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Key Handbooks 
 

La presente investigación contribuye a la generación de conocimiento mediante la revisión sistemática de literatura sobre 

estudios basados en la utilización de ciencia de redes complejas en investigaciones sobres diferentes temáticas relacionadas 

con el maíz, cubriendo múltiples escalas de análisis que van desde redes regulatorias genéticas del maíz, hasta redes 

económicas y electrofisiológicas. La aportación central es la clasificación de seis tipos de redes (coocurrencia/interacción 

microbiana, regulatorias, coexpresión ponderada, económicas, bayesianas y eléctricas), lo cual brinda un marco conceptual 

unificado para futuras investigaciones. Asimismo, la revisión identifica tendencias tecnológicas emergentes como el uso 

de enfoques multi-ómicos integrados y herramientas como Weighted Correlation Network Analysis, destacando su utilidad 

para el análisis de sistemas biológicos complejos. Una aportación más del presente análisis es el señalamiento sobre una 

brecha significativa en la literatura que es referente a la aplicación de redes complejas al análisis de capacidades 

tecnológicas de productores de maíz, lo cual abre nuevas líneas de investigación en innovación agrícola. Para contribuir a 

la generación de conocimiento es fundamental comprender la naturaleza interdisciplinaria de los estudios que se han 

realizado sobre el maíz. Los diferentes estudios integran elementos de agronomía, biología y análisis computacional del 

sistema de maíz. Un aspecto relevante es la capacidad de modelar sistemas complejos de maíz mediante redes, lo que 

permite capturar interacciones no lineales o difíciles de visibilizar entre los componentes biológicos, ecológicos y 

socioeconómicos. También resulta esencial el uso de metodologías estandarizadas de revisión sistemática, como PRISMA, 

que garantizan reproducibilidad y rigor científico. Además, la integración de datos multi-ómicos y la aplicación de 

herramientas analíticas avanzadas permiten una comprensión más holística de los sistemas agrícolas. Finalmente, es clave 

reconocer las limitaciones actuales del conocimiento, particularmente la falta de estudios en condiciones reales de campo 

y en especies no modelo, así como la necesidad de vincular los análisis biológicos con dimensiones tecnológicas y sociales. 

La revisión concluye que el uso de redes complejas en el estudio del maíz es un campo en expansión con un alto potencial 

para integrar distintos niveles de organización biológica y socioeconómica. Se evidencia una diversidad de enfoques 

metodológicos que permiten analizar desde interacciones genéticas hasta dinámicas económicas, aunque de manera aún 

fragmentada. Se identifican importantes brechas de investigación, incluyendo la escasez de estudios en condiciones de 

campo, la limitada atención a especies no modelo y la insuficiente integración de datos multi-ómicos. La conclusión más 

relevante es la existencia de un vacío crítico en la aplicación de redes complejas al análisis de capacidades tecnológicas del 

sistema productivo del maíz, lo que limita la comprensión de los procesos de innovación y difusión tecnológica en contextos 

agrícolas reales. 
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Resumen 
 

El maíz es un cultivo base de la alimentación a nivel mundial. La ciencia de redes complejas ha sido utilizada para detectar 

características estructurales y de evolución de diferentes sistemas lo que permite evaluar su interconexión y resiliencia. El 

presente trabajo tiene por objetivo realizar una revisión sistemática de literatura acerca de ciencia de redes complejas aplicadas 

al estudio maíz para identificar tendencias metodológicas, principales áreas de aplicación y vacíos de conocimiento. Se 

analizaron 10 artículos de la base de datos Web os Science. El uso va desde redes regulatorias genéticas, pasando por comercio 

internacional hasta microbiomas del suelo y electrofisiológicas. Se identificaron seis categorías principales de estudio: 1) 

coocurrencia/interacción microbiana, 2) redes regulatorias, 3) coexpresión ponderada, 4) redes económicas, 5) bayesianas y 

6) eléctricas. Las principales brechas de investigación identificadas son la escasez de estudios en condiciones de campo, la 

limitada investigación enfocada a especies no modelo y la falta de integración multiómica. Como principal hallazgo se 

identifica una brecha relevante que es la ausencia de estudios que utilicen redes complejas para analizar las capacidades 

tecnológicas del sistema de producción de maíz a escala regional, lo que limita la comprensión de procesos de difusión de 

tecnologías y de innovación en sistemas agrícolas. Las tendencias emergentes incluyen el uso de enfoques multiómico 

integrados, análisis de redes de correlación ponderada (WGCNA) y la identificación de taxones claven sistemas agrícolas 

reales, contribuyendo con un marco general sobre el uso de redes complejas para futuras investigaciones.     
 

 
 

Redes complejas, maíz, PRISMA 

 

Abstract 
 

Maize is a staple food crop worldwide. Complex network science has been used to detect structural and evolutionary 

characteristics of different systems, allowing for the evaluation of their interconnectedness and resilience. This work aims to 

conduct a systematic literature review on complex network science applied to maize studies to identify methodological trends, 

main areas of application, and knowledge gaps. Ten articles from the Web of Science database were analyzed. Applications 

range from genetic regulatory networks and international trade to soil microbiomes and electrophysiology. Six main categories 

of study were identified: 1) microbial co-occurrence/interaction, 2) regulatory networks, 3) weighted co-expression, 4) 

economic networks, 5) Bayesian networks, and 6) electrical networks. The main research gaps identified are the scarcity of 

studies under field conditions, the limited research focused on non-model species, and the lack of multi-omics integration. 

The main finding is a significant gap: the lack of studies using complex networks to analyze the technological capabilities of 

maize producers at a regional scale. This limits our understanding of technology diffusion and innovation processes in 

agricultural systems. Emerging trends include the use of integrated multi-omics approaches, weighted correlation network 

analysis (WGCNA), and the identification of key taxa in real-world agricultural systems, contributing to a general framework 

for the use of complex networks in future research. 
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Introducción 

 

El maíz es uno de los cultivos más producidos y estudiados a nivel mundial (Lienhard et al., 2020; 

Mullaney, 2014). Su estudio no sólo se debe a su importancia como alimento y relevancia económica 

(Guzman et al., 2014), sino también por su compleja regulación biológica y su compleja respuesta a 

factores ambientales y patógenos que la afectan (Diao, 2019). Recientemente, con la existencia de datos 

de alto rendimiento, como el fitomejoramiento, se han desarrollado enfoques integrados para entender 

las interacciones subyacentes en los sistemas biológicos de los sistemas de agricultura (Zhao et al., 2023). 

Entre esos enfoques, la teoría de redes complejas ha surgido como una herramienta para modelar las 

relaciones de coexpresión genética, la resistencia a enfermedades, la regulación de metabolismos y otros 

procesos fenotípicos que por sí mismo son difíciles de analizar con herramientas tradicionales (Ma et al., 

2017; Zhou et al., 2025). 

 

Actualmente, la teoría de redes complejas funge como un marco analítico muy necesario para 

comprender sistemas biológicos, ecológicos y económicos en los que el maíz es actor (Barabási, 2015; 

Newman, 2003), ya que mediante un análisis complejo de redes se pueden detectar características 

estructurales y evolución de las redes, lo que permite evaluar la interconexión y resiliencia en respuesta 

a diferentes factores como el estrés térmico de las plantas (Li et al., 2025).  Las redes complejas 

representan sistemas de nodos conectados mediante aristas, estos nodos pueden ser genes, rasgos o 

condiciones ambientales, y las aristas representan las relaciones entre esos nodos, coexpresión, o 

casualidad entre ellos. Este tipo de análisis permite la identificación de módulos funcionales, nodos 

centrales (hubs), y patrones de interacción que con otra forma de análisis no se lograrían visibilizar 

(Barabási, 2015).  

  

Un estudio llevo a cabo un análisis de coexpresión genética utilizando modelos gaussianos para 

conformar una red de más de 20,000 genes en maíz, identificando 964 módulos involucrados en el 

desarrollo de órganos, absorción de nutrientes y respuesta al estrés (Ma et al., 2017). El análisis de esta 

red de coexpresión brinda visibilidad de la suma de los procesos más profundos en el desarrollo y 

fisiología del maíz. Otros usos de las redes complejas son  en contextos agronómicos, como es el caso 

de las resistencia a enfermedades, sobre este tema, una investigación acerca de fenotipos del metaxilema 

radicular en dos condiciones diferentes, una de riego normal y estrés hídrico, se sumaron métodos de 

asociación del genoma completo (GWAS) y análisis de redes de coexpresión para identificar los 

candidatos genéticos más fuertes, y de esta manera contribuir a el entendimiento del desarrollo vascular 

en cereales y mejorar la respuesta a las sequias (Klein et al., 2024). Este tipo de estudios que combinan 

diferentes enfoques, en este caso, genética cuantitativa y análisis de redes, están demostrando su 

efectividad para aclarar la base genética de características complejas en cultivos con alta variabilidad 

genética como el maíz. 

 

En otras investigaciones se han utilizado GWAS junto redes multirastreo para investigar la base 

de rasgos agronómicos múltiples, la utilización en conjunto de estas herramientas permite separar los 

componentes genéticos de rasgos complejos y sus interacciones (Zhou et al., 2025). Otros estudios han 

sido enfocados en investigación sobre dinámicas de redes complejas en contextos de producción agrícola, 

como los realizados en econometría de sistemas complejos donde se han modelado la estructura de las 

redes de comercio de semilla de maíz y arroz como redes dirigidas y ponderadas, demostrando su 

aumento.  

 

Varios estudios recientes han explorado dinámicas de redes complejas en contextos de producción 

agrícola, por ejemplo, la literatura en econometría de sistemas complejos ha modelado la estructura de 

las redes de comercio de semillas de maíz y arroz como redes dirigidas y ponderadas, mostrando mayor 

densificación global en los últimos años (Liu et al., 2023). La gran cantidad de datos ómicos disponibles 

también ha facilitado la construcción de redes fusionadas que integran distintos niveles de información 

molecular (genética, transcriptómica, proteómica, metabólica), lo que permite una comprensión más 

holística de los mecanismos biológicos que subyacen a la productividad y la respuesta al ambiente (Jiang 

et al., 2019), estas redes integradas han abierto nuevas perspectivas para optimizar estrategias de 

mejoramiento genético y manejo agronómico. 

 

 

 

https://doi.org/10.1080/14735903.2020.1792680
https://doi.org/10.1080/14650045.2014.920232
https://doi.org/10.15446/rfnam.v67n2.44171
https://doi.org/10.1016/j.isprsjprs.2019.04.012
https://doi.org/10.1016/j.rhisph.2023.100779
https://doi.org/10.1186/s12870-017-1077-4
https://doi.org/10.1186/s12870-017-1077-4
https://doi.org/10.1007/s42994-025-00241-4
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Estos trabajos muestran cómo las redes ofrecen una base práctica para identificar genes clave que 

influyen de manera estable en diversos rasgos, permitiendo así diseñar programas de mejoramiento 

genético con mayor precisión y eficacia. Sin embargo, existe una dimensión crucial que ha sido 

sistemáticamente ignorada en la literatura: las capacidades tecnológicas de los productores de maíz y las 

redes sociotécnicas que facilitan u obstaculizan la adopción de innovaciones a escala regional (Aye & 

Mungatana, 2011). Mientras que los enfoques de redes complejas se han aplicado exitosamente a genes, 

microorganismos y mercados globales, no se ha prestado atención a cómo la estructura de las 

interacciones entre productores sus vínculos de asesoría, intercambio de conocimiento, acceso a insumos 

y fuentes de información, afecta la difusión de tecnologías y, en última instancia, la productividad y 

sostenibilidad del cultivo (Moctezuma-López et al., 2010). 

 

En este contexto, una revisión sistemática mediante el método Preferred Reporting Items for 

Systematic Reviews and Meta Analyses (PRISMA), por sus siglas en inglés (Moher et al., 2009; Page et 

al., 2021), permite sintetizar la evidencia científica sobre el uso de redes complejas en estudios 

relacionados con estudios sobre el maíz, identificar patrones metodológicos, áreas emergentes y vacíos 

de conocimiento. El presente capítulo realiza dicha revisión, con el objetivo de explorar cómo se han 

aplicado las redes complejas en estudios sobre el maíz, identificando tendencias metodológicas, 

principales áreas de aplicación y vacíos en la investigación para proponer direcciones futuras de 

investigación que utilicen ciencia de redes complejas en sistemas de producción del maíz. 

 

Metodología 

 

Estrategia de búsqueda 

 

La búsqueda se realizó en la base de datos académica de alto impacto, Web of Science (WoS), utilizando 

las palabras clave: "complex networks" AND "maize". Se aplicaron los siguientes filtros: idioma en 

inglés, año de publicación de 2009 a 2025 y que fueran artículos y revisiones. Se hallaron 25 documentos 

de los cuales 20 son artículos y 5 son revisiones. Las principales áreas temáticas son agronomía, biología 

molecular, genómica y redes complejas. Se registraron los DOI de todos los artículos seleccionados para 

facilitar su referencia en el capítulo. 

 

Criterios de inclusión y exclusión 

 

Inclusión: 

 

− Estudios que aplican teoría de redes complejas a datos de maíz.  

− Sin restricción de años 

 

Exclusión: 

 

− Estudios que no aplican redes complejas directamente  

− Estudios que no incluyen datos de maíz de manera específica. 

− Estudios fuera del rango de años o idiomas definidos.  

− Estudios no encontrados 

 

Selección de estudios 

 

El proceso de selección siguió los pasos de PRISMA: 

 

1. Identificación: Se encontraron 25 artículos usando las palabras clave y filtros.  

 

2. Cribado: Tras eliminar documentos duplicados y estudios irrelevantes por título/resumen, se 

seleccionaron 19 artículos.  

 

3. Elegibilidad: Se buscaron 19 artículos de los cuales 16 se encontraron disponibles. De manera 

que se analizaron 16 documentos. Después del análisis, 6 documentos fueron descartados ya que 

no que no cumplieron con los criterios de inclusión. 

https://doi.org/10.1080/03031853.2011.617870
https://doi.org/10.1080/03031853.2011.617870
https://www.researchgate.net/publication/262596573_Agroalimentary_maize_chain_technological_innovation_to_improve_its_competitiviness_case_study_at_Hidalgo_State
https://doi.org/10.1371/journal.pmed.1000097
https://doi.org/10.1136/bmj.n71
https://doi.org/10.1136/bmj.n71
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4. Inclusión final: 10 artículos se incorporaron a la revisión sistemática, incluyendo estudios de 

suelo, microbioma y fertilización (40%), biología molecular y regulación genética (30%), 

economía internacional y seguridad alimentaria (10%), modelación predictiva (10%) y fisiología 

vegetal (10%) 

 

Extracción de datos 

 

Para cada estudio incluido, se registraron: 

 

− Autor(es) y año de publicación  

− Métodos utilizados 

− Tipo de red compleja usada  

− Principales hallazgos 

 

Se extrajeron los siguientes campos de cada artículo: metodología, principales hallazgos, brechas 

de conocimiento, tendencias y tipo de red. Se utilizaron tablas para sintetizar información con la finalidad 

de facilitar la comparación y discusión. 

 

Síntesis de resultados 

 

Se realizó análisis temático (Braun & Clarke, 2022) para identificar patrones de contenido relacionados 

con la categorización de tipo de red y la identificación de tendencias de los estudios, para agrupar estudios 

por métodos, tipos de red, tendencias y hallazgos. 

 

Diagrama PRISMA 

 

En la Tabla 1 muestra la selección de artículos siguiendo PRISMA: 

 

Box 1  
 

Tabla 1 

Proceso de análisis temático PRISMA 
 

Identificación 

Artículos encontrados en WoS 25 

Duplicados eliminados 0 

Cribado 

Artículos revisados por título/resumen 25 

Artículos excluidos 6 

Elegibilidad 

Textos completos evaluados 19 

Artículos excluidos: 

 

− Sin análisis de redes y maíz 

− No se encontró documento completo 

 

9 

 

6 

3 

Inclusión 

Artículos incluidos en la revisión 10 

 

Fuente: Elaboración Propia 

 

Como ya se describió anteriormente, el método PRISMA fue la herramienta de que dirigió la 

selección de estudios, lo que clarifica los criterios de inclusión y exclusión, utilizando las palabras clave: 

“complex networks” and “maize” en el titulo dentro de la base de datos WoS y la utilización de análisis 

temático para categorizar e identificar la información objetivo. 
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Resultados 

 

Se analizaron 10 artículos que cumplieron los criterios de inclusión (Tabla 2). Todos fueron publicados 

en inglés y abordan el maíz desde la perspectiva de redes complejas. Los artículos analizados van de los 

años 2009 al 2025. En la Tabla 2, se observan las principales temáticas y el tipo de red estudiada en cada 

uno de los artículos. 

 

Box 2 

 

Tabla 2 

Hallazgos y tipo de red de los estudios analizados 

 
ID Título del artículo Autores Año Hallazgos Tipo de red 

1 Advances of Apetala2/Ethylene 

Response Factors in Regulating 

Development and Stress Response 

in Maize 

(Qi et al., 2023) 2023 Factores de transcripción 

AP2/ERF en maíz 

Redes 

regulatorias 

2 Microbiota of maize kernels as 

influenced by Aspergillus flavus 

infection in susceptible and resistant 

inbreds 

(Moore et al., 

2023) 

2023 Microbioma de granos de 

maíz tras inoculación 

con A. flavus 

Redes 

microbianas 

(potenciales) 

3 Effects of biochar, dual inhibitor, 

and straw return on maize yield, soil 

physicochemical properties, and 

microbial system under fertilization 

conditions 

(Wei et al., 2025) 2025 

Fertilización y redes 

bacterianas en suelo de 

maíz 

Redes de co-

ocurrencia 

bacteriana 

4 Learning Bayesian networks with 

heterogeneous agronomic data sets 

via mixed-effect models and 

hierarchical clustering 

(Valleggi et al., 

2024) 

2024 

Predicción de rendimiento 

con redes bayesianas 
Redes bayesianas 

5 Highly interwoven communities of 

a gene regulatory network unveil 

topologically important genes for 

maize seed development 

(Xiong et al., 

2017) 

2017 
Redes regulatorias 

genéticas en desarrollo de 

semilla 

GRN / 

comunidades 

6 Integrated network analysis reveals 

the importance of microbial 

interactions for maize growth 

(Tao et al., 2018) 2018 
Abonos verdes y redes 

microbianas en maíz 

Redes de co-

ocurrencia 

microbiana 

7 A Dynamic Evolutionary Analysis 

of the Vulnerability of Global Food 

Trade Networks 

(Xu et al., 2024) 2024 Vulnerabilidad de red de 

comercio global de 

alimentos 

Red económica 

8 Harnessing root-soil-microbiota 

interactions for drought-resilient 

cereals 

 

(Gholizadeh et al., 

2024) 

2024 
Interacciones raíz-suelo-

microbiota en cereales 

bajo sequía 

Redes complejas 

cereal-

microbioma 

9 Integrative analysis of co-

expression networks and codon 

usage bias in maize under biotic 

stress 

(Zinati & Nazari, 

2025) 

2025 

Estrés biótico en maíz con 

WGCNA 

Redes de co-

expresión 

ponderadas 

10 Spatiotemporal dynamics of the 

electrical network activity in the 

root apex 

(Masi et al., 2009) 2009 
Redes eléctricas en ápice 

de raíz 
Red eléctrica 

 

                                                                                                           Fuente: Elaboración Propia 
 

El tipo de red de cada uno de estos estudios se puede reducir seis categorías como se muestran en 

la Tabla 3. 
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Box 3 

 

Tabla 3 

Categorización por tipo de red 

 
Categoría de red No. De 

artículos 

% ID de 

artículos 

Redes de co-ocurrencia / interacción microbiana 3 30% 2,3 y 6 

Redes regulatorias genéticas (GRN) 2 20% 1 y 5 

Redes de co-expresión ponderadas (WGCNA) 2 20% 8 y 9 

Redes económicas / de comercio 1 10% 7 

Redes bayesianas 1 10% 4 

Redes eléctricas 1 10% 10 

    

Fuente: Elaboración Propia 

 

Como se puede observar que predominan las redes biológicas (microbianas, genéticas, de co-

expresión), que representan el 70% de los casos (7 de 10 artículos). Las redes económicas, bayesianas y 

eléctricas aparecen con menor frecuencia. 

 

A continuación, en la Tabla 4, se mencionan las brechas de conocimiento que se identificaron. 

 

Box 4 

 

Tabla 4 

Brechas de conocimiento 
 

Brecha de conocimiento Frecuencia ID artículos 

Falta de estudios en especies no modelo / leñosas 2 1 y 8 

Escasa investigación en condiciones de campo 2 2 y 8 

Necesidad de integración multi-ómica y validación 

experimental 

3 5, 8 y 9 

Falta de estudios sobre redes eléctricas en plantas 1 10 

 

Fuente: Elaboración Propia 

 

La brecha más citada es la necesidad de integración multi-ómica y validación experimental de los 

hallazgos de redes. Sin embargo, se detecta que hay un vacío en la aplicación práctica de modelos de 

redes complejas en sistemas agrícolas reales y también en la evaluación de impacto de intervenciones 

agrícolas a nivel macro basadas en redes complejas. 

Las tendencias identificadas se resumen en la Tabla 5. 

 

Box 5 

 

Table 5 

Tendencias emergentes en la aplicación de redes complejas al maíz 
 

Tendencia Frecuencia ID artículos 

Uso de WGCNA para identificar módulos de co-

expresión 

2 8 y 9 

Simulaciones de disrupción en redes económicas 1 7 

Identificación de taxones clave (keystone taxa) en 

microbiomas 
2 6 y 8 

Enfoques multi-ómicos integrados 4 5, 6, 8 y 9 

Estudios de redes eléctricas como frontera 1 10 

Redes bayesianas para predicción de rendimiento 1 4 

 

Fuente: Elaboración Propia 

 

La tendencia más fuerte es el uso de enfoques multi-ómicos integrados (4 artículos), seguido por 

el uso de WGCNA y la identificación de taxones clave (2 artículos cada uno). 
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Discusión 

 

Los resultados muestran que la aplicación de redes complejas al estudio del maíz es un 

campo multidisciplinario en crecimiento, los primeros estudios van desde 2009 hasta 2025, aunque aún 

son pocos los estudios que se han encontrado direccionados hacia el uso de redes y maíz, los estudios 

identificados permiten conocer que los temas principales de estos estudios, abarcan desde la genómica 

molecular hasta la economía global. Esta diversidad refleja la centralidad del maíz como sistema modelo 

en biología vegetal y como pilar estratégico en la seguridad alimentaria (Liu et al., 2023). 

 

Los estudios son predominantes hacia la investigación de redes biológicas (microbianas, 

genéticas, de co-expresión) lo que sugiere que los enfoques de redes han sido particularmente fértiles 

para clarificar sistemas complejos a escala molecular y ecológica. Se demuestra cómo WGCNA puede 

reducir la dimensionalidad de grandes cantidades de datos genómicos y priorizar genes candidatos para 

estrés biótico (Gholizadeh et al., 2024; Zinati & Nazari, 2025). Similarmente, otros estudios muestran 

que la complejidad de las redes microbianas del suelo se correlaciona positivamente con la productividad 

del maíz, incluyendo la participación de los fertilizantes en el rendimiento de los cultivos y mejoramiento 

de semillas (Qi et al., 2023; Tao et al., 2018; Valleggi et al., 2024; Wei et al., 2025; Xiong et al., 2017). 

 

Las redes económicas revelan propiedades consistentes de libre escala y mundo pequeño, lo que 

implica que unos pocos países concentran la mayoría del comercio y que la red es vulnerable a 

disrupciones localizadas (Xu et al., 2024), estos hallazgos tienen implicaciones directas para políticas de 

seguridad alimentaria. Por otro lado, se abre una frontera novedosa al estudiar redes eléctricas en plantas, 

mostrando ondas excitables viajeras similares a las observadas en tejidos animales no nerviosos (Masi et 

al., 2009), lo que implicaría directamente en el mejoramiento genético del maíz. 

 

Los patrones identificados son consistentes con revisiones previas sobre redes complejas en 

agricultura (Ma et al., 2017; Zhou et al., 2025). La propiedad de libre escala, por ejemplo, es un hallazgo 

común en redes ecológicas y económicas (Barabási, 2015). En el caso de los microbiomas de suelo, redes 

más complejas parecen asociarse con mayor resiliencia y productividad (Moore et al., 2023; Tao et al., 

2018). 

 

Un hallazgo particularmente relevante de esta revisión es la ausencia total de estudios que 

apliquen redes complejas al análisis de las capacidades tecnológicas de los productores de maíz a escala 

regional. Esta brecha es significativa ya que determinan aspectos fundamentales relacionados con la 

productividad, resiliencia, acceso a mercados y sostenibilidad ambiental (Aye & Mungatana, 2011). Sin 

embargo, estas capacidades no se distribuyen de manera homogénea entre los productores (Moctezuma-

López et al., 2010).  

 

La teoría de redes complejas ofrece herramientas poderosas para abordar preguntas que son 

cruciales para el desarrollo agrícola regional, pero que permanecen inexploradas en el contexto del maíz 

específicamente temas como la adopción de nuevas tecnologías, difusión de innovaciones, transferencia 

de conocimiento y resiliencia tecnológica. Estos enfoques no se han integrado sistemáticamente al 

estudio de la producción del maíz a escala regional. Esta es la brecha que esta revisión identifica y que 

representa una oportunidad significativa para futuras investigaciones. 

 

Las limitaciones de la presente revisión es que son solo 10 artículos analizados que nos brindan 

un panorama reducido que no permite un meta análisis cuantitativo, sin embargo, permite una visión 

general de la realidad actual sobre el uso de redes complejas en el estudio del maíz que se debe tomar 

con cautela. Los estudios económicos identificados tienen alcance global, pero los estudios de campo 

son predominantemente de regiones específicas (Estados Unidos, China, Europa), con poca 

representación de regiones productoras de maíz en América Latina, África y Asia. Para futuras 

investigaciones se recomienda, buscar en otras bases de datos como Scopus. 
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Conclusiones 

 

En la revisión sistemática de 10 estudios que aplican redes complejas al maíz se identificaron seis tipos 

principales de redes son utilizados: biológicas (microbianas, genéticas, co-expresión), económicas, 

bayesianas, eléctricas y de modelación. Las redes biológicas predominan en un 70%. Las brechas de 

conocimiento principales son la falta de estudios de campo, escasez de investigaciones en especies no 

modelo, necesidad de integración multi-ómica y validación experimental. Una brecha crítica identificada 

es que no existe ningún estudio que aplique redes complejas al análisis de las capacidades tecnológicas 

de los productores de maíz a escala regional por lo que se sugiere el uso de ciencia de redes complejas 

para atender diversas problemáticas relacionadas con la productividad, conocimiento y resiliencia de los 

sistemas de producción de maíz. Las tendencias emergentes es el uso creciente de WGCNA, enfoques 

multi-ómicos integrados, identificación de taxones clave en microbiomas, y exploración de redes 

eléctricas en fisiología vegetal para evaluar la interconexión y resiliencia en respuesta a diversos factores.  

Para investigaciones futuras se recomienda validar hallazgos de redes en condiciones agronómicas reales, 

integrar hallazgos biológicos sobre el maíz en un marco unificado. Además, se recomienda iniciar una 

línea de investigación que aplique teoría de redes complejas al estudio de las capacidades tecnológicas 

del sistema de producción de maíz a escala regional en temas como: cuál estructura (vínculos de asesoría, 

intercambio de insumos, fuentes de conocimiento, relaciones comerciales) de la red entre productores de 

maíz de una región determinada es óptima para mejorar la productividad y resiliencia. 

 

Declaraciones 

 

Conflicto de intereses 

 

Los autores declaran no tener ningún conflicto de intereses. No tienen intereses financieros o relaciones 

personales que pudieran haber influido en este libro. 

 

Contribución de los autores 

 

Buendia, Fabiola: Conceptualización, curación de datos, redacción-preparación de borrador original. 

 

Aguilar Mario: Análisis formal, visualización, supervisión. 

 

García, Brenda: Validación, redacción, revisión y edición. 

 

Disponibilidad de datos y materiales 

 

Los datos estarán disponibles previa solicitud. 

 

Financiación 

 

Esta investigación fue financiada por el Instituto Politécnico Nacional, Sistema Nacional de 

Investigadoras e Investigadores, Programa de Estímulo al Desempeño Docente (PEDD), y el proyecto 

SIP-20253720 que esta investigación recibió. 

 

Agradecimientos 

 

Extendemos nuestro agradecimiento al Instituto Politécnico Nacional, a la Secretaría de Investigación y 

Posgrado y a la Unidad Interdisciplinaria de Ingeniería y Ciencias Sociales y Administrativas por su 

apoyo y facilidades brindadas, las cuales han sido fundamentales para facilitar la realización de este 

trabajo. 

 

 

 

 

 

 

 

 



51 
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AP2/ERF Factores de transcripción AP2/ERF 

GRN Red regulatoria genética 

GWAS Estudios de asociación del genoma completo 

PRISMA  Elementos de reporte preferidos para revisiones sistemáticas y metaanálisis 

WGCNA Análisis de redes de coexpresión génica ponderada 

WoS Base de datos Web of Science 
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