fong Otu24  Glutinomyces_sp Espécie 618 24 29 332 602 25 1343 7
Fong  Otus2 Z:g;;;ﬁf:m Espécie 593 25 50 229 332 46 1557 13
Fong Otu49  Oidiodendron pilicola  Espécie 573 26 5 940 208 69 1691 1
Fong  Otul6 ;‘Zﬁﬂiﬁfaesmmsus Espécie 569 27 4 1026 1599 8 M 371
Fong Otu33  Sebacina_sp Espécie 526 28 5 941 287 55 1438 15
Fong Otu23  Russula cyanoxantha  Espécie 515 29 4 1027 5 887 1743 10
Fong Otu58  Russula vesca Especie 512 30 8 700 318 49 1351 16
Fong Otu32  Penicillago nodositata  Espécie 512 31 258 48 914 16 333 39
Fong  Otu22 rCu“S‘;’; ‘Z‘;’r”’; lé:-i . Espécie 509 32 92 138 1347 10 5 587
Fong Otu18 Hymenogastraceae Familia 502 33 14Mm 10 10 581 2 904
Fong  Otu3l gi‘:;’gfg;”"’m Espécie 489 34 1160 T 157 89 83 107
Fong  Otud0 g;’;;”l:’c’;‘r’; o Espécie 436 35 1170 5 890 1477 14
Fong Otu30  Russula foetens Espécie 401 38 1130 12 5 840 0 2.006
Fong Otu28 Clitocybe nebularis Espécie 398 39 4 1006 118 M 6 496
Fong  Otu27 :’rybgu':{:‘f;s”’s Espécie 375 40 3 1196 1052 13 8 424
Fong  Otu36 f:;ig?;i‘;;hedum Espécie 32 41 962 13 30 31 8 429
Fong Otud7  Sebacina_sp Espécie 340 42 3 1106 955 14 7 442
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ANNEX0S

HE]
Nivell
Domini OTU Taxonomia taxonomic M| R M R M| R M R
Fong Otu37 Inocybe calida Espécie 338 43 2 1393 950 15 8 425
Fong Otu63  GS35_sp Espécie 336 44 3 1107 108 N7 1009 20
Fong Otudd  Cortinarius tigrinipes ~ Espécie 332 45 1 1628 89 137 1.022 19
Fong Otu65  Hyaloscyphaceae_sp  Espécie 323 46 3 1148 53 197 1.033 18
Fong Otu53  Leohumicola Genere 317 48 822 14 76 157 1 1026
Fong Otu38  Inosperma dodonae Espécie 296 49 4 989 834 17 3 728
Fong Otu54  Hydnellum Genere 293 51 8 697 818 18 4 621
Fong Otu34  Onygenales Ordre 288 53 813 15 4 931 0 2.053
Fong Otu41 Russula garyensis Espécie 281 54 619 19 125 107 63 123
Fong  Otu76 g‘;;itg;ﬁif Espécie 261 57 11442 737 20 2 825
Fong  Otud2 fgﬁ:; °agc‘;zt:’ Espécie 248 62 699 16 21332 2 846
Fong Otu57 Fusarium Genere 225 67 612 20 23 364 4 658
Fong Otu79  Knufia_sp Espécie 222 68 621 18 6 761 2 870
Fong Otu66  Inocybe curvipes Espécie 222 69 625 17 3 1134 0 1591
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Mentre a les regions tropicals la industrialitzacié de I'agricultu-
ra ha portat a la desforestacié, als paisos temperats ha conduit
a I'increment de la superficie forestal. La seqliéncia, en regions
com les Guilleries, ha estat 'abandonament rural, 'lemmatament,
l'aforestacid, la pérdua de biodiversitat, i l'increment dels incendis
forestals i la disminucié del cabal dels rius.

Es per aix6 que la gestié forestal ha esdevingut imprescindible
per recuperar la resiliéncia dels ecosistemes de muntanya i adap-
tar-los a nous riscos.

Les darreres recerques sobre la prehistoria ens parlen d'uns boscos
europeus més esclarissats i en mosaic i de més diversitat biologi-
ca, amb els herbivors com a agents de canvi del paisatge. Ara bé,
decidir on i com aclarir bosc o obrir pastures no és tan evident. Els
registres historics sén limitats en el temps i l'espai i esdevenen
una llacuna per a la presa de decisions.

Aquesta obra pretén aportar noves eines per a una gestié fores-
tal avangada. A partir de la utilitzacié d'informacié més precisa
sobre la distribucié de la coberta vegetal previa a I'antropoce i
mitjancant l'analisi de '’ADN microbia del sol, els autors proven
de trobar indicadors de I'evolucié historica dels antics ecosistemes
oberts —habitualment vinculats a l'activitat herbivora— que siguin
tils avui per detectar els llocs susceptibles daclarida en mosaic
i, per tant, de millora de la resiliencia del terreny.
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