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5. Resumen 

Los lagos del Parque Nacional Lagunas de Montebello (PNLM) en el Estado de Chiapas 

son conocidos como unos de los cuerpos de agua de mayor belleza en la República 

Mexicana. Sin embargo, el cambio de uso de suelo durante las últimas décadas, las 

descargas de aguas residuales y el uso excesivo de fertilizantes y compuestos químicos 

han afectado el estado trófico del sistema lacustre. Consecuentemente, un grupo 

importante de éstos han mostrado cambio de color del agua, olores fétidos y la muerte de 

algunos organismos. El lago San Lorenzo, además de ser uno de los lagos más grandes 

de parque, es también uno de los más perturbados antrópicamente debido a su cercanía 

con varios ejidos y su conexión con las aguas subterráneas del río Grande de Comitán. La 

presente tesis se advocó a la detección de procariotas en una secuencia sedimentaria 

datada desde de la década de los años 1950s, para conocer su diversidad y para ver si 

existían posibles paleoindicadores microbianos de perturbación antrópica. Para ello, se 

usaron los fragmentos ADNr 16S obtenidos con tecnologías de secuenciación masiva y, 

tras un análisis bioinformático se recuperaron en total 1,497,308 secuencias que fueron 

agrupadas en 16,909 ASVs (Amplicon Sequence Variants, o secuencias nucleotídicas con 

100% de identidad). Los índices de diversidad señalan que más del 80% de las muestras 

reflejan una alta diversidad y riqueza de especies. En cuanto a la afiliación taxonómica, se 

utilizó la base de datos SILVA ver. 138 (2020), y con la cual se encontraron secuencias de 

los phyla Proteobacteria, Bacteroidota, Verrucomicrobiota, Planctomycetota, Chloroflexi, 

Actinobacteriota y Acidobacteriota como las bacterias más abundantes del perfil 

sedimentario. Así mismo se detectaron arqueas metanogénicas (Crenarchaeota, 

Euryarchaeota y Halobacterota) y algunas oxidantes de amonio. Por otro lado, el análisis 

de la estructura de comunidad mostró pequeñas diferencias en las comunidades conforme 

a la profundidad de muestreo; sin embargo, los análisis de PERMANOVA no mostraron 

diferencias significativas. Finalmente, entre los procariotas paleoindicadores de 

perturbación antrópica se encontraron secuencias del género Arcobacter, Bacteriodes, 

Mycobacterium que se han asociado con heces humanas y son encontrados comúnmente 

en el agua residual. También se detectaron algunos miembros de la clase Nitrosospharia, 

y algunas secuencias afiliadas a cloroplastos. Estas huellas moleculares se relacionan con 

los años de mayor arribo de agua residual al PNLM, según con la base de datos realizada 

conforme al modelo de datación generado por el Laboratorio de Paleolimnología (IGf, 

UNAM). Por lo tanto, estas bacterias y arqueas pueden ser indicadores potenciales de los 

eventos de contaminación y eutrofización del lago San Lorenzo.   
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6. Introducción 

Las alteraciones a los ecosistemas acuáticos epicontinentales se han incrementado en las 

últimas décadas, siendo la actividad humana la principal responsable de su eutrofización 

(Vinçon-Leite y Casenave, 2019). Las descargas de agua residual no tratadas son las 

principales proveedoras de estos cambios físicos, químicos y biológicos en los cuerpos de 

agua (SEMARNAT, 2016), lo cual se ha reflejado en varios sistemas aledaños a ciudades, 

pueblos y asentamientos. Por ejemplo, los sistemas lacustres del Parque Nacional Lagunas 

de Montebello (PNLM) en Chiapas, han mostrado cambios en su coloración desde 

mediados del siglo pasado (Mora et al., 2016) debido a las descargas de agua contaminada 

del Río Grande de Comitán (Alcocer et al., 2018). Aunque este cambio ha sido claramente 

atribuido a fuentes antrópicas, poco se sabe de la historia evolutiva de los lagos y sus 

cambios ambientales en las últimas décadas, y cómo éstos han afectado su microbiota. 

Los procariontes juegan un papel importante en los lagos al controlar diversos procesos 

biogeoquímicos en las columnas sedimentarias (Vuillemin, 2018). Además de que, las 

bacterias y arqueas son organismos sensibles a los cambios naturales y antrópicos (Kaiser 

et al., 2016), por lo que pueden ser un buen indicador para detectar algunos antibióticos 

(Dong et al., 2020), e incluso la presencia de aguas residuales (Korajkic et al., 2015). Por 

lo que, es posible que las comunidades procariotas y su estructura pueden dar información 

sobre cambios ambientales y de eutrofización (Capo et al., 2015). 

La Paleolimnología es la disciplina que se encarga de describir el pasado de los lagos 

(Wetzel, 2001), a partir del análisis de secuencias sedimentarias lacustres. Para ello, se 

emplean los sedimentos como depósitos de información de procesos químicos, físicos y 

biológicos, que, a lo largo del tiempo, funcionan como paleo-indicadores o proxies (Cohen, 

2003). Un proxy es un indicador indirecto, extraído de un archivo o registro climático, 

cuantificable que, por su naturaleza física, química o biológica, está relacionado con 

diferentes variables paleoclimáticas y sus oscilaciones reflejan los cambios temporales 

acontecidos en esta variable a través del tiempo (Cronin, 2010). Durante la última década, 

el ADN sedimentario se ha utilizado como un proxy, ya que puede prevalecer por varios 

años en secuencias sedimentarias (Domaizon et al., 2017). En la actualidad existen muchos 

trabajos paleolimnológicos que hacen uso del ADN sedimentario (ADNsed) marino o 

lacustre, pero la mayoría de ellos se enfocan en la dinámica de algas, diatomeas y peces 

(Boere et al., 2011; Capo et al., 2015, 2016, 2017; Domaizon et al., 2013; Epp et al., 2010). 

Sin embargo, más recientemente se estudian a los procariontes. 

Este trabajo tuvo como finalidad obtener y secuenciar masivamente fragmentos ADNr 16S 

de una secuencia sedimentaria del Lago San Lorenzo, Chiapas. Este lago es uno de los 

más afectados por la contaminación del Río Grande, por lo que se desea conocer: i) cuál 

es su diversidad de procariontes en sus sedimentos en un gradiente de profundidad, y ii) si 

existen relaciones entre los diferentes taxones encontrados y las variaciones ambientales 

antrópicas reportadas en el área desde la década de los años cincuenta.
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7. Marco Teórico 

7.1 Los lagos y sus sedimentos. 

Los lagos son ecosistemas acuáticos epicontinentales que se encuentran rodeados por 

diferentes coberturas terrestres (Wetzel, 2001). Al ser sistemas abiertos, éstos 

interaccionan constantemente con su entorno dando paso al intercambio de procesos 

físicos, químicos y biológicos que mantienen el equilibrio dentro su cuenca de drenaje 

(Roldán y Ramírez, 2008). Muchas variables naturales como la composición del lecho 

rocoso de la cuenca, la actividad tectónica y volcánica, la vegetación y la biota acuática, se 

han encargado de moldear la historia posterior de los lagos. Sin embargo, la actividad 

antrópica ha jugado un papel clave en estas alteraciones en el último siglo (Cohen, 2003).  

Los lagos comúnmente son alimentados por uno o varios ríos que aportan grandes 

cantidades de agua y de sedimentos provenientes de su propia cuenca de captación (aporte 

alóctono) (Nichols, 2009). Para los sistemas lacustres, las partículas sedimentarias juegan 

un papel importante en la distribución y crecimiento de muchos invertebrados, así como 

también, en el metabolismo de diversas comunidades procariotas que llevan a cabo 

distintos procesos biogeoquímicos (Wetzel, 2001). 

El material sedimentario tiene dos orígenes diferentes: alogénico y autigénico (Caballero, 

et al., 2013). El primero es aquel que deriva de su propia cuenca de drenaje por fuerzas de 

gravedad y erosivas, y que puede verse incrementado por las actividades antropogénicas 

o por eventos ambientales que eleven el flujo del caudal (Bloesch, 2004). Así, la 

composición de estos sedimentos se centra en arenas, arcillas, y algunos minerales como 

calizas y evaporitas. Además, contienen materia orgánica en descomposición y algunos 

nutrientes como carbono (C), nitrógeno (N) y fósforo (P), que pueden provenir naturalmente 

del sistema, o por actividades humanas (Nichols, 2009). 

En cuanto a los sedimentos autigénicos, éstos se originan dentro del mismo lago, y son 

principalmente influenciados por procesos biológicos, químicos y físicos. Las partículas 

orgánicas se forman a partir de la producción primaria del fitoplancton, y por consiguiente 

por el zooplancton y por descomponedores como los procariotas. Estas partículas van 

consolidándose a lo largo de la columna de agua, y terminan en la fracción sedimentaria de 

los bentos (Bloesch, 2004). 
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7.2 Los lagos kársticos: características y origen  

Los sistemas kársticos son terrenos que se encuentran en sitios peculiares de accidentes 

geográficos que surgen a partir de la combinación de una alta solubilidad y porosidad de 

rocas carbonatadas. Esto ha permitido el desarrollo diferentes estructuras morfológicas 

como cuevas, depresiones cerradas, afloramientos rocosos, arroyos que se hunden y 

grandes manantiales. La inusual hidrología subterránea es la impulsora de los procesos 

kársticos, pues al permitir el paso del agua, provoca la disolución de las rocas formando 

las complejas estructuras geológicas que los caracteriza (Ford y Williams, 2007). 

Generalmente las estructuras kársticas están formadas por caliza, mármol (CaCO3) y 

dolomita (CaMg [CO3]2) aunque es posible encontrar otros minerales que los conformen 

como la halita (NaCl) y el yeso (CaSO4•2 H2O) (Williams, 2008). El proceso de disolución 

de las rocas se lleva a cabo gracias al agua meteórica y al CO2 que esta puede arrastrar y 

disolver antes y después de su filtración al suelo. Este proceso permite generar un débil 

ácido carbónico (H2O + CO2 → H2CO3) que genera gradualmente aberturas o conductos 

en el lecho rocoso para que el agua fluya a través de estos (Stokes, Griffiths y Ramsey, 

2010). 

La formación de cuerpos lacustres de origen kársticos sucede por varios procesos de 

disolución que se combinan con distintas condiciones naturales como el clima, la topografía 

y la participación biológica de microorganismos (Mora et al., 2016). Los lagos kársticos son 

sumideros que se forman por la erosión continua del agua subterránea a la roca caliza.  Se 

generan por un debilitamiento de la estructura kárstica, provocando que el techo de las 

cuevas colapse, originando una dolina cónica irregular, que permita el acumulamiento de 

agua con diferentes niveles freáticos (Wetzel, 2001). 

7.2.1 Los lagos kársticos en el mundo y en México 

Se estima que entre 7 y 25% de la superficie terrestre es de naturaleza kárstica, donde 

cerca del 25% de la población humana vive (White, 1988; Fleury, 2009). Los lagos kársticos 

se reportan en varias regiones alrededor del mundo, como en países asiáticos (China, 

Vietnam, Camboya), países de la cuenca Mediterránea (Croacia, Chipre, Francia, Grecia, 

Italia, Eslovenia, España), en naciones de América central y norte (Belice, México, Estados 

Unidos) y en regiones del caribe como Cuba, Jamaica y Puerto Rico. Por otro lado, es 

posible encontrarlos en regiones del hemisferio sur como Australia, Madagascar, Sudáfrica 

y Brasil (Onac y Beynen, 2020). 

En la actualidad existen pocos lagos en el territorio mexicano, los cuales se encuentran en 

un estado criticó debido a la disminución de volumen del agua. Algunas actividades 

antrópicas como la tala de árboles, la agricultura, la sobreexplotación de aguas 

subterráneas, la contaminación y la eutrofización, acompañado de distintos eventos 

geológicos y climático, aceleran la desaparición de los sistemas lacustres de México 

(Alcocer y Bernal-Brooks, 2010). Entre los distintos tipos de cuerpos de agua en México, se 

encuentran los de origen kárstico. Este tipo de sistemas, que también es conocido como 

lagos de disolución, se encuentran en la península de Yucatán, Quintana Roo, Campeche 

y en el estado Chiapas (Roldán y Ramírez, 2008; Alcocer y Bernal-Brooks, 2010; Mora et 

al., 2016). En el estado chiapaneco se localiza un sistema lacustre de origen kárstico dentro 

del Parque Nacional Lagunas de Montebello (PNLM). Este sitio ha adquirido un interés 
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socioeconómico y científico muy importante en los últimos años debido a su cercanía a 

zonas pobladas, volviéndose así, vulnerable a los efectos de la actividad antrópica como la 

contaminación o la agricultura (CONANP, 2007). 

7.3 Las comunidades microbianas en los sedimentos lacustres 

La distribución de los sedimentos en los lagos trae consigo una alta heterogeneidad de 

características físicas, químicas y biológicas que terminan influyendo en distintos ciclos 

biogeoquímicos y en las comunidades microbianas, que son sus principales impulsores 

(Beaulne et al., 2020). Estas condiciones ambientales generan gradientes físicoquímicos y 

una variada disponibilidad de recursos a lo largo de un perfil sedimentario (Orland et al., 

2020). Lo que conlleva a que la masa microbiana se distribuye dentro de los sedimentos 

lacustres dependiendo de los niveles de oxígeno, nutrimentos, materia orgánica y de la 

profundidad (Wetzel, 2001), donde también hay variaciones en la cantidad de la biomasa 

acorde a esto. Los niveles de O2 pueden variar entre sedimentos profundos y superficiales, 

por lo que es común encontrar grupos procariontes que utilicen otros aceptores de 

electrones como el N, Mn, Fe, S o CH4 (Fenchel y Finlay, 2008). Asimismo, las bacterias 

sedimentarias tienen una mayor densidad poblacional, que llegan a ser de 3 a 5 veces 

mayor, en comparación con la columna de agua, principalmente por la concentración de 

nutrientes y área específica de las partículas a colonizar. 

Algunos reportes indican que en arreglos verticales de sedimentos marinos y lacustres, se 

han observado cambios en la comunidad microbiana en relación con sus procesos 

metabólicos (ciclos biogeoquímicos) (Haglund et al., 2003; Chan et al., 2005; Wurzbacher 

et al., 2017) Esto ha provocado que los grupos procariontes se adapten a través de la 

profundidad, formando comunidades estratificadas. Aunque, los niveles de materia 

orgánica, N, C y O2 en la columna varían dependiendo de los procesos de sedimentación 

(Vuillemin y Ariztegui, 2013). 

A pesar de la estratificación microbiana que puede formarse en relación con la profundidad 

sedimentaria, muchos grupos de procariotas se ven afectados también en el número de 

células viables en estratos profundos, debido a la lenta proliferación de ciertos grupos 

microbianos (Schippers et al., 2010; Kallmeyer et al., 2012). Por otra parte, es común 

encontrar que la necromasa microbiana es mayor en sedimentos profundos (Parkes et al. 

2014; Tsuboi et al., 2019). Sin embargo, se ha visto que una reducida fracción de grupos 

microbianos persisten a las limitaciones de energía del subsuelo sedimentario para los 

procesos metabólicos. Una de las cualidades podría ser las asociaciones con otros grupos 

de procariotas (Vuillemin et al., 2018). Por ejemplo, algunas bacterias productoras de H2, 

pueden ser encontradas en estratos anaerobio para realizar una simbiosis con 

comunidades de metanógenos, acetógenos y reductores de azufre (Röske et al., 2012).  
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7.4 La Paleolimnología 

Los sedimentos acumulados en los lagos son el producto de diferentes procesos bióticos y 

abióticos dentro del sistema, por lo que se han convertido en depósitos y fuentes de 

información a lo largo del tiempo (Cohen, 2003). La paleolimnología se encarga de estudiar 

y descifrar cualquier tipo de información preservada en estos precipitados lacustres, con el 

fin de reconstruir el pasado ambiental de cualquier tipo de lago y su entorno (Caballero et 

al., 2013).  

7.4.1 Conceptos generales 

La dinámica de los sistemas lacustres está influenciada por cuatro componentes diferentes: 

físicos, geomorfológicos, químicos y biológicos, que a su vez se pueden relacionar con los 

archivos sedimentarios en los cuerpos de agua epicontinentales. La paleolimnología utiliza 

como evidencia, o proxies, los fenómenos físicos que moldean los sistemas acuáticos 

lacustres, con la finalidad de conectar los registros geoquímicos y paleobiológicos con 

fenómenos ambientales externos (Cohen, 2003). Los procesos químicos se pueden 

entender con indicadores como radioisótopos, que permiten conocer la cronología de una 

secuencia sedimentaria, utilizando el carbono radiactivo (14C) o del 210-Pb con una vida 

media de 6000 y 22.26 años, respectivamente (Cortés, 2017). 

En cuanto a los registros biológicos, es común que se utilice el polen, las esporas, algunos 

restos de algas, microfósiles de plantas o de animales e incluso pigmentos (Wetzel, 2001). 

Sin embargo, el uso de procariotas como indicador biológico resulta muy atractivo por su 

importancia en los ciclos biogeoquímicos (Vuillemin, 2018). Además de que son sensibles 

a cambios ambientales (Kaiser et al., 2016). 

A diferencia de los indicadores clásicos, las comunidades microbianas no dejan 

características morfológicas en los sedimentos, pero si su firma de ADN (Domaizon et al., 

2017). El uso del ADN sedimentario (ADNsed) genera entonces nuevas ideas sobre la 

dinámica y la diversidad de las estructuras de bacterias y arqueas. Además, pueden servir 

para evaluar los efectos del calentamiento global y los fenómenos de eutrofización que 

modifican a estas comunidades (Capo et al., 2015). 

7.4.2 El ADN sedimentario en la paleolimnología 

El ADNsed se encuentra de dos formas distintas en los depósitos de sedimento. La primera 

es intracelularmente, es decir, dentro de células vivas o metabólicamente activas. 

Paralelamente, muchos microorganismos son capaces de formar estructuras que brindan 

protección ante los cambios ambientales y permanecer en reposo por un largo tiempo 

dependiendo de las necesidades del organismo (Domainzon et al., 2017). Algunas 

armaduras biológicas son las esporas o quistes que forman ciertos grupos de procariotas, 

aunque se ha detectado que algunos protistas, flagelados, ciliados, amebas, 

microcrustáceos y rotíferos usan este mecanismo para preservarse por miles de años 

(Ellegaard et al., 2020). 
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Por otro lado, el ADN extracelular (ADN fuera de las células) puede aportar información 

distinta al campo de la paleolimnología (Domainzon et al., 2017). Sin embargo, esta 

molécula debe de someterse ante una serie de procesos físicoquímicos y biológicos para 

que logre preservarse como un archivo sedimentario (Levy-Booth, 2007). En el momento 

en el que el ADN extracelular llega al sedimento, este puede adherirse a los minerales, 

como las arcillas, y/o a los ácidos húmicos, donde el grupo fosfato del ADN interactúa con 

la concentración de cationes y el pH del sitio para poder adherirse y preservarse (Levy-

Booth, 2007). 

En la actualidad existen muchos trabajos paleolimnológicos que hacen uso del ADNsed en 

donde la mayoría de ellos sólo se enfocan en la dinámica de organismos eucariotas (Boere 

et al., 2011; Capo et al., 2015, 2016, 2017; Domaizon et al., 2013; Epp et al., 2010). A pesar 

de ello, se han encontrado estudios donde las comunidades de bacterias y arqueas son 

utilizadas como proxies en sistemas lacustres, utilizando el fragmento ADNr 16S 

específicamente (Domaizon et al., 2013; Coolen et al., 2008; Li et al., 2019; Vuillemin, 2018).      

El gen que se transcribe a ARNr 16S (ADNr 16S), es un marcador molecular deseable para 

estudios filogenéticos en procariontes, ya que se encuentra en todas estas comunidades y 

cuenta con regiones de secuenciación variable que evoluciona a velocidades diferentes 

(Srinivasan et al., 2015). El gen ADNr 16S cuenta con una longitud de 1500 pb, mismas 

que están divididas en nueve regiones variables (Yang et al., 2016), donde distintos 

estudios se han dedicado a explorar e identificar una región, o combinaciones de regiones, 

que generé una buena clasificación filogenética (Winand et al., 2020). Se ha reportado que 

las regiones V4 y V5 son las mejores para la identificación del microbioma (Cao et al., 2017) 

empleando tecnologías de secuenciación de “nueva generación” o NGS por sus siglas en 

inglés. Éstas últimas permiten obtener un gran número de secuencias y explorar con mayor 

profundidad la diversidad de procariontes. 

Gracias a las nuevas técnicas moleculares como la reacción en cadena de la polimerasa o 

PCR por sus siglas en inglés (Polymerase Chain Reaction) se ha podido estudiar la 

diversidad microbiana ambiental. Específicamente, empleando el fragmento ADNr 16S de 

aquellos microorganismos que no pueden ser fácilmente cultivables en el laboratorio (Baker 

et al., 2003). Las técnicas tradicionales de secuenciación del gen ADNr 16S, tienen la fama 

de ser muy costosas y laboriosas de hacer, en especial para estudios ambientales (Winand 

et al., 2020). Sin embargo, con las tecnologías de segunda generación se consiguen 

secuenciar en paralelo millones de fragmentos de ADNr 16S además de la disminución de 

costos en comparación con la tradicional (Cao et al., 2017). 

Actualmente existen muchas plataformas de secuenciación masiva de segunda generación, 

entre las cuales han destacado Illumina Inc. (San Diego, Ca, USA), SOLiD (Sequencing by 

Oligo Ligation Detection) y el sistema PGM (Personal Genome Machine) (López de Heredia, 

2016). La tecnología de Ilumina Inc (HiSeq, MiSeq, NextSeq, entre otros) destaca por su 

secuenciación de lectura corta empleando una química por síntesis, pues logra cubrir 2 x 

300 pb lo que le permite secuenciar una o más regiones variables (Winand et al., 2020). 

Por lo que es una técnica que muestra muchas ventajas atractivas para el estudio del 

ADNsed. 

 



 

pág. 8 
 

7.5 Lagos de Montebello y su problemática de contaminación 

 

7.5.1 El Parque Nacional Lagunas de Montebello  

El Parque Nacional Lagunas de Montebello (PNLM) es un área protegida de un poco más 

de 6022 ha (Franco-Gaviria et al., 2018), ubicado entre los pueblos la Trinitaria y la 

Independencia, en Chiapas, México (CONANP, 2007). Se ubica entre las coordenadas 

geografías 16° 07' 32.2" y 16° 9' 11.88" Latitud N y 91°45' 11.2" y 91° 46' 50.51" Longitud 

W. El tipo de clima de la región es templado subhúmedas C(fm) (C, templado; fm, 

subhúmedo) con lluvias todo el año (García, 2004). La temperatura media anual es de 17.3 

ºC, con precipitaciones medias anuales de 2279 mm y una evaporación media anual de 948 

mm (Alcocer et al., 2018). La vegetación dominante es Pinus oocarpa, sin embargo, es 

posible encontrar bosques de latifoliada, bosques mesófilos de montaña, vegetación 

raparía, vegetación secundaria y flora de interés especial (CONANP, 2007).  

El Parque se encuentra sobre piedra caliza del Cretácico Inferior, favoreciendo el desarrollo 

de una llanura kárstica con un sistema lacustre de 69 cuerpos de agua (Franco-Gaviria et 

al., 2020), divididos en dos secciones, de planicie y de alta montaña (Alcocer et al., 2018). 

Hidrológicamente, el sistema de lagos de Montebello es alimentado por las descargas de 

agua y sedimentos provenientes del río Grande de Comitán, además de aguas 

subterráneas (Franco-Gaviria et al., 2020) gracias a la permeabilidad del sistema kárstico 

(Mora et al., 2016).  

7.5.2 Problemática de contaminación  

Los lagos del PNLM han presentado problemas de contaminación en las últimas décadas 

debido al aumento socioeconómico de la región, lo que ha provocado varios cambios en el 

uso de suelo y en las actividades antrópicas aledañas. Esto incluye la deforestación para 

impulsar el desarrollo agrícola que fomenta el uso de agroquímicos. Esto ha impulsado que 

los cuerpos de agua de la zona se alteren por el incremento de las concentraciones de N y 

P (Olea-Olea y Escolero, 2018), y consecuentemente, la modificación físicoquímica del 

agua lacustre (Mora et al., 2016). Así mismo, las constantes descargas de aguas residuales 

del río Grande de Comitán han impulsado un aumento en las concentraciones de sulfatos 

y cloruros en los lagos de planicie (Palomino et al., 2017). Esto ha provocado fuertes 

cambios de olor, coloración verdosa e incluso burbujeo. Además de cambios en el pH, 

aumentos en la conductividad eléctrica y presencia de carbonatos (Mora et al., 2016).    
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7.5.3 Lago San Lorenzo 

El Lago San Lorenzo es uno de los 69 lagos kársticos del PNLM, que se localiza en la parte 

sur sureste del estrado de Chiapas; se encuentra entre las coordenadas 16° 04’ 40’’ y 16° 

10’ 20’’ latitud N y 91° 37’ 40’’ longitud W. Este lago pertenece al sistema Tepancoapan, 

sitio donde junto con otros los lagos del Parque se conectan por las fuertes lluvias, por lo 

que está influenciado por las corrientes subterráneas del Río Grande de Comitán 

(Villanueva et al., sin fecha; CONANP, 2017). La ubicación geográfica de San Lorenzo lo 

pone en el grupo de los lagos de planicie (Alcocer et al., 2018) (Fig. 1c): por lo tanto, es uno 

de los cuerpos lacustres más contaminados del sitio además de su cercanía con los cultivos 

agrícolas y los municipios de La Independencia y La Trinitaria (Segundo, 2019). 

El lago de San Lorenzo se encuentra a unos 1455 msnm. Abarca un área de 181.3 ha, 

volviéndolo uno de los lagos más grandes del sistema. La longitud de costa es de 15.1 Km. 

El lago cuenta con una profundidad media de 11 m, por lo que es considerado como poco 

profundo. La temperatura promedio del lago es de 20.7 ºC. El porcentaje de oxígeno 

disuelto (%OD) es en promedio de 0.55%. Así mismo, el porcentaje de saturación de 

oxígeno disuelto (%SO) es de 8.3%. El pH del agua es de 7.3. Mientras que la turbidez del 

lago es en promedio de 12 NTU (Unidades Nefelométricas de Turbidez). Estudios 

posteriores han reportado que la concentración de clorofila es alta, de 22.75 μg L -1 en 

promedio y de 5.2 μg L-1 mínimo y máximo de 43.8 μg L-1. Por lo que, es considerado como 

un sistema eutrófico (Segundo, 2019; Franco-Gaviria et al., 2020).  

Se ha reportado que la textura de los sedimentos del lago San Lorenzo son limo arcilloso. 

Por otro lado, el porcentaje de materia orgánica (MO) es de un 19.5%. La concentración de 

carbonatos es de 75.1% y en cuanto a la presencia de C, N y S son de 6.6, 1.0 y 1.3%, 

respectivamente (Segundo, 2019).  
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Figura 1.  Mapa del Parque Nacional Lagunas de Montebello. a) Ubicación del estado de Chiapas en la 

República Mexicana. b) Ubicación del PNLM en el estado de Chiapas. c) Localización del lago San Lorenzo 

dentro del PNLM.

a) 

c) 

b) 
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8. Planteamiento del problema y preguntas de 

investigación 

El Parque Nacional Lagunas de Montebello (PNLM) cuenta con aproximadamente 69 lagos 

(Alcocer et al., 2018), siendo los de planicie los más afectados por las descargas de aguas 

residuales provenientes del Río Grande de Comitán (CONANP, 2007). El lago San Lorenzo, 

es uno de los sistemas lacustres más afectados por esta situación. En los últimos años, 

grupos de investigación de la Universidad Nacional Autónoma de México (UNAM) se han 

dedicado a estudiar la historia paleolimnológica de estos cuerpos de agua, lo que ha 

permitido conocer el impacto ambiental que han sufrido a lo largo del tiempo y las 

variaciones en las comunidades de diatomeas. Sin embargo, a la fecha, no existen trabajos 

que describan la composición procariota de los lagos, y si ésta se ha asociado con cambios 

en el tiempo derivados de la contaminación antrópica. 

Trabajos recientes en otros lagos del mundo, han mostrado que la diversidad ADNr 16S se 

puede correlacionar con cambios ambientales en escalas de cientos de años (Vuillemin, 

2018; Li et al., 2019). Y que, cambios en la composición de comunidades de diatomeas, 

también reflejan variaciones ambientales en decenas de años (Caballero et al., 2020; 

Cortés, 2017) en los lagos kársticos de este Parque. Por ello, en el presente proyecto se 

propone analizar la comunidad procariota en una secuencia sedimentaria para: i) conocer 

la distribución de procariontes en un núcleo lacustre estratificado de un sistema kárstico 

con rasgos de contaminación registrados a partir 1957, y ii) observar si estos cambios en la 

estructura de la comunidad en la secuencia sedimentaria responden a cambios ambientales 

reportados en la zona. 

Consecuentemente, las preguntas de investigación de la presente propuesta son: 

● ¿Cuál es la distribución de las secuencias ADNr 16S y la composición taxonómica 

procariota en un núcleo lacustre estratificado de un sistema kárstico con rasgos de 

contaminación registrados a partir de 1957, y a qué grupos taxonómicos 

corresponden? 

● ¿Existirá alguna relación entre las variaciones ambientales antrópicas registradas 

en el sitio de estudio y los ASVs (Amplicon Sequence Variants o secuencias 

nucleotídicas al 100% identidad) encontrados a lo largo de la secuencia 

sedimentaria acorde a un modelo de datación de este? 

● ¿Será factible encontrar organismos procariotas que indiquen procesos de 

eutrofización por contaminación antrópica y/o cambios en la abundancia de ciertos 

taxones? 
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9. Hipótesis 

Las secuencias ADNr 16S del núcleo estudiado contendrán huellas de procariontes 

comúnmente encontrados en este medio, como metanógenos y sulfatos reductores. 

Asimismo, dado que se trata de un lago con registro de contaminación por descargas de 

agua residual, se encontrarán señales de taxones asociados a éstas, como de heces y 

microbiota humana. Estos bioindicadores coincidirán con los años en que se reportaron los 

cambios de coloración en los lagos. 

10. Objetivos 

10.1 Objetivo General  

Determinar cómo se distribuye la comunidad de procariotas dentro de una secuencia 

sedimentario del lago kárstico San Lorenzo que pertenece al Parque Nacional Lagunas de 

Montebello, Chiapas y si existen bioindicadores de perturbación por descargas con agua 

residual.   

10.2 Objetivos Particulares  

 

● Obtener fragmentos ADNr 16S de una secuencia sedimentaria de 40 cm de longitud 

y caracterizarlos taxonómicamente. 

● Establecer los patrones de presencia/ausencia y abundancia relativa de los taxones 

encontrados a lo largo de la secuencia sedimentaria. 

● Realizar una base de datos de los eventos ambientales que han impactado la zona 

desde la década de los años cincuenta y determinar si hay relaciones de estos 

eventos con los taxones encontrados. 

● Determinar si los taxones encontrados pueden funcionar como bioindicadores al 

momento de relacionarlos con los eventos ambientales encontrados en la base de 

datos. 
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11. Método 

11.1 Diseño de estudio 

La presente investigación estudió la comunidad procariota de una secuencia sedimentaria 

colectada en el Lago San Lorenzo, Montebello, Chiapas. Las secuencias sedimentarias, 

generalmente se estudian a lo largo de un solo núcleo (sin réplicas), donde de cada 

segmento se extrae información geoquímica y/o biológica complementaria. Este proyecto 

se enmarcó en un trabajo colaborativo multidisciplinario con el grupo de Paleolimnología 

del Instituto de Geofísica (UNAM). Donde cada segmento de estudio del núcleo cortado fue 

a un centímetro (longitud del núcleo = 40 cm, segmentos n=40). Cada segmento fue 

analizado geoquímicamente por el grupo complementario, y biológicamente (procariontes) 

por Laboratorio de Genómica y Biotecnología del Instituto de Geología (UNAM), La 

aproximación para el estudio de la comunidad procariota se realizó vía independiente de 

cultivo con secuenciación masiva de fragmentos ADNr 16S, y su posterior análisis 

bioinformático. Se obtuvo la asignación taxonómica y se observaron los patrones de 

distribución a lo largo de la secuencia, para saber si, con las dataciones realizadas por el 

grupo de colaboración, existen bacterias o arqueas relacionadas con cambios ambientales 

documentados. 

11.2 Colecta de Muestras 

Para obtener las muestras del presente estudio, se recuperó una secuencia sedimentaria 

utilizando un nucleador de gravedad UWITEC a una profundidad de 9m ubicado a 16°09’ 

N, 91°46´ W (Fig. 1c). Con ello, se obtuvo un núcleo de aproximadamente 40 cm de longitud, 

mismo que fue segmentado cada centímetro (n=40), almacenado en bolsas de plástico a 4 

ºC durante su transporte, y luego congelado a -20 ºC hasta su análisis. Cada una de las 

muestras fueron identificadas con las siglas SL y el número correspondiente al centímetro 

obtenido (v.g., SL.01, SL.02, etc.). La colecta del núcleo sedimentario se realizó por el 

equipo de trabajo de la Dra. Margarita Caballero, del Laboratorio de Paleolimnología del 

Instituto de Geofísica de la UNAM.  

 11.3 Variables 

Como variables se consideraron el factor biótico que incluye la estructura de la comunidad 

procariota determinada en patrones de presencia/ausencia de los taxones y su abundancia 

relativa, así como la distancia filogenética de los mismos. En la parte ambiental, se buscaron 

registros de cambios ambientales documentados, antrópicos y naturales, y se relacionaron 

con los segmentos de estudios mediante un modelo de datación realizado por el grupo de 

Paleolimnología. 
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11.4 Técnicas  

11.4.1 Extracción de ADN 

En el laboratorio de Genómica y Biotecnología del Instituto de Geología de la UNAM, las 40 

muestras fueron procesadas usando la técnica de extracción de ADNmg (ADN 

metagenómico), por lo que se usó el kit de PowerSoil® DNA Isolation Kit (Qiagen). Se 

usaron 0.25 gramos de sedimento húmedo por muestra, y fueron procesadas siguiendo las 

instrucciones del fabricante. El ADN obtenido fue cuantificado mediante fluorometría 

ocupando el equipo de Qubit Fluorometer 3.0 (Invitrogen), utilizando el ensayo de alta 

sensibilidad Qubit dsDNA HS Assay Kit (Thermo Fisher Scientific). Con el fin de obtener la 

concentración de nanogramos de ADN que había por muestra para su posterior 

amplificación por PCR (Anexo Tabla 1). 

11.4.2 Amplificación y secuenciación fragmentos ADNr 16S 

Para estudiar la diversidad y la composición de la comunidad procariota, se empleó una 

aproximación de estudio de fragmentos ADNr 16S empleando el protocolo Earth 

Microbiome Project (Gilbert et al., 2011). Se usaron los primers 515F (5’- GTG CCA GCM 

GCC GCG GTAA -3’) y 806R (5’- GGA CTA CHV GGG TWT CTA AT -3’). La amplificación 

se realizó en 25 µL de mezcla de PCR, donde se incluyó ADN metagenómico (dilución con 

2 a 20 ng de ADN), 2.5 µL de 10X Takara Ex Taq PCR Buffer, 0.5 µL de Takara dNTPs 200 

µM, 0.75 µL MgCl2 25 mM, 0.5 µL primer 515F y 1.0 µL primer 806R (10 mM), y 0.125 µL 

de Takara Ex DNA Taq polimerasa (5 U/µL). El protocolo de amplificación consistió en una 

desnaturalización inicial a 95 ºC por 3 min, seguido de 35 ciclos de: desnaturalización a 95 

ºC por 30 s, alineamiento a 52 ºC por 30 s y una extensión de 72 ºC por 30 s, por último, un 

tiempo final de extensión de 72 ºC durante 12 min. Posteriormente, se comprobó la 

existencia de los amplicones por electroforesis en gel de agarosa (1%) y tinción con SYBR 

Safe 1X (Invitrogen), sobre un amortiguador TAE 1X (Tris-Acetato 0.04M, EDTA 1mM) [90 

V, 25 min]. Los amplicones obtenidos fueron purificados y agrupados en una librería (20 ng 

cada muestra) para ser secuenciados masivamente y por extremos pareados en la 

plataforma Illumina MiSeq del Yale Center for Genome Analysis de la Universidad de Yale, 

Estados Unidos. 
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11.5 Análisis bioinformático 

Para el análisis bioinformático se empleó la línea de comandos QIIME2 (Bolyen et al., 2018), 

en donde las secuencias se filtraron y limpiaron con DADA2. Aquellas muestras que 

lograron pasar el filtro se clasificaron taxonómicamente usando la base de datos Silva 

(v.138) (https://www.arb-silva.de/), generando así tablas de abundancia de los taxones 

encontrados. También se generó un árbol filogenético (FastTree) con las secuencias 

obtenidas. Las tablas de abundancia, la asignación taxonómica y el árbol filogenético fueron 

empleados para hacer Análisis de Coordenadas Principales (PCoA) tipo Unifrac para ver la 

estructura de la comunidad procarionte. Para esta parte se usó el programa Phyloseq en el 

ambiente RStudio (McMurdie y Holmes, 2013). También aquí se visualizaron los patrones 

de distribución de diversos taxones de procariotas. 

11.6 Análisis Estadístico 

A partir de la distribución de las especies, se observaron los patrones de cambio a lo largo 

de la secuencia sedimentaria. Para observar si estos cambios en la estructura de la 

comunidad son significativamente diferentes, se realizó un análisis ANOVA permutado 

(PERMANOVA) (Sirisena et al., 2018).  
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12. Resultados  

12.1 Análisis de las secuencias ADNr 16S e índices de diversidad  

Se obtuvieron un total de 2,759,879 secuencias ADNr 16S crudas, que tras el filtrado con 

el programa DADA2, resultaron en 1,497,308 de secuencias no quiméricas. Esto representó 

una eficiencia de recuperación de aproximadamente el 54% (Tabla 1). De las secuencias 

filtradas, cada submuestra tuvo un promedio de 37,433, donde el máximo se encontró en 

la muestra SL-38 con 92,869 secuencias y la mínima en la muestra SL-32 con 6,431. 

Asimismo, tres muestras mostraron bajos o nulos porcentajes de recuperación tras el 

filtrado (SL-09, SL-11 y SL-18). Sin embargo, para no disrumpir la interpretación de los 

resultados obtenidos de la secuencia sedimentaria, las muestras fueron colocadas en los 

gráficos, aunque se intuye las limitantes de su interpretación.  

Primeramente, estas secuencias se agruparon en 16,909 variantes de secuencia del 

amplicón o ASVs por sus siglas en inglés (Amplicon Sequence Variants), y como se 

esperaba algunas de estos ASVs se compartieron entre diferentes secciones de la 

secuencia sedimentaria. El 60% de las muestras mostraron más de 370 ASVs (Tabla 1). 

Para la diversidad alfa, se estimaron los índices de diversidad de Shannon (H’) y riqueza 

de Simpson (1-D’). El índice de Shannon indicó que el 87.5% de las muestras tienen valores 

que fluctuaron de 3.06 - 5.41, lo que sugiere una alta diversidad procarionte en la mayoría 

del núcleo sedimentario. Para el índice de Simpson se encontró algo similar, ya que la 

mayoría de los sedimentos refleja valores cercanos a la unidad, lo que sugiere una gran 

riqueza de especies, sin dominancia de éstas. Casos extraordinarios se encontraron en las 

muestras SL.27, SL.28 y SL.29, donde el índice de Shannon fluctuó de 1.26 a 2.93, y el 

índice de Simpson de 0.30 a 0.68, surgiendo que un número de ASVs procariontes 

presenten una alta dominancia de algunas especies. 
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Tabla 1. Número de secuencias obtenidas de las muestras en estudio 

Muestras 
Secuencias 
Obtenidas 

Secuencias 
filtradas y 

no 
quiméricas 

Porcentaje 
de 

recuperación 
(%) 

ASVs Shannon Simpson 

SL.01 51,798 36,736 71 594 5.41 0.990 

SL.02 54,246 35,312 65 483 4.94 0.979 

SL.03 38,449 27,656 72 406 4.66 0.974 

SL.04 62,425 47,008 75 407 4.01 0.943 

SL.05 48,270 33,138 69 469 4.91 0.982 

SL.06 30,795 21,755 71 370 4.43 0.946 

SL.07 84,751 56,315 66 703 4.81 0.959 

SL.08 49,315 34,216 69 434 4.62 0.965 

SL.09 67,920 349 1 41 3.41 0.952 

SL.10 54,201 38,153 70 488 4.76 0.962 

SL.11 1 nd nd nd nd 1.000 

SL.12 92,219 33,169 36 667 4.49 0.900 

SL.13 67,104 27,773 41 494 3.23 0.683 

SL.14 56,114 31,648 56 509 4.51 0.944 

SL.15 111,734 75,215 67 738 4.72 0.966 

SL.16 119,815 32,173 27 561 5.02 0.984 

SL.17 126,154 84,214 67 747 5.27 0.987 

SL.18 30,459 4 0 1 nd nd 

SL.19 101,004 73,529 73 671 4.36 0.924 

SL.20 105,287 76,514 73 511 3.95 0.921 

SL.21 73,670 48,884 66 591 5.14 0.985 

SL.22 115,208 79,425 69 640 4.63 0.964 

SL.23 92,679 8,291 9 259 4.32 0.963 

SL.24 56,197 30,962 55 472 4.77 0.973 

SL.25 54,875 9,657 18 331 4.62 0.969 

SL.26 36,950 7,965 22 302 4.34 0.952 

SL.27 76,428 33,236 43 207 1.27 0.305 

SL.28 30,574 13,553 44 253 2.18 0.525 

SL.29 56,012 6,584 12 255 2.93 0.681 

SL.30 43,797 31,049 71 370 4.45 0.970 

SL.31 73,976 22,462 30 350 4.56 0.978 

SL.32 29,891 6,431 22 113 3.07 0.871 

SL.33 61,941 45,497 73 389 4.15 0.958 

SL.34 65,197 40,704 62 365 4.07 0.956 

SL.35 58,473 37,448 64 378 3.89 0.946 

SL.36 93,928 57,438 61 534 3.61 0.887 

SL.37 100,769 66,216 66 516 3.77 0.915 

SL.38 130,783 92,869 71 641 3.71 0.857 

SL.39 73,188 39,408 54 335 3.06 0.860 

SL.40 83,282 54,352 65 314 3.11 0.889 

Secuencias totales 2,759,879 1,497,308 54 16909 *nd: no determinado 
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12.2 Asignación filogenética de las secuencias ADNr 16S 

Todos los ASVs fueron procesados para su clasificación taxonómicamente empleando la 

base de datos Silva v.138, y asignados con una confianza de más del 80% a los niveles de 

Dominio, Phylum, Clase, Orden, Familia, Género y Especie. Los ASVs obtenidos (16,909) 

se agruparon en 6,171 taxones, donde poco más del 89% fueron asignados confiablemente 

a nivel Familia y rangos superiores. Sin embargo, el 31.44% y el 42.88% de las secuencias 

no pudieron ser clasificadas al nivel taxonómico de Género y Especie, respectivamente (Fig. 

2). Lo anterior podría deberse a que muchos de los procariotas del núcleo sedimentario del 

lago San Lorenzo no pueden ser asignados confiablemente a aquello encontrado en la base 

de datos. Cabe mencionar, que una gran proporción de secuencias fueron clasificadas 

como secuencias de organismos no cultivables. 

 

 

Figura 2. Porcentaje de ASVs procariontes asignados con una confianza >80% a los diferentes rangos 

taxonómicos de la secuencia sedimentaria proveniente del lago San Lorenzo, Montebello, Chiapas. 
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12.3 Clasificación de las secuencias ADNr 16S a nivel Dominio 

A nivel Dominio, se encontró que la abundancia relativa de Archaea fue menor al 3.3% (Fig. 

3b); mientras que las secuencias ADNr 16S que corresponden a Bacteria fue mayor al 97% 

(Fig. 3a). 

 

Figura 3. Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S obtenidas a nivel Dominio de: a) Archaea y b) 

Bacteria 
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12.3.1. Dominio Archaea en la secuencia sedimentaria 

A pesar de que la abundancia de Bacteria es mucho mayor a la de Archaea, en este último 

dominio se detectaron varios ASVs afiliados a distintos phyla como Aenigmarchaeota, 

Altiarchaeota, Asgardaeota, Crenarchaeota, Euryarchaeota, Halobacterota, Iainarchaeota, 

Micrarchaeota, Nanoarchaeaeota y Thermoplasmatota (Fig. 4). En los estratos más 

superficiales (específicamente a los 6 y 7 cm), se encontró que Nanoarchaeaeota domina 

en comparación con el resto. Sin embargo, la presencia de este phylum se ve disminuida 

en sedimentos más profundos, con una dominancia del phyla Thermoplasmatota (Fig. 4).  

 

Figura 4. Abundancia relativa de secuencias ADNr 16S de los Phylum de Archaea a lo largo del perfil 

sedimentario del Lago San Lorenzo, Chiapas. 

 

Se encontraron los phyla Crenarchaeota, Euryarchaeota y Halobacterota entre los estratos 

SL 10 al SL 36 con una alta abundancia relativa (Fig. 5a), cuya importancia se debe a que 

estas secuencias de arqueas se involucran en los procesos de metanogénesis. Utilizando 

la base de datos SILVA138 se detectaron los órdenes Bathyarchaeia y Methanomethyliales 

en el phylum Crenarchaeota entre el centímetro 12 al 31. En Euryarchaeota se encuentran 

Methanomicrobiales y Methanofastidiosales, órdenes de las clases Methanobacteria y 

Thermococci, respectivamente (Fig. 5b).  
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Con la más reciente actualización de la base de datos SILVA, se encontró un nuevo phylum, 

Halobacterota, cuya importancia se debe a que en este se reorganizan grupos 

metanotróficos, como el orden Methanocellales, Methanomicrobiales y Methanosarciniales 

que antes se agrupaban en Euryarchaeota. Además, se encontró la secuencia de la ahora 

clase ANME-1 dentro de Halobacterota, la cual está estrechamente relacionada con la 

oxidación anaeróbica del metano (AMO). Finalmente, las secuencias de 

Methanomassiliicoccales, se agrupan en la clase Termoplasmata, antiguamente parte de 

Euryarchaeota y ahora del phylum Termoplasmatota (Fig. 5b). 

 

Figura 5. Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S de arqueas metanogénicas y metanotróficas. a) 

Secuencias ADNr 16S de los phyla de arqueas metanogénicas y metanotróficas. b) Secuencias ADNr 16S de 

órdenes metanogénicos y metanotróficos. 

 

También se detectaron arqueas del phylum Crenarchaeota, que están relacionadas con la 

oxidación de amonio con una abundancia que puede llegar a los 0.5% del total de la huella 

del ADNr 16S. Algunos de los géneros encontrados fueron “Candidatus Nitrososphaera”, 

“Candidatus Nitrosopumilus” y “Candidatus Nitrocosmicus”, que se encuentran en la clase 

Nitrososphaeria (Fig. 6). El término “Candidatus” hace referencia aquellos microorganismos 

procariontes que no han sido cultivados pero que se ha determinado su relación filogenética 

y su autenticidad por sondeos in situ (Schleifer, 2009).  



 

pág. 22 
 

 

Figura 6. Abundancia relativa de secuencias ADNr 16S a nivel género de la Clase Nitrososphaeria.  

 

12.3.2. Dominio Bacteria en la secuencia sedimentaria 

Del dominio Bacteria, se detectaron 60 phyla (Anexo Tabla 2S) y de los cuales, 13 de ellos 

representan al menos el 50% de la abundancia relativa ADNr 16S a lo largo del núcleo 

sedimentario. Proteobacteria (23.08%), Bacteroidota (9.53%), Verrucomicrobiota (8.12%), 

Planctomycetota (7.83%), Chloroflexi (6.34%), Actinobacteriota (6.32%) y Acidobacteriota 

(4.75%) son los phyla bacterianos con mayor abundancia relativa. 

Los phyla Proteobacteria y Bacteroidota se encontraron en todas las secciones estudiadas 

del núcleo. Si bien, estos phyla se encuentran en todas las muestras sedimentarias, en el 

centímetro 32 ambos disminuyen, y aumenta considerablemente la abundancia relativa de 

Cyanobacteria. Mientras que, en el resto de los segmentos, la presencia de secuencias 

cianobacteriales es mucho menor (Fig. 6). Del mismo modo, el phylum Gemmatimonadota 

es más abundante en SL39 y SL40; y Verrucomicrobiota en SL32 (Fig. 7). 

Nitrososphaeracea

e 
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Figura 7. Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S de los principales phyla de Bacteria en 

la secuencia sedimentaria del Lago San Lorenzo, Chiapas. 

 

12.3.2.1 Proteobacteria  

Las secuencias relacionadas con el phylum Proteobacteria se dividieron en tres clases 

diferentes: Alphaproteobacteria, Gammaproteobacteria y Zetaproteobacteria. A pesar de 

que la clase Betaproteobacteria no se encontró en la base de datos utilizada (SILVA versión 

138), si se encontraron algunos miembros de Betaproteobacteria en la clase 

Gammaproteobacteria, como es el orden Burkholderiaceae.  
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Figura 8. Abundancia relativa de secuencias ADNr 16S del phylum Proteobacteria a nivel clase. 

Alfaproteobacteria y Gammaproteobacteria fueron las clases con mayor abundancia 

relativa en todo el perfil sedimentario. En Alphaproteobacteria se encontró una mayor 

abundancia entre los 12 a 15 y 27 a 29 centímetros. La clase Gammaproteobacteria se 

encontró presente en toda la columna sedimentaria con ligeras disminuciones en los 

centímetros 12 a 14, 28, 29 y 32 (Fig. 8).  

Entre las secuencias de Alphaproteobacteria se encontró 28 órdenes distintos, de los cuales 

tres de ellos son de mayor abundancia. El primero es Rhizobiales, presente en todos los 

estratos sedimentarios, con mayor abundancia en las capas superficiales de, SL.1 a SL.6; 

por otro lado, entre el centímetro 32 al 40 disminuye considerablemente (Fig.9). Este orden 

bacteriano alberga organismos que establecen una relación simbiótica con distintos 

hospederos, por lo que tienen importantes implicaciones agrícolas, ecológicas y médicas 

(Bernhard, 2010; Garrido-Oter et al., 2018; Wang et al., 2020). 

Las secuencias del orden Sphingomonadales incrementaron su abundancia entre los 

estratos 12, 13 y del 26 al 31, en especial en los centímetros 12, 13, 27, 28 y 29 donde tiene 

su mayor pico de abundancia relativa. Por otro lado, Caulobacterales abundaba desde el 

estrato SL.33 al 40, y disminuye en los primeros 4 centímetros del núcleo sedimentario (Fig. 

9).  
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Figura 9.  Abundancia Relativa de las secuencias ADNr 16S de los órdenes más abundantes de 

Alphaproteobacteria. 

En la clase Gammaproteobacteria se encontraron secuencias que corresponden a 53 

órdenes distintos. Particularmente Burkholderiales, anteriormente parte de la clase 

Betaproteobacteria, es el orden más abundante, el cual tiene varios géneros patógenos de 

animales y plantas (Austin, 2014; Rojas-Rojas et al., 2018); además de algunos géneros 

capaces de fijar nitrógeno, como Nitrosomonas y Nitrosospira. Este orden se distribuye a lo 

largo del núcleo sedimentario, con una especial dominancia en el centímetro 18, así como 

en los estratos más profundos (entre SL.33 a SL.40; Fig. 10). 

Dentro de esta clase, sencontró que la abundancia relativa el orden Pseudomonadales es 

más alta en los primeros 10 centímetros del perfil sedimentario y llega a disminuir en los 

estratos más profundos, entre SL.29 hasta el SL.40 (Fig. 10). A nivel género se localizaron 

secuencias relacionadas con Moraxella, Acinetobacter, Psychrobacter y Pseudomonas, en 

las que se pueden encontrar algunas cepas de importancia clínica y con capacidades 

parasitarias (de Amorim y dos Santos Nascimentol, 2017; López-Serrano et al., 2020); 

además de que algunas especies desnitrificantes del género Pseudomonas. En el caso de 

los órdenes Xanthomonadales, Diplorickettsiales y Coxiellales presentaron una alta 

abundancia relativa, que si bien, no se encuentran en toda la columna sedimentaria de 

manera constante, están sobrerrepresentados en los primeros 10 estratos más superficiales 

(Fig. 10). 
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Figura 10. Abundancia Relativa de secuencias ADNr 16S a nivel orden de la clase Gammaproteobacteria. 

 

12.3.2.2 Bacteroidota 

Las secuencias del phylum Bacteroidota registrados se dividen en 6 clases (Fig. 11). 

Bacteroidia fue la clase con mayor abundancia relativa de este phylum, ya que representó, 

poco más del 88% aproximadamente. En los estratos SL.4, 6, 9, 10, 19, 30, 37 y 39 se 

encontraron las abundancias más altas de Bacteroidia, mientras que, en los sedimentos 

SL.12, 13, 27, 28 y 29 se observaron el menor número de secuencias (Fig. 11). Por otro 

lado, al utilizar la versión 138 de la base de datos SILVA, se detectaron algunos cambios 

taxonómicos interesantes. Por ejemplo, las familias Chitinophagaceae y Saprospiraceae, 

antes miembros de la clase Sphingobacteriia, ahora pertenecen a Bacteroidia. Así mismo 

los órdenes Cytophagales, Flavobacteriales y Sphingobacteriales, que anteriormente se 

encontraban en Cytophagia, Flavobacteriia y Sphingobacteriia, respectivamente, ahora son 

miembros de la clase Bacteroidia.  

Ignavibacteria es otra de las clases encontradas en el perfil sedimentario con una baja 

abundancia relativa en la mayoría de los estratos; aunque presentan ligeros incrementos 

en los centímetros 30 y 31. Kapabacteria por su parte cuenta con mayor presencia en las 

secciones SL. 5 y SL.37, además de pequeños picos en las SL. 20, 21 y 22. En los primeros 

tres centímetros de profundidad se registró un incremento de las secuencias de las clases 

Kryptonia y Rhodothermia. 
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Figura 11. Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S de clases miembros al phylum Bacteroidota. 

 

12.3.2.3 Otros (Acidobacteriota, Mixococcota, Desulfobacterota) 

        Acidobacteriota 

Como ya se mencionó en apartados anteriores, Acidobacteriota es el séptimo phylum con 

mayor abundancia relativa en todo el núcleo de sedimentos. La importancia de estos 

organismos bacterianos se debe a la alta diversidad y distribución global que presentan. 

Sin embargo, de los 26 clados o subgrupos reportados, no todos se encuentran clasificados 

taxonómicamente (Dedysh y Yilmaz, 2018). En cuanto al perfil sedimentario analizado, se 

encontraron cinco clases con representación taxonómica registradas en el NCBI Taxonomy 

(2020): Acidobacteriia o Acidobacteriae, Blastocatellia, Holophagae, Thermoanaerobaculia 

y Vicinamibacteria. Sin embargo, con la base de datos SILVA (versión 138, actualizada Nov 

2020), se reporta otra clase más: Aminicenantia. 
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Mixococcota 

Con la más reciente actualización de la base de datos de SILVA (138), se agregaron 

cambios en la asignación taxonómica de diversos phyla, que anteriormente pertenecían a 

otro u otros más grandes. El phylum Mixococcota es uno de los tantos phyla nuevos que, 

al menos en esta secuencia sedimentaria, se encontró con tres clases; bacteriap25, 

Myxococcia y Polyangia. La clase Myxococcia es la que más llama la atención, dado que 

se encuentra con un solo orden, Myxococcales, que anteriormente se consideraba en la 

clase de Deltaproteobacteria. La importancia de Myxococcales se debe a su capacidad de 

formar cuerpos fructíferos multicelulares en momentos de resiliencia (Cao et al., 2019). 

Algunas de las familias encontradas son Anaeromyxobacteraceae, Myxococcaceae y 

Vulgatibacteraceae. 

La clase Polyangia se divide en 9 órdenes distintos, entre los que se encuentran 

Haliangiales, Nannocystales y Polyangiales, mismos que aparecieron recientemente en la 

más reciente clasificación de la base de datos SILVA. Se encontró que el orden Haliangiales 

se divide en una sola familia Haliangiaceae, mientras que, en Nannocystales se halla 

Nannocystaceae, y finalmente Polyangiales se subdivide en Polyangiaceae, 

Phaselicystidaceae y Sandaracinaceae. Por último en la clase bacteriap25 no se 

encontraron niveles taxonómicos inferiores a esta clase.      

Desulfobacterota 

El phylum Desulfobacterota es uno de los phyla que recientemente han sido agregados en 

la nueva clasificación taxonómica de SILVA 138 (liberación 2020). En el perfil sedimentario 

del lago San Lorenzo, la abundancia relativa de las secuencias de Desulfobacterota fue 

mayor en los estratos SL.8, 20, 29, 35, 36, 37 y 38, por otro lado, en los primeros cuatro 

centímetros y en el 9, 12, 13, 23, 26, 27, 28 y 32, fueron los de menor abundancia (Fig. 7).  

Si bien este phylum no representó ser uno de los más abundantes en todo el núcleo de 

sedimentos, si es uno de los más importantes, ya que albergo muchos linajes de bacterias 

reductoras de sulfato (SRB, por sus siglas en inglés). Se encontraron nueve clases que aún 

no han sido reportadas en el NCBI Taxonomy (2020): Desulfobaccia, Desulfobacteria, 

Desulfobulbia, Desulfomonilia, Desulfovibrionia, Desulfuromonadia, Syntrophia, 

Syntrophobacteria y Syntrophorhabdia (Fig. 12).   

En la clase Desulfobaccia se encontró un nuevo orden, Desulfobaccales, que a su vez 

alberga a la nueva familia Desulfobaccaceae. A nivel género se detectó Desulfobacca con 

una única especie clasificada, D. acetoxidans, que anteriormente pertenecía a la familia 

Syntrophaceae (Anexo 4). La clase Desulfobaccia fue uno de las menos abundantes en 

todo el phylum, con incrementos en los sedimentos SL.8, 16, 20, 21, 35 y 36. Así mismo, 

en los centímetros 2, 3, 7, 13, 27, 28, 29, 30, 32, y 34 disminuyo fuertemente esta clase 

(Fig. 12).   
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La clase más abundante de Desulfobacterota fue Desulfobacteria, principalmente en la 

muestra sedimentaria SL.29 y en los estratos más profundos. Sin embargo, en los 

sedimentos SL.1, 2, 3 12, 13, 27, 28 y 32 la abundancia relativa disminuyo (Fig. 12). Se 

descubrieron 2 órdenes de Desulfobacteria; Desulfatiglandales (que aún no ha sido 

reportado en el NCBI Taxonomy 2020), y Desulfobacterales. En Desulfatiglandales se 

encontró el género Desulfatiglans, antes del miembro de Desulfobacterales. En el orden 

Desulfobacterales se detectó la familia Desulfobacteraceae con el género Desulfobacter y 

la especie Desulfobacter postgatei. También se encontraron dos nuevas familias 

Desulforegulaceae, con el género Desulforegula (anterior miembro de 

Desulfobacteraceae), y a la familia Desulfosarcinaceae, esta última con tres géneros 

clasificados: Desulfatirhabdium, Desulfatitalea y Desulfosarcina (miembros anteriores de 

Desulfobacteraceae) (Anexo Tabla 4S). 

La clase Desulfobulbia fue de las menos abundantes en el phylum, con la mayor parte las 

secuencias concentradas en los sedimentos SL. 13, 29 y 32 (Fig. 12). En esta clase se 

encontró el nuevo orden Desulfobulbales, que a su vez albergo a la familia 

Desulfobulbaceae (miembro que perteneció a Desulfobacterales), con el género 

Desulfobulbus. También se reportó a la reciente familia Desulfocapsaceae con dos géneros: 

Desulfoprunum y Desulforhopalus (anteriormente miembros de Desulfobulbaceae) (Anexo 

Tabla 4S). 

La clase Desulfomonilia contó con el único y nuevo orden Desulfomonilales, mismo que 

alberga a la nueva familia Desulfomonilaceae, en ésta se registró el género Desulfomonile, 

que antes se encontraba en la familia Syntrophaceae. La abundancia relativa de la clase 

Desulfomonilia no fue de las más abundantes y en ocasiones llegó a estar ausente, sin 

embargo, tuvo máximos de abundancia importantes en los 13, 15, 16, 35 y 37 centímetros 

(Fig. 12). En cuanto a la clase Desulfovibrionia se encontró al orden Desulfovibrionales con 

dos familias Desulfomicrobiaceae y Desulfovibrionaceae con los géneros Desulfomicrobium 

y Desulfovibrio, respectivamente. Así mismo, estuvo presente la especie Desulfovibrio 

hontreensis (Anexo Tabla S4). La abundancia relativa de la clase Desulfovibriona apenas 

fue perceptible en los estratos SL. 26 y 29 (Fig. 12). 

Se encontró que la clase Desulfuromonadia estaba presente en la mayoría del perfil 

sedimentario, en especial en los estratos SL.1, 2 8, 20, 27 y 38 donde su abundancia relativa 

fue más abundante. Mientras que, en algunas secciones llego a estar ausente (SL.5, 6, 25, 

26, 28, 31, 32 y 36) (Fig. 12). En la clase Desulfuromonadia se encontraron los órdenes 

Bradymonadales, Desulfuromonadia y Geobacterales. Tanto Desulfuromonadia y 

Geobacterales son órdenes que recientemente acaban de ser reportados en la base de 

datos SILVA 138 (2020). En el orden Desulfuromonadia se encontraron secuencias de la 

familia Desulfuromonadaceae, también se encontró a la familia Geothermobacteraceae con 

el género Geothermobacter, antes clasificado en Geobacteraceae. Así mismo, se 

detectaron secuencias de la familia Geobacteraceae dentro del orden Geobacterales, 

además, del género Citrifermentans, el cual no aparece en el NCBI Taxonomy (2020), y el 

género Trichlorobacter que es sinónimo heterotípico de Geobacter (Anexo Tabla S4). 
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Para el caso de las clases Syntrophia y Syntrophorhabdia, se encontró que la abundancia 

relativa de ambos es más abundante en los estratos más profundos, SL.36, 37 y 38 para el 

caso de Syntrophia, y SL.30, 31 y 34 al 38 para Syntrophorhabdia. Por otro lado, la clase 

Syntrophobacteria tuvo mayor abundancia relativa en estratos superficiales como SL.5, 8, 

10, 16, 19, 20 y 21 (Fig. 12). En la clase Syntrophia se encontraron dos géneros Smithella 

(de la nueva familia Smithellaceae) y Syntrophus de la familia Syntrophaceae, ambos 

pertenecientes al nuevo orden Syntrophales. Para el caso de la clase Syntrophobacteria se 

encontró al orden Syntrophobacterales, con la familia Syntrophobacteraceae, y dos 

géneros: Desulfovirga y Syntrophobacter. Así mismo en Syntrophorhabdia, alberga al 

género Syntrophorhabdus, miembro de la familia Syntrophorhabdaceae, del nuevo orden 

Syntrophorhabdales (Anexo Tabla S4).  

 

 

Figura 12. Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S de las clases miembros del phylum 

Desulfobacterota. 
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12.4 Patrones de presencia/ausencia y abundancia relativa de 

taxones indicadores de contaminación en la secuencia 

sedimentaria del lago San Lorenzo. 

Se realizó un Análisis de Coordenadas Principales con distancia UNIFRAC (PCoA-

UNIFRAC) para conocer las diferencias en la estructura de la comunidad procarionte a lo 

largo del perfil sedimentario, considerando: i) la abundancia de los ASVs (ponderado), y/o 

ii) los patrones de presencia/ausencia de los taxa encontrados (no ponderado). Así mismo, 

gracias a un modelo de datación realizado por el grupo de Paleolimnología del Instituto de 

Geofísica de la UNAM, se conocen los segmentos donde se saben las fechas de mayor 

contaminación en el lago, por lo que también se consideraron dos estados de condiciones 

reportadas: contaminado y no contaminado.  

El PCoA ponderado con todos los ASVs encontrados (n=6,171) mostró que existen ligeras 

diferencias entre las muestras analizadas conforme a la profundidad de muestreo, 

definiéndose tres secciones: SL.01-13, SL.14-29 y SL.30-40. Este análisis muestra una 

explicación total del 60.7% (Fig. 13a), sin mostrar diferencias significativas a un valor p < 

0.05 (Fig. 13c). Estos resultados sugieren un ligero cambio en la composición de la 

comunidad procarionte respecto a la profundidad de muestreo y al estado trófico reportado 

del lago, pero no lo suficiente como para ser significativos. Al no observarse diferencias 

significativas, se hizo un segundo análisis considerando sólo las señales 16S ADNr más 

abundantes (y aquí definida como ASVs con menos del 0.1% de abundancia y encontrados 

en al menos el 25% de las muestras (n=132)) (Fig. 13b). Estos resultados muestran que la 

explicación del PCoA aumenta al 71.3%, pero siguen sin encontrarse diferencias 

significativas a valores de p < 0.05 entre los grupos de segmentos (Fig. 13c). 

De igual forma, se realizó un PCoA no ponderado utilizando todos los ASVs encontrados 

(n=6171), donde se observan ligeras diferencias entre las muestras analizadas conforme a 

la profundidad, obteniendo una explicación del 19.3% (Fig. 14a). Sin embargo, estas 

diferencias no son significativas, ya que los valores p fueron mayores a 0.05 (Fig. 14c). Este 

análisis, a diferencia del PCoA anterior, sugiere un cambio más marcado en la composición 

microbiana en cuanto a la profundidad y a los niveles tróficos reportados para el lago. De 

forma similar, cuando se consideran sólo los ASVs con una abundancia relativa >0.1% y 

encontrados en el 25% de las muestras analizadas (n = 132), la explicación del PCoA 

aumenta al 58.1%, y tampoco se encontraron diferencias significativas (Fig. 14b y c). 
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Figura 13. Análisis de Coordenadas Principales con distancia Unifrac de las comunidades procariónticas 

(ADNr 16S) del núcleo sedimentario del lago San Lorenzo, Chiapas. a) PCoA UNIFRAC ponderado donde se 

consideran todos los taxones (n=6,171). b) PCoA UNIFRAC ponderado considerando los taxones detectados 

con > 0.1% abundancia relativa (n= 132). c) Resultados de la prueba de PERMANOVA para los grupos de 

segmentos analizados. 

  

c) Prueba de PERMANOVA del PCoA ponderado 

  Valor p calculado con 

Todos los ASVs ASVs > 0.1% 

SL.1:SL.13 - SL.14:SL.29 0.92 0.533 

SL.1:SL.13 - SL.30:SL.40 0.654 0.305 

SL.14: SL.29 - SL.30:SL.40 0.768 0.811 
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Figura 14. Análisis de Coordenadas Principales con distancia Unifrac de las comunidades procariónticas 

(ADNr 16S) del núcleo sedimentario del lago San Lorenzo, Chiapas. a) PCoA UNIFRAC no ponderado donde 

se consideran todos los taxones (n=6,171). b) PCoA UNIFRAC no ponderado considerando los taxones 

detectados con > 0.1% abundancia relativa (n = 132). c) Resultados de la prueba de PERMANOVA para los 

grupos de segmentos analizados. 

c) Prueba de PERMANOVA del PCoA no ponderado 

  Valor p calculado con 

Todos los ASVs ASVs > 0.1% 

SL.1:SL.13 - SL.14:SL.29 0.759 0.922 

SL.1:SL.13 - SL.30:SL.40 0.799 0.319 

SL.14:SL.29 - SL.30:SL.40 0.993 0.519 
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12.5 Relación de eventos ambientales con los taxones 

encontrado en el núcleo sedimentario del lago San Lorenzo, 

Chiapas 

12.5.1 Eventos ambientales registrados que impactaron al PNLM (1957-2013) 

Con ayuda del modelo de datación realizado por el grupo de Paleolimnología del Instituto 

de Geofísica de la UNAM, y acotando las fechas de interés de este estudio al periodo 1957-

2013 (Tabla 2), se realizó una investigación bibliográfica de eventos naturales o antrópicos 

que impactaron directa o indirectamente al PNLM. Estos eventos incluyeron observaciones 

relacionadas con el aumento en la tasa de deforestación, el incremento de la erosión 

sedimentaria, el cambio de coloración de los lagos, entre otros. Así mismo, se recabo 

información de la base de datos del Instituto Nacional de Estadística y Geografía (INEGI), 

del incremento poblacional de los tres municipios aledaños al PNLM desde la década de 

los 60 hasta el año 2013, y del registro histórico de sequias en la zona de estudio (Tabla 5).  

El primer reporte encontrado sobre el cambio de coloración en los lagos de planicie se dio 

en 2003, incluyendo desde Vuelta de Agua hasta Bosque Azul (CONANP, 2007; 

CONAGUA, 2009, CFE, 2012a, 2012b). Desde entonces, en temporada invernal, se han 

registrado esta misma situación acompañada con la aparición de natillas amarillas y 

verdosas en los sistemas lacustres, incluyendo el lago San Lorenzo (CONANP, 2007; 

CONAGUA, 2009, CFE, 2012a, 2012b). Del mismo modo, se encontraron registros donde 

se informa que el cambio de coloración venía acompañado de la presencia de peces 

muertos y de aromas a azufre (CONAGUA, 2009, CFE, 2012a, 2012b). Se encontró la 

presencia de coliformes y sulfuros, muy probablemente asociados con las constantes 

descargas de aguas residuales en la zona (CONANP, 2007; CONAGUA, 2009; CFE, 

2012b). 

También hay reportes del uso de agroquímicos por parte de las comunidades aledañas al 

PNLM, el cual comenzó en la década de los 1970s, y se intensificaron después de 1998. 

Primeramente, muchos de los ejidatarios preferían realizar la práctica tradicional de roza-

tumba-quema para preparar las tierras de uso agrícola (Zárate y García, 2017). Sin 

embargo, en 1998 se produjo uno de los mayores incendios forestales reportados en el 

PNLM donde las intensas sequías de la década de 1990 y el impacto del efecto del Niño, 

jugaron un papel importante (Calderón et al., 2020). Como consecuencia, en 1999 se 

impulsaron varias políticas para limitar la práctica de la roza-tumba-quema como la Norma 

Oficial Mexicana NOM-015-SEMARNAP/SAGAR-1997 por el gobierno Federal, y la “Ley 

para la Prevención, Control y Combate de Incendios Forestales” por el gobierno de Chiapas. 

Para hacer cumplir estas leyes y normas, se repartieron estímulos para que se eliminara el 

uso del fuego y castigos por su empleo. Estas medidas incrementaron el uso de 

agroquímicos por parte de los ejidatarios, provocando un aumento en la contaminación del 

suelo, y por consiguiente en los cuerpos acuíferos del PNLM (Ponce Calderón et al., 2020). 
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Tabla 2. Registro de eventos ambientales en el PNLM y zonas aledañas* (X significa detectado/reportado)) 

Muestras Años 

Cambios ambientales que afectaron al PNLM y zonas aledañas 

Cambios 
de 

coloración  

Explotación de 
actividad forestal 

Porcentaje de 
cobertura 

vegetal en el 
PNLM (%) 

Uso de 
agroquímicos  

Sequías 

No. de habitantes determinado en cada censo  

Comitán 
La 

Independencia 
La 

Trinitaria 

SL.01 2013  X  X X    

SL.02 2012 X X  X X       

SL.03 2010  X  X X 141,013 41,266 72,769 

SL.04 2009 X X  X X       

SL.05 2007  X  X X    

SL.06 2006  X  X X       

SL.07 2004  X  X X    

SL.08 2003 X X  X X       

SL.09 2002  X  X     

SL.10 2000  X 29.59 X  105,210 32,245 59,686 

SL.11 1999  X   
X (1998) 

   

SL.12 1997  X         

SL.13 1996  X       

SL.14 1995  X          

SL.15 1993  X 39.14      

SL.16 1992  X          

SL.17 1990  X    78,896 27,073 57,975 

SL.18 1989  X          

SL.19 1987  X       

SL.20 1986  X          

SL.21 1985  X       

SL.22 1983  X          

SL.23 1982  X       

SL.24 1980  X    54,733 17,613 35,272 

SL.25 1979  X       

SL.26 1977  X          

SL.27 1976  X       

SL.28 1975  X 43.58         

SL.29 1973  X       

SL.30 1972  X          

SL.31 1970  X    39,006 13,147 29,218 

SL.32 1969  X          

SL.33 1968  X       

SL.34 1966  X          

SL.35 1965  X       

SL.36 1963  X          

SL.37 1962  X       

SL.38 1960  X    31,269 9,683 21,925 

SL.39 1959         

SL.40 1957            

*Tomado de Instituto Nacional de Estadística y Geografía (INEGI) 
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12.5.2 Indicadores microbianos encontrados en los sedimentos del Lago San 

Lorenzo 

Se realizó una búsqueda de los organismos encontrados en las muestras sedimentarias del 

lago San Lorenzo y que podrían estar relacionados con los eventos ambientales ocurridos 

en el PNLM desde finales de la década de los 1950 hasta el año 2013. Así mismo, se tomó 

en cuenta el aumento de la abundancia relativa de los procariotas encontrados aumentara 

en las secciones donde ocurrieron los eventos naturales y antrópicos, por lo tanto, en las 

próximas figuras se sustituirá la etiqueta de las muestras (SL) por los años 

correspondientes. Queda mencionar que la presencia de estos bioindicadores se relaciona 

con momentos cuando se expuso el lago a altas cargas de aguas residuales. Aunque se 

presencia es clara en los segmentos datados, estas señales son menores a aquellas de la 

comunidad sedimentaria. Por lo que, los segmentos donde hay mayores reportes de 

contaminación no sobresalen en el análisis de diversidad beta PcoA-Unifrac (Figs. 13 y 14). 

12.5.2.1 Arcobacter 

Se ha demostrado en estudios previos que el género Arcobacter se encuentra en sitios 

contaminados por aguas residuales, así como como las plantas de tratamiento y/o lodos 

activados (Ghaju Shrestha et al., 2019; Munk Kristensen et al., 2020). En el núcleo 

sedimentario del lago en estudio, se encontró que el género Arcobacter tiene distintos picos 

de abundancia relativa, principalmente en el año 1997, 1996 y 1973 aunque también se 

detecta en los años 1993, 1985, 1982, 1979, 1977, 1976 y 1975 con menor abundancia 

(Fig. 13). 

 

Figura 15. Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S de los miembros de la familia Arcobacteraceae a 

lo largo del núcleo sedimentario del lago San Lorenzo, Chiapas, segmentado desde 1958 al 2013.  
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12.5.2.2 Bacteroides 

Los miembros del phylum Bacteroidota son reconocidos por su asociación con el ser 

humano, en especial por habitar los intestinos, por lo tanto, se les encuentra en las heces 

humanas, como el género Bacteroides (Feng y McLellan, 2019). En las muestras 

sedimentarias se encontró una alta abundancia relativa de las secuencias de este género 

Bacteroides en el año de 1973 y 1975, siendo este último con la mayor abundancia. Por 

otro lado, en los años de 1985, 1992, 1996 y 1997 se encuentra una ligera presencia de 

Bacteroides (Fig. 14).  

Figura 16.  Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S del género Bacteroides en el núcleo 

sedimentario del lago San Lorenzo, Chiapas, segmentado desde 1958 al 2013. 

 

12.5.2.3 Nitrososphaeria 

Los miembros de la clase Nitrososphaeria, son conocidos por su capacidad de oxidación 

de amonio (Stieglmeier et al., 2014). En el núcleo sedimentario del lago San Lorenzo, se 

encontró picos de abundancia relativa de la clase Nitrososphaeria en los años 1973 y 1996. 

Sin embargo, en los sedimentos correspondientes a los años 1975, 1977, 1979, 1980, 1985, 

1987 y 1990 se detectó la presencia de esta misma clase, aunque en menor abundancia. 

Así mismo, algunos de los géneros encontrados son: Nitrosarchaeum, Candidatus 

Nitrososphaera, Candidatus Nitrosopumilus y Candidatus Nitrocosmicus (Fig. 17. Estos 

grupos se han reportado en diferentes plantas de tratamiento de agua residual (Yin, Bin. y 

Xu, 2018). Encontrarlos en la secuencia sedimentaria del Lago San Lorenzo puede 

entonces sugerir que llegaron con el agua residual o que su abundancia en el lago se vio 

incrementada, tal vez por el aporte de amonio por las aguas residuales no tratadas. 
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Figura 17.  Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S de los miembros clase Nitrososphaeria en el 

núcleo sedimentario del lago San Lorenzo, Chiapas, segmentado desde 1958 al 2013. 

 

12.5.2.5 Mycobacterium 

Distintos estudios han identificado que los organismos del género Mycobacterium están 

altamente distribuidos en ambientes acuáticos como de agua salada, sin embargo, la 

importancia de estos microorganismos se debe a que muchas especies son considerados 

patógenos para humanos y animales (Garchitorena et al., 2015). Así mismo se ha 

encontrado que la abundancia de los miembros de Mycobacterium prolifera en condiciones 

eutróficas, principalmente por las descargas de nutrientes como el nitrógeno (Jacobs et al., 

2009). En el núcleo sedimentario del lago San Lorenzo, se encontró que la abundancia de 

Mycobacterium incrementa en el año de 1995, y vuelve a incrementar a partir de los años 

del 2009, 2010, 2012 y 2013 (Fig. 17). Los incrementos anteriores coinciden con el uso 

intensivo de agroquímicos en las inmediaciones del PNLM (Tabla 2). 

Figura 18.  Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S del género Mycobacterium en el núcleo 

sedimentario del lago San Lorenzo, Chiapas, segmentado desde 1958 al 2013. 
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12.5.2.6 Cloroplastos 

Para el presente estudio, se encontraron secuencias ADNr 16S afiliadas a cloroplastos y 

cuya abundancia relativa mostró un incremento en la muestra del año de 1996. Sin 

embargo, en los años de 1997, 1979, 1977, 1976, 1975, 1973 y 1969 también se encontró 

un aumento de abundancia relativa (Fig. 17). Estas secuencias correspondieron a 

diatomeas (Acanthoceras zachariasii), algas (Chlamydomonas moewusii, Chlorosarcina 

brevispinosa, Tetradesmus obliquus, Carteria sp. y Dinobryon sp.) y una planta 

(Cinnamomum camphora). 

Figura 19.  Abundancia relativa de las secuencias ADNr 16S de los miembros de la secuencia de 

Cloroplastos en el núcleo sedimentario del lago San Lorenzo, Chiapas, segmentado desde 1958 al 2013. 
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13. Discusión 

13.1 Análisis de las secuencias ADNr 16S e índices de diversidad 

En el presente estudio se observó que la secuenciación ambiental de amplicones ADNr 16S 

es una aproximación factible para recuperar y estudiar huellas moleculares de procariotas 

de la secuencia sedimentaria del lago kárstico de San Lorenzo del PNLM. El proceso de 

secuenciación resultó en ~2.8 millones de secuencias, que tras un proceso de filtración 

resultaron en ~1.5 millones (Tabla 1), representando cerca del 54% de recuperación de las 

secuencias obtenidas (es decir, la relación de secuencias filtradas y no-quiméricas con las 

secuencias totales obtenidas) (Tabla 1). En trabajos previos, donde se estudiaron 

sedimentos de cuerpos acuáticos se observó que la eficiencia de recuperación fue mayor 

que la encontrada en este trabajo. Por ejemplo, se recuperó ~65% de amplicones ADNr 

16S de sedimentos laguno-costeros de Pom-Atasta y Palizada-Del Este (Orchet, 2019), y 

72% de sedimentos del lago Alchichica (Santillan, 2018). Estas variaciones entre estos 

estudios pueden deberse a diferentes factores, como la profundidad con la que se muestreo 

en este trabajo y las condiciones ambientales de cada sitio. En los trabajos de Orchet (2019) 

y Santillan (2018) se estudiaron secciones que iban de 0 a 10 cm de profundidad; mientras 

que, en este trabajo se utilizó una sección de 40 cm. Se ha reportado que los niveles de 

profundidad influyen en la cantidad de células microbianas vivas, ya que en la superficie es 

mayor a la encontrada en sedimentos profundos (Kallmeyer et al., 2012; Schippers et al., 

2010; Roussel et al., 2008). De igual forma, en la revisión de Parkes et al. (2014), se reporta 

que en sedimentos subterráneos la necromasa procariota incrementa conforme a la 

profundidad en comparación con las zonas superficiales. Esto implica que, cuando se 

extrae ADN de sedimentos superficiales, éste corresponde mayormente a ADN de 

procariotas vivos lo que resulta en mayor calidad de los amplicones obtenidos. 

Contrariamente, a mayor profundidad, el ADN liberado al ambiente por las células muertas 

puede ser degradado y consecuentemente, los amplicones obtenidos sean de menor 

calidad o fomente la formación de quimeras. El material genético extracelular termina 

siendo fuente de alimento para otros grupos de procariotas en el subsuelo sedimentario 

(Parkes et al., 2014). Sin embargo, pueden recuperarse algunas huellas ambientales debido 

a que este ADN extracelular puede preservarse como archivo sedimentario (Levy-Booth, 

2007), bajo condiciones ambientales que permitan su conservación.  

Con ello, el análisis de las secuencias obtenidas de los sedimentos del lago San Lorenzo 

tienen valores de diversidad de 1.2-5.5 (índice de Shannon (H´)) y de riqueza procarióntica 

0.3-0.98 (índice de Simpson (1-D´)). Aunque no se observó una tendencia significativa en 

los cambios de estos índices conforme a la profundidad, se vio una tendencia donde los 

valores de H´ disminuyeron con respecto a esta. Por ejemplo, a partir del centímetro 27 

(SL.27), se registraron valores de 1.26 y 4.55, y en la porción SL.35-40 los valores de H´ no 

excede de 3.8. Esta tendencia es similar a la observada por otros estudios de secuencias 

sedimentarias (Highton et al., 2016; Tsuboi et al., 2019 Por lo tanto, la distribución de los 

sedimentos conforme a la profundidad generaría una variación en sus condiciones físicas, 

químicas y biológicas (Beaulne et al., 2020), lo cual estaría influyendo en las comunidades 
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microbianas vivas y, en la calidad del ADN de células necróticas, dismuyendo la diversidad 

de los taxa encontrados en este estudio. 

Por otra parte, los arreglos verticales de las comunidades procariotas metabólicamente 

activas podrían influir en los índices de diversidad microbiana. Pues algunos factores como 

variaciones en las concentraciones de oxígeno y nutrientes a mayores profundidades 

provocan que ciertos grupos específicos de arqueas y bacterias utilicen otro tipo de aceptor 

de electrones diferente de oxígeno para generar su energía (Wurzbacher et al., 2017; 

Fenchel y Finlay, 2008). Además, recientemente se reportó que los índices de diversidad 

de procariotas metabólicamente activos tienden a disminuir conforme con la profundidad en 

sedimentos lacustres (Tsuboi et al., 2019). 

Al considerar los valores de diversidad (H´) de los sedimentos superficiales del Lago San 

Lorenzo éstos parecen asemejarse, debido a que el nivel trófico actual del lago (eutrófico) 

se ha mantenido constante desde los primeros años del siglo veintiuno (Hernández, 2016; 

Maya, 2017). En estudios de la laguna oligo-mesotrófica de Paliza-Del Este, los valores H’ 

oscilaron entre 5.3-6.7 (Tabla 3). Paralelamente, en trabajos anteriores se ha reportado que 

la diversidad procariota de sedimentos es menor en condiciones de eutrofización extrema 

(Tsuboi et al., 2019). Mientras que, Feng et al. (2019) reportan que la diversidad de 

procariotas es mayor en sedimentos de lagos con bajos niveles. Por lo tanto, la diversidad 

microbiana en sedimentos lacustres varía dependiendo del nivel trófico del lago, que aquí 

vemos reflejado con valores de 4.0 a 5.1 dado su nivel eutrófico. Por lo que se esperaría 

que sedimentos superficiales de otros lagos no eutroficados del Parque Montebello, 

tuvieran mayor diversidad. 

 

Tabla 3. Cuadro comparativo entre los índices de diversidad procarióntica (Shannon) en 
sedimentos de lagos con diferente estado trófico y este estudio  

Lago Estado trófico H´ Referencia 

San Lorenzo 
(0 – 5 cm) 

Eutrófico 4.0 – 5.41 este estudio 

Kasumigaura 
(0 – 6 cm) 

Hipereutrófico 4.41 – 4.50 Tsuboi et al. (2019) 

Palizada Del Este 
(0 – 10 cm) 

Oligo-mesotrófico 5.3 – 6.7 Orchet (2019) 

Basomtso  
(superficial) 

Oligotrófico 6.3 – 6.4 Feng et al. (2019) 
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13.1.1 Afiliación taxonómica 

La clasificación taxonómica de las secuencias ADNr 16S del núcleo sedimentario del lago 

San Lorenzo mostró más señales del dominio Bacteria con >97% de abundancia relativa a 

comparación del dominio Archaea. En otros trabajos, se ha observado un comportamiento 

similar en los sedimentos de diferentes cuerpos de agua y con distintos estados tróficos 

(Zhang et al., 2015; Chernitsyna et al., 2016; Obi et al., 2016; Pavloudi et al., 2016; Aguayo 

et al., 2017; Salem et al., 2019; Rathour et al., 2020). 

En el presente trabajo se encontró una mayor abundancia relativa del phylum 

Proteobacteria a comparación de otros phyla. Se ha reportado que la gran abundancia de 

Proteobacteria es bastante común en distintos cuerpos de agua, en especial en estratos 

sedimentarios lacustres (Kwon et al., 2009; Song et al., 2012; Cheng et al., 2014; Zhang et 

al., 2014). Las proteobacterias son microorganismos que se han descrito como 

multifacéticas metabólicamente hablando al estar involucradas en una amplia variedad de 

procesos biogeoquímicos (Song et al., 2012; Zhang et al., 2014; Cheng et al., 2014; Zhang 

et al., 2015), incluyendo el ciclo del C, N, S y Fe, entre otros. Las dos clases más 

abundantes de Proteobacteria (Alphaproteobacteria y Gammaproteobacteria) se han 

encontrado en sedimentos de cuerpos de agua dulce y salinos, así como también en 

algunos humedales (Kwon et al., 2009; Cheng et al., 2014; Zhang et al., 2014; Rathour et 

al., 2020). A diferencia de la bibliografía citada (Kwon et al., 2009; Cheng et al., 2014; Zhang 

et al., 2014; Rathour et al., 2020), en este estudio no se encontró a la clase 

Betaproteobacteria, pero si a uno de sus órdenes (Burkholderiales) el cual fue clasificado 

en Gammaproteobacteria con la base de datos SILVA ver.138.  

En algunos estudios se ha reportado que los miembros de la clase Alphaproteobacteria es 

menos abundante en sedimentos de sistemas acuáticos (Kwon et al., 2009; Zhang et al., 

2014 Rathour et al., 2020), mientras que, en suelos boreales e insulares es más abundante 

(Nie et al., 2012; Lin et al., 2019). En este estudio se encontraron miembros de la clase 

Alphaproteobacteria que participan directamente en el ciclo biogeoquímico del nitrógeno. Si 

bien, no son los más abundantes en las secuencias de esta clase, si son de gran 

importancia para los procesos metabólicos del sistema. Se detectaron miembros del orden 

Rhizobiales, los cuales son mayormente diazótrofos y hacen relaciones simbióticas con 

plantas de la familia Leguminosae como fijadores de nitrógeno (Bernhard, 2010; Garrido-

Oter et al., 2018; Wang et al., 2020). Además, se encontraron secuencias de géneros 

desnitrificadores como Nitratireductor, Pseudahrensia y Paracoccus (Bernhard, 2010; Jang 

et al., 2011; Jung et al., 2012).  

Sphingomonadales fue el orden más abundante de la clase Alphaproteobacteria y sus 

miembros son metabólicamente diversos. Los géneros Sphingomonas y Sphingobium, 

tienen el potencial de degradar compuestos contaminantes, como herbicidas, pesticidas y 

otros agentes xenobióticos (Li et al., 2013; Asaf et al., 2020). La abundancia relativa de 

estos géneros sobresale a partir de la muestra SL.31 (año 1970) donde según el registro 

histórico, los ejidatarios comenzaron a implementar el uso de agroquímicos en sus cultivos 

aledaños al PNLM. Por lo tanto, posiblemente su abundancia está relacionada con la 
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implementación de estos compuestos; sin embargo, más estudios deben realizarse para 

comprobar el efecto de esta correlación. 

En trabajos previos se ha observado que algunos taxones de Gammaproteobacteria son 

los más abundantes en lagos eutróficos, salobres y glaciales (Kwon et al., 2009; Bai et 

al.,2012; Aguayo et al., 2017; Zhang et al., 2019). En este trabajo las 

Gammaproteobacterias se dividen en muchos taxones con diferentes potenciales 

metabólicos. Por ejemplo, se encontraron algunos miembros del orden Pseudomonadales 

con propiedades potenciales infecciosas, como los géneros Moraxella y Acinetobacter (de 

Amorim y dos Santos Nascimentol, 2017; López-Serrano et al., 2020). El orden 

Burkholderiales termino siendo el orden más abundante para las Gammaproteobacterias, 

además, se hallaron algunos géneros a destacar como Nitrosomonas y Nitrosospira, los 

cuales incluyen microorganismos nitrificantes (Bernhard, 2010; Chen et al., 2019). De igual 

forma, se ha reportado la presencia de ambos géneros en sedimentos lacustres (Rathour 

et al., 2020). También se identificaron las secuencias ADNr 16S de algunos géneros como 

Methyloglobulus y Methylomicrobiom, así como otros no identificados de la familia 

Methylococcaceae, los cuales son considerados metanótrofos aerobios. Estos 

microorganismos se han encontrado en suelos de arrozales, sedimentos de estanques y 

sedimentos de manantiales (Islam et al., 2015). Además, se encontraron taxones 

metilótrofos como los géneros Methyloversatilis y Methylotenera (Kalyuzhnaya et al., 2006; 

Kalyuzhnaya et al., 2012) y oxidantes de azufre como el género Thiobacillus (Boden et al, 

2017), el cual, ha sido reportado en sedimentos lacustres eutróficos (Chen et al., 2015). 

Sinkko et al. (2013) informan en su estudio que la clase Gammaproteobacteria se 

correlacionó positivamente con concentraciones de carbono orgánico, fósforo y nitrógeno 

en sedimentos lacustres eutróficos.   

Otro grupo importante que se descubrió en la secuencia sedimentario fue el phylum 

Planctomycetota. Los planctomicetos son microorganismos con un alto grado de 

importancia ambiental al jugar un papel clave en los ciclos globales del carbono y del 

nitrógeno. Por otro lado, desde su descubrimiento en la década de los años 40, han causado 

mucha controversia debido a las características morfológicas y fisiológicas que los ha 

posicionado como una pieza clave en las teorías evolutivas entre procariotas y eucariotas, 

aunque estudios recientes los han alejado de esas hipótesis (Wiegand et al., 2018). 

Entre los grupos de interés que conforman a las planctomicetos se encuentran las bacterias 

que realizan el proceso anammox (por sus siglas en inglés de anaerobic ammonium 

oxidation), que se enfoca en la oxidación anaerobia del amonio. En distintos ecosistemas 

estos microorganismos son una pieza clave para el ciclo del nitrógeno ya que, se ha 

estimado que en océanos liberan aproximadamente un 50% de todo el N2 a la atmósfera 

(Kartal et al., 2013). Las bacterias anammox se han detectado en distintos hábitats como 

sedimentos anóxicos y en columnas de agua de sistemas marinos y lacustres, en 

ecosistemas terrestres y en plantas de tratamiento de aguas residuales (Hu et al., 2011).  

Para este perfil sedimentario en estudio se encontraron dos géneros anammox: Ca. 

Brocadia y Ca. Anammoximicrobium, las cuales se han reportado en distintas plantas de 
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tratamiento de agua residual, en reactores de lodos activados e incluso en aguas 

subterráneas (Chen et al., 2019; Aguilar-Rangel et al., 2020). En México, se ha reportado 

la presencia de bacterias anammox como Ca. Brocadia en aguas subterráneas 

contaminadas con nitratos en el Valle del Mezquital (Aguilar-Rangel et al., 2020), y en 

sedimentos estuarinos en la ciudad de Coatzacoalcos, Veracruz (Ronzon et al., 2021). 

El phylum Bacteroidota representó cerca del 10% de la abundancia relativa en el núcleo 

sedimentario de este estudio. En otros trabajos sedimentarios de diferentes cuerpos de 

agua, se ha reportado que Bacteriodota es uno de los phyla más abundantes (Bai et al., 

2012; Song et al., 2012; Chen et al., 2015; Gugliandolo et al., 2016; Horton et al., 2019; Li 

et al., 2019; Tsuboi et al., 2019; Zang et al., 2019; Rathour et al., 2020). En este perfil 

sedimentario se descubrió la presencia de algunas bacterias indicadoras fecales (FIB por 

sus siglas en inglés), como el género Bacteroides, el cual se ha reportado en otros estudios 

sobre sedimentos lacustres (Nevers et al., 2020). Además de Bacteroides, algunos 

miembros de Prevotella y Porphyromonas, géneros presentes en este perfil sedimentario, 

se encuentran en la mayor parte del intestino humano (Jhonson et al., 2017). Sin embargo, 

otros miembros de este phylum son de carácter ambiental y normalmente encontrados en 

distintos sistemas como suelo, lodos activados, materia vegetal en descomposición, 

muestras de agua lacustres y marinas, sedimentos, entre otros (Thomas et al., 2011). 

Se encontraron las secuencias de algunos miembros de los órdenes Flavobacteriales, 

Cytophagales y Sphingobacteriales, que con la nueva versión de la base de datos SILVA 

138 (https://www.arb-silva.de/) pertenecen a la clase Bacteroidia. Se ha documentado que 

algunos miembros de estos órdenes son las principales bacteroidotas ambientales, 

posiblemente debido a sus capacidades degradadoras de materia orgánica compleja 

(polisacáridos, proteínas y compuestos de alto peso molecular) (Thomas et al., 2011; 

Gómez-Pereira et al., 2012). En trabajos anteriores se ha reportado la presencia de estos 

órdenes en el suelo, en sistemas oceánicos, y en cuerpos lacustres (sedimentos y agua) 

(Thomas et al., 2011; Larsbrink y McKee, 2020).  

El phylum Acidobacteriota es reconocido por ser uno de los grupos bacterianos más 

diversos del planeta debido a su amplia variedad de procesos metabólicos (Kielak et al., 

2016; Huber y Overmann, 2018; Dedysh y Yilmaz, 2018). A pesar de la enorme abundancia 

numérica de este phylum en muchos entornos, aún no se logra aclarar las funciones 

ecológicas de estos microorganismos. Sin embargo, algunos estudios han logrado 

identificar algunos genes que se relacionan con procesos ecológicos importantes como 

algunos ciclos biogeoquímicos como del C, N y S (Ward et al., 2009; Kalam et al., 2020).  

En este trabajo se encontraron microorganismos del subgrupo 1 (clase Acidobacteriae), 4 

(clase Blastocatellia), 6 (clase Vicinamibacteria), 8 (clase Holophagae) y 23 (clase 

Thermoanaerobaculiabianos) mismos que se han reportado en suelos de distintos 

ecosistemas y en sedimentos lacustres (Ji et al., 2016; Dedysh y Yilmaz, 2018). 

En la clasificación taxonómica SILVA v.138 (2020), se reportan dos nuevos phyla: 

Mixcoccota y Desulfobacterota, cuyos miembros pertenecían a la extinta clase 

Deltaproteobacteria. Entre los miembros Mixococcota, la clase Mixococcia destaca en el 

https://www.arb-silva.de/
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núcleo sedimentario por la presencia de secuencias ADNr 16S del orden Myxococcales, el 

cual se ha reportado en sedimentos lacustres de clima tropical (Kou et al., 2016). El grupo 

Myxococcales se ha caracterizado por su capacidad de formar cuerpos fructíferos, 

multicelulares, en momentos de resiliencia y, además, de albergar reductores de Fe como 

el género Anaeromyxobacter (Cao et al., 2019). 

A partir de la nueva clasificación taxonómica SILVA v.138 (2020), en el phylum 

Desulfobacterota se encuentran principalmente organismos con potencial reductor de 

sulfatos. Las bacterias reductoras de sulfato (SRB, por sus siglas en inglés) se han visto 

ampliamente distribuidas tanto en ecosistemas sedimentarios lacustres como marinos 

(Purdy et al., 2001; Watanabe et al., 2013; Ji et al., 2016;). En el perfil sedimentario en 

estudio, se encontraron algunos géneros con alta importancia ecológica en sistemas 

acuáticos. Por ejemplo, el género Desulfobulbus, el cual puede utilizar distintos aceptores 

de electrones, como el nitrato, nitrito y hierro férrico, en los momentos que hay escasez de 

sulfatos (Purdy et al., 2001). El género Desulfobacter se ha reportado como un grupo 

asimilador de acetato como fuente de carbono (Dyksma et al., 2018), o el género 

Desulfovibrio el cual se ha caracterizado como el taxón con mayor abundancia relativa en 

otros estudios de sedimentos lacustres (Purdy et al., 2001). Sin embargo, en este trabajo la 

abundancia relativa de estos géneros es de poco menos del 2% cada uno. Los géneros 

Smithella y Syntrophus son productores de H2, por lo que es común encontrarlos en estratos 

anaerobio para realizar una simbiosis con otros grupos de bacterias que utilizan H2 como 

los metanógenos, acetógenos y reductores de azufre (Nealson, 1997; Röske et al., 2012). 

En las muestras estratificadas del núcleo del lago San Lorenzo, la abundancia relativa del 

dominio Archaea fue menor al 3.3%. En trabajos previos en cuerpos acuáticos se ha 

reportado una tendencia similar (Ji et al., 2016; Pavloudi et al., 2016; Aguayo et al., 2017; 

Salem et al., 2019; Rathour et al., 2020). Sin embargo, se encontraron varios taxones de 

arqueas con una alta importancia ecológica para los cuerpos lacustres y sus procesos 

biogeoquímicos. Por ejemplo, los phyla Euryarchaeota y Crenarchaeota que contienen 

órdenes metanogénicos y metanotróficos (Vanwonterghem et al., 2016; Adam et al., 2017; 

Baker et al., 2020). Además, en el nuevo phylum Halobacterota, se albergan grupos 

metanógenos reasignados como Methanocellales, Methanomicrobiales y ANME-1 antes 

pertenecientes a la clase Methanomicrobia. Además, también se asignó el orden 

Methanosarciniales, el cual recientemente se reporta con esta nueva taxonomía. 

Los miembros de los phyla Euryarchaeota, Crenarchaeota y Halobacterota juegan un papel 

importante en el ciclo global del carbono, incluyendo fermentadores, metanogénicos y 

metanotrófos. El proceso de metanogénesis se refiere a una respiración anaerobia donde 

ocurre la oxidación de compuestos simples como el CO2, el H2, el acetato, el formiato y 

compuestos metilados, liberando metano hacia el ambiente. Es por eso por lo que estas 

comunidades de arqueas son comunes en zonas anaerobias con ausencia de otros 

aceptores de electrones como O2, NO3 
-, Fe3+ y SO4 

2-. Sin embargo, se ha reportado que 

los metanógenos son capaces de generar metano en condiciones aerobias. A nivel mundial 

tan sólo el 70% de todo el metano producido en la tierra proviene de los metanógenos, del 

cual el 40% es liberado a la atmósfera y el resto es consumido por algunas bacterias y 

arqueas oxidantes de metano (Lyu et al., 2018; Evans et al., 2019). 
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Las arqueas metanotróficas (ANME, anaerobic methane oxidation) son microorganismos 

que oxidan el metano en condiciones anaerobias para utilizarlo como fuente de carbono. 

Además, mantienen una relación con sulfato reductores, desnitrificantes o reductores de 

nitratos de los que obtiene energía a cambio de electrones para los procesos redox del 

sistema (Baker et al., 2020). Este proceso de metanotrofía anaerobia realizado por algunos 

clados de arqueas tiene un impacto importante en el ciclo global del carbono, ya que reduce 

considerablemente los niveles de metano en los sedimentos oceánicos y en ambientes 

terrestres (Evans et al., 2019). En este trabajo se encontró solo un filotipo ANME (ANME-

1a) a 15 y 19 cm, con una abundancia relativa < 0.1%. los grupos ANME se han encontrado 

en sedimentos lacustres (Weber et al., 2017), y sería interesante estudiar a futuro la 

distribución e implicación biogeoquímica de este grupo en los sedimentos de los lagos del 

PNLM. 

Para este estudio, en el phylum Euryarchaeota se encontraron dos órdenes 

Methanomicrobiales y Methanofastidiosales. En Methanofastidiosales se encontró el 

género Candidatus Methanofastidiosum, que solo puede desmetilar tioles metilados para la 

generación de CH4, por lo que lo convierte en el único grupo capaz de realizarlo reportado 

a la fecha (Nobu et al., 2016). Por otro lado, el grupo Methanomicrobiales alberga el género 

Methanobacterium el cual es capaz de utilizar H2 y CO2 para generar metano, conocido 

como hidrogenotrófico (Zhu et al., 2011; Vanwonterghem et al., 2016). 

En Crenarchaeota se encontró el orden Methanomethyliales, el cual se ha reportado en 

diferentes sistemas como humedales, suelos y sedimentos lacustres. Las condiciones 

anóxicas y con altas concentraciones de compuestos metilados favorecen la abundancia 

de Methanomethyliales, los cuales cuentan con genes involucrados en la metanogénesis 

metilotrófica (Vanwonterghem et al., 2016). Se hallaron secuencias no identificadas de la 

clase Bathyarchaeia, la cual se le ha reportado en diversos hábitats como sedimentos 

marinos y lacustres, suelos, biorreactores e incluso asociados con animales (Adam et al., 

2017; Feng et al., 2019). La importancia de Bathyarchaeia se debe a su extensa variedad 

de metabolismos, permitiendo una amplia distribución ambiental y capacidad de participar 

activamente en los ciclos biogeoquímicos globales (Feng et al., 2019). También se 

encontraron las secuencias de la clase Nitrososphaeria, la cual pertenece al phylum antes 

denominado Thaumarchaeota y que con la actualización 138 de la base de datos SILVA, 

actualmente está posicionado en Crenarchaeota. Nitrososphaeria tiene integrantes 

conocidos como arqueas oxidantes de amonio (AOA, por sus siglas en inglés) (Stieglmeier 

et al., 2014). Algunos de los taxones encontrados en este núcleo sedimentario son los 

géneros Ca. Nitrosopumilus, Nitrosarchaeum, Ca. Nitrocosmicus, Ca. Nitrososphaera y 

algunas secuencias no identificadas de las familias Nitrososphaeraceae y 

Nitrosopumilaceae (Fig. 6). 

Como ya se mencionó, al phylum Halobacterota se le asignaron cuatro clases 

metanogénicas (Methanocellales, Methanomicrobiales, Methanosarciniales y ANME-1). En 

la clase Methanocellales se encontraron secuencias de un grupo “Rice Cluster I”, el cual es 

un grupo metanógeno aún sin cultivar y que se ha vinculado con la producción de metano 

a partir de H2 y CO2 (Conrad et al., 2006). En Methanomicrobiales los géneros encontrados 
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son Methanolinea y Methanoregula los cuales producen metano a partir de H2, CO2 y 

formiato (Imachi et al., 2008; Bräuer et al., 2011). La clase Methanosarciniales alberga los 

géneros Methanosarcina y Methanosaeta ambos con miembros acetoclásticos (Ma et al., 

2006; Garushyants et al., 2015).    

 

13. 2 Patrones de presencia / ausencia y abundancia relativa de la 

comunidad microbiana 

En los Análisis de Coordenadas Principales (Fig.13 y 14), las comunidades microbianas de 

este perfil sedimentario se diferenciaron en tres distintas agrupaciones (SL.01 – SL.13, 

SL.14 – SL.29 y SL. 30 – SL.40), las cuales podrían estar influenciadas por la profundidad 

y los eventos de contaminación que han impactado la zona de estudio (Fig. 13a y 14a). Si 

bien, no se observa diferencias significativas entre las muestras (Fig. 13c y 14c), se observó 

que las procariotas de sedimentos anaerobios (grupo SL. 30 – SL.40) se encuentran 

separadas del resto de las comunidades. Esto puede significar que ciertos grupos de 

arqueas y bacterias sean específicos de estos sitios, debido a las variaciones en la 

concentración de oxígeno y de nutrientes (Fenchel y Finlay, 2008; Wurzbacher et al., 2017). 

En otros estudios, se reportó que, en efecto, la diversidad microbiana disminuye conforme 

los niveles de profundidad aumentan (Tesubio et al., 2019). 

En los grupos más superficiales (SL.01 – SL.13 y SL.14 – SL.29), se aprecia que las 

comunidades de procariotas se diferencian menos entre sí. Posiblemente, los eventos de 

contaminación en los últimos 53 años han provocado que ciertos microorganismos se vean 

beneficiados al aumentar su abundancia relativa. Asimismo, la resuspensión de sedimentos 

derivado de la baja profundidad de la zona de muestreo puede estar jugando un papel en 

la heterogeneidad de las comunidades. Sin embargo, es necesario realizar más estudios 

que lo comprueben. En trabajos anteriores, se ha reportado que la perturbación a las 

condiciones ambientales prístinas de un sistema puede influir, negativa o positivamente, en 

la estructura microbiana de éste (Arroyo et al., 2015; Chen et al., 2015; Horton et al., 2019).   

En los PCoA donde se eliminó la biósfera rara < 0.1% de abundancia relativa (Fig. 13b y 

14b) en el 25% de las muestras, se encontró un aumento en el porcentaje de explicación. 

Sin embargo, los grupos microbianos conformados comienzan a homogenizarse entre ellos 

(Fig. 13a y Fig. 14b). Lo anterior puede deberse a que en la biosfera de < 0.1% de 

abundancia relativa se encuentren microorganismos influenciados por los niveles de 

contaminación, generando que la distribución de las comunidades microbianas sea más por 

un factor como la profundidad (Horton et al., 2019; Tesubio et al., 2019).  

La capacidad de tener estratos claros sedimentables en este lago parece entonces ser 

limitada, y puede ser de un factor que provocará que entre los grupos microbianos no 

existan diferencias significativas conforme con la profundidad. En otros estudios se ha 

observado que las comunidades microbianas se diferencian entre ellas conforme la 

profundidad aumenta (Vuillemin et al., 2018). Incluso, en núcleos sedimentarios de otros 
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lagos del PNLM se ha visto una clara estratificación de las comunidades microbiana cuando 

el núcleo también muestra segmentos estratificados claros (com. personal, Rocio Alcántara. 

Abstract ASM). 

  

13. 3 Paleoindicadores de contaminación/eutrofización en el lago 

San Lorenzo  

En los últimos años, el PNLM se ha visto afectado por problemas de contaminación que 

han influido en sus sistemas acuáticos, principalmente por las descargas de aguas 

residuales, resultado del arrastre de drenaje del municipio de Comitán y agroquímicos que 

se utilizan para la agricultura en la zona. Esto ha provocado que los sistemas acuáticos 

como el lago San Lorenzo se vean afectados con cambios de coloración del agua, presencia 

de natillas y olores fétidos (García et al., 2017).   

Con la ayuda de la tecnología de secuenciación de segunda generación y una base de 

datos apoyada por un modelo de datación de, 1957 a 2013, (Tabla 2), se encontraron cinco 

taxones que podrían ser considerados como indicadores de perturbación ambiental en el 

lago San Lorenzo. Estos incluyen taxones de Arcobacter, Bacteroides, Mycobacterium, 

algunos microorganismos (afiliados con el phylum Cyanobacteria) y miembros de la clase 

Nitrososphaeria (Fig. 20). Estos taxones son considerados como indicadores 

paleoambientales. 

El género Arcobacter se ha caracterizado por albergar microorganismos asociados con las 

aguas residuales, los cuales muchos de ellos son considerados como patógenos (Ghaju 

Shrestha et al., 2019; Kristensen et al., 2020; Merga et al., 2021). En este perfil sedimentario 

se encontraron secuencias de Arcobacter con incrementos de abundancia relativa 

principalmente en los segmentos datados de 1973, 1996 y 1997 (Fig. 15). Estos máximos 

de abundancia se podrían asociar al incremento en las descargas de agua residual debido 

al aumento poblacional en especial en el municipio de Comitán. El primer reporte de censo 

poblacional que se encontró es de la década de 1960 (Tabla 2). La población del municipio 

de Comitán no sobrepasaba las 32,000 personas en 1960. Sin embargo, el censo de 1990 

reflejó un crecimiento del 60% en relación con el primero. Esto pudo significar que, a mayor 

número de personas, se incrementó el número de descargas de agua residual, y, por lo 

tanto, es de esperar la presencia de las secuencias ADNr 16S de Arcobacter durante esos 

años (Fig. 20).     

Por otro lado, existen reportes de que los primeros ejidos que se establecieron alrededor 

del PNLM en 1937, tuvieron dos ampliaciones de territorio que modificaron la vegetación 

autóctona de la zona para poder implementar la actividad agraria y establecer las primeras 

viviendas. Esto provocó que el sistema de agua próximo a estas comunidades, es decir, el 

lago San Lorenzo, se viera explotado para la agricultura y consumo humano. Por lo que se 

pudiera pensar que las primeras descargas de aguas residuales provengan de estas 

comunidades (Fig. 20) (CONAGUA, 2009; Zárate y García, 2017). 
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La abundancia de las secuencias ADNr 16S de Arcobacter dejaron de aparecer en los 

estratos/años siguientes, esto puede deberse a la ubicación geográfica del lago San 

Lorenzo, ya que antes de éste se encuentran los lagos Balantetic (mesotrófico) y 

Liquidámbar (eutrófico) (Maya, 2017). Estos pueden hacer la función de filtros albergando 

secuencias de Arcobacter en sus sedimentos y, posiblemente aquí, se encuentre la mayor 

abundancia de secuencias indicadoras de contaminación. Sin embargo, también pudo 

deberse a que los pobladores empezaron a cuidar los lagos al ver que la contaminación de 

estos tenía un efecto negativo sobre los ingresos turísticos. Para lograrlo se implementaron 

estrategias como programas de educación ambiental en instituciones educativas, ejecutar 

programas y acciones para restablecer el ecosistema alrededor y dentro del parque, 

impulsar los centros de acopio de envases de agroquímicos, entre otros (CONAGUA, 2009). 

Para el caso de las huellas moleculares del género Bacteroides, éstas siguieron el mismo 

patrón que el del género Arcobacter. Los miembros de Bacteroides son conocidos como 

bacterias indicadoras fecales (FIB), pues se caracterizan por encontrarse en heces 

humanas (Nevers et al., 2020). Cabe resaltar que algunos de sus filotipos están asociados 

con diferentes enfermedades de humanos debido a su capacidad parasitaria (Feng y 

McLellan, 2019). La tendencia de que las abundancias relativas de Arcobacter y 

Bacteroides se encuentren conjuntamente en los mismos estratos/años, hace suponer que 

ambos grupos derivaron del arrastre de aguas residuales urbanas hacia el PNLM (Fig. 20). 

Las secuencias encontradas de Mycobacterium siguen un patrón similar que los grupos 

anteriores, pues se han encontrado en distintas plantas de tratamiento de agua residual y 

como agentes infecciosos para los humanos (Garchitorena A. et al., 2015; Li et al., 2020; 

Sun et al., 2020). A pesar de que las secuencias de Mycobacterium comienzan a ser más 

frecuentes tras la aparición de Arcobacter, fue hasta los años de entre 1995 y 2013 cuando 

incrementó su abundancia relativa en la zona de estudio Este incremento podría significar 

que el uso intensivo de agroquímicos, tras el incendio forestal en la década de 1990, aportó 

grandes cantidades de nutrientes, como el nitrógeno, que beneficiaron a este grupo (Fig. 

20).  (Jacobs et al., 2009; Li et al., 2020; Sun et al., 2020). 

Al igual que Bacteroides, las secuencias afiliadas a Cloroplastos, que se encontraron en el 

phylum Cyanobacteria, se encuentran mejor representadas en los estratos donde 

Arcobacter tiene sus mayores picos de abundancia, entre los años de 1973 – 1997. Esto 

sugiere que tras las descargas de agua residual el lago San Lorenzo sufrió un proceso de 

eutrofización, lo que derivó en un incremento de microalgas debido al aporte excesivo de 

nutrientes (Fig. 20). Actualmente se ha reportado altas concentraciones de clorofila “a” 

(Clor-a) fitoplanctónica (49.77 µg/L en promedio) por lo que se clasifica como uno de los 

sistemas acuáticos más eutrofizados del PNLM (Hernández, 2016; Maya, 2017). Efectos 

similares se han reportado en distintos trabajos de microbioma lacustres (Xu et al., 2015; 

Richardson et al., 2019). 

Las constantes descargas de aguas residuales, las altas concentraciones de nutrientes por 

parte de los agroquímicos y algunos fenómenos naturales dan pie a que muchos cuerpos 

de agua epicontinentales sufran de un incremento en la abundancia del fitoplancton y, al 

mismo tiempo, de cianobacterias (Xu et al., 2015; Richardson et al., 2019; Zhang et al., 
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2019; Ma y Wang et al.,2020). Esto provocaría una serie de cambios que aceleran los 

fenómenos de eutrofización en los lagos. Algunos de esas alteraciones son: el cambio de 

coloración del agua, diversidad de fitoplancton y otros microorganismos, el alto consumo 

de oxígeno, la formación de zonas anaerobias, la presencia de malos olores, e incluso, la 

aparición de toxinas (Bukowska et al., 2017). 

En el PNLM, se midieron los niveles de clorofila “a” (Clor-a) fitoplanctónica en diferentes 

cuerpos lacustres (Hernández, 2016). Con el cual, se comprobó que los niveles de Clor-a 

encontrados corresponden con las características físicas y químicas de muchos de los 

cuerpos impactados, por lo que se intuye que el aumento de biomasa fitoplanctónica influye 

en el estado trófico de los lagos. Entre los cuerpos lacustres estudiados, el de San Lorenzo 

resultó ser uno de los más eutrofizados por los altos niveles de biomasa de fitoplancton, por 

lo que se mantiene en estado eutrófico (Fig. 20) (Hernández, 2016).  

Finalmente, las secuencias de miembros de la clase Nitrososphaeria se relaciona con 

organismos capaces de oxidar amonio. El amonio es la principal fuente de N en el agua 

residual (Zhang et al., 2015; Huang et al., 2018). Por lo tanto, la contaminación de los lagos 

por agua residual puede incrementar la concentración de amonio en los cuerpos lacustres, 

propiciando un incremento de este grupo de AOA. Alternativamente, puede suceder que el 

proceso de eutrofización, derivado de la contaminación del lago, fomente los procesos 

anaerobios de remineralización del lago. Por lo que, este fenómeno incrementó las 

concentraciones de amonio hacia el fondo del lago, y consecuentemente, incrementó 

también la abundancia de este este grupo (Fig. 20). 
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Figura 20. Esquema representativo del lago San lorenzo durante el periodo de 1957 a 2013; a) Periodo de 2013 

a 1996: Primeros registros de cambio de coloración de las aguas del parque acompañado con malos olores y 

algunos peces muertos; La abundancia de Arcobacter incrementó entre los años de 1996 y 1997, se podría 

asociar al incremento de aguas residuales debido al aumento poblacional constante en los municipios aledaños 

como Comitán de Domínguez. El excesivo uso de agroquímicos tras las sequias de incendios de 1998, pudo 

desencadenar que géneros como Mycobacterium y algunas secuencias de cloroplastos. b) Periodo de 1995 a 

1973: Se descubrieron los primeros picos de abundancia relativa de las secuencias de Arcobacter entre los 

años de 1973 a 1993, además de picos de abundancia de Bacteroidetes y secuencias de cloroplastos. Así 

mismo se encontró AOA que pudieron incrementar su abundancia debido a las constantes descargas de aguas 

residuales o por procesos anaerobios de remineralización debido al estado trófico del lago (eutrófico), impulsado 

por el uso de nutrientes y agroquímicos al inicio de la década de 1997s. c) Periodo de 1972 a 1957 : A finales 

de la década de 1950 se encontraron algunos picos de abundancia de algunas secuencias de AOA y de 

Cloroplastos, posiblemente las primeras descargas de aguas residual provenientes de los primeros ejidatarios 

que se fueron acumulando desde 1937, cuando comenzaron a explotar las actividades agrarias alrededor del 

lago.   
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14. Conclusión 

El presente estudio es uno de los primeros en caracterizar la comunidad procariota de los 

sedimentos lacustres en el Parque Nacional Lagunas Montebello, específicamente del lago 

San Lorenzo. El análisis de secuenciación ambiental de amplicones ADNr 16S permitió 

recuperar y estudiar las huellas moleculares de los procariotas del perfil sedimentario. Los 

datos obtenidos demuestran una eficacia de recuperación del 54% de las muestras filtradas, 

lo cual se debe principalmente a la profundidad de muestreo. De igual forma, este estudio 

muestra que la diversidad microbiana disminuyó en sedimentos profundos, específicamente 

a partir del centímetro 27, ya que las condiciones ambientales a estas profundidades son 

anóxicas y con menos nutrientes en relación con la superficie, provocando la lenta 

proliferación de ciertos grupos. Sin embargo, sería necesario que estudios posteriores lo 

comprueben. 

Los datos ADNr 16S muestran la presencia de grupos taxonómicos relacionados con 

diferentes procesos biogeoquímicos como nitrificación, fijación de nitrógeno y 

desnitrificación. La presencia arqueas oxidantes de amonio de la clase Nitrososphaeria se 

relacionó con momentos donde el lago mostró mayor impacto por descarga de agua 

residual. También se detectaron microorganismos involucrados con el ciclo del carbono, 

incluyendo órdenes metanogénicos y metanotróficos de los phyla Euryarchaeota, 

Crenarchaeota y Halobacterota. De igual forma, se encontraron algunos taxones de 

Gammaproteobacteria que son metilótrofos y metanótrofos aerobios. También, se 

identificaron bacterias sulfato reductoras del phylum Desulfobacterota, y algunos phyla 

metabólicamente diversos como Bacteroidota y Acidobacteriota. La presencia de estos 

grupos se relaciona con la cantidad de materia orgánica que es generada dentro del lago y 

con las descargas de aguas residual que aportan material orgánico.  

En el global, la estructura de la comunidad microbiana del núcleo parece estar mejor 

relacionada con la profundidad del núcleo sedimentario y no con las etapas de 

contaminación. Sin embargo, si se encontraron bioindicadores de perturbación por ingreso 

de aguas residuales en los años registrados, los cuales no se reflejan en los análisis de 

diversidad beta de la comunidad procarionte. Si bien, la estructura microbiana no es 

diferente entre los segmentos, sí se encontraron secuencias de microorganismos 

indicadores de contaminación por agua residual como Arcobacter, Bacteroides, y 

Mycobacterium; así como otros cuya abundancia pudo incrementarse por los 

macrocontaminantes del lago, como microalgas (detectados aquí como cloroplastos) y 

arqueas oxidadoras de amonio. Estas huellas moleculares indicadoras se observaron en 

fechas de mayor arribo de agua residual y contaminantes al lago según al modelo de 

datación (Fig. 20). Esto sugiere que, para esta secuencia sedimentaria, las huellas 

moleculares de estas bacterias y arqueas si pueden ser indicadores potenciales de los 

eventos de contaminación por descarga de agua residual y eutrofización del lago. 
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16. Anexos 

  

Tabla 1S. Rendimiento de la extracción de 
ADN del núcleo sedimentario del lago San 

Lorenzo 

Muestras  ADN extraído (ng/g) 
SL.01 306 
SL.02 992 
SL.03 144.4 
SL.04 700 
SL.05 550 
SL.06 1124 
SL.07 54.2 
SL.08 1426 
SL.09 376 
SL.10 1078 
SL.11 662 
SL.12 834 
SL.13 12.2 
SL.14 27.8 
SL.15 520 
SL.16 89.2 
SL.17 160.4 
SL.18 81 
SL.19 84.4 
SL.20 1088 
SL.21 2100 
SL.22 1120 
SL.23 35.8 
SL.24 408 
SL.25 51.6 
SL.26 44 
SL.27 2996 
SL.28 1514 
SL.29 3036 
SL.30 79.4 
SL.31 54.2 
SL.32 3126 
SL.33 180 
SL.34 2560 
SL.35 4620 
SL.36 4640 
SL.37 4960 
SL.38 4700 
SL.39 414 
SL.40 584 
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Tabla 2S. Abundancia bacteriana a nivel de phylum bacterianos en el núcleo 
sedimentario del Lago San Lorenzo, Chiapas 

 Phyla 
Número de ASV s asignados a 

nivel Phylum 

1 Abditibacteriota 4 
2 Acidobacteriota 283 
3 Actinobacteriota 377 
4 Armatimonadota 81 
5 Bacteroidota 568 
6 Bdellovibrionota 95 
7 Caldatribacteriota 2 
8 Caldisericota 1 
9 Calditrichota 9 
10 Campilobacterota 19 
11 Chloroflexi 378 
12 CK-2C2-2 2 
13 Cloacimonadota 2 
14 Cyanobacteria 109 
15 Dadabacteria 7 
16 Deinococcota 5 
17 Dependentiae 91 
18 Desulfobacterota 165 
19 Edwardsbacteria 1 
20 Elusimicrobiota 15 
21 FCPU426 2 
22 Fermentibacterota 3 
23 Fibrobacterota 5 
24 Firmicutes 260 
25 Fusobacteriota 5 
26 FW113 1 
27 Gemmatimonadota 114 
28 GN01 2 
29 Hydrogenedentes 27 
30 Latescibacterota 75 
31 LCP-89 14 
32 Margulisbacteria 2 
33 Marinimicrobia_(SAR406_clade) 3 
34 MBNT15 10 
35 Methylomirabilota 13 
36 Modulibacteria 1 
37 Myxococcota 208 
38 NB1-j 17 
39 Nitrospinota 3 
40 Nitrospirota 44 
41 NKB15 17 
42 Patescibacteria 180 
43 Planctomycetota 467 
44 Proteobacteria 1376 
45 RCP2-54 7 
46 SAR324_clade (Marine_group_B) 39 
47 Schekmanbacteria 6 
48 Spirochaetota 48 
49 Sumerlaeota 37 
50 Sva0485 40 
51 Synergistota 3 
52 TA06 7 
53 TX1A-33 4 
54 Verrucomicrobiota 484 
55 WOR-1 18 
56 WPS-2 7 
57 WS1 12 
58 WS2 20 
59 WS4 2 
60 Zixibacteria 33 

Total  5830 
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Tabla 3S. Taxonomía del phylum Desulfobacterota en el núcleo sediemntario del lago San Lorenzo, Chiapas 

Phylum Clase Orden  Familia Género Especie 

Desulfobacterota 

Desulfobaccia Desulfobaccales Desulfobaccaceae Desulfobacca acetoxidans 

Desulfobacteria 

Desulfatiglandales Desulfatiglandaceae Desulfatiglans x 

Desulfobacterales 

Desulfobacteraceae Desulfobacter postgatei 

Desulforegulaceae Desulforegula x 

Desulfosarcinaceae 

Desulfatirhabdium x 

Desulfatitalea x 

Desulfosarcina x 

Desulfobulbia Desulfobulbales 

Desulfobulbaceae Desulfobulbus x 

Desulfocapsaceae 
Desulfoprunum x 

Desulforhopalus x 

Desulfomonilia Desulfomonilales Desulfomonilaceae Desulfomonile x 

Desulfovibrionia Desulfovibrionales 
Desulfomicrobiaceae Desulfomicrobium x 

Desulfovibrionaceae Desulfovibrio hontreensis 

Desulfuromonadia 

Bradymonadales Bradymonadales Bradymonadales x 

Desulfuromonadia 
Desulfuromonadaceae Desulfuromonadaceae x 

Geothermobacteraceae Geothermobacter x 

Geobacterales Geobacteraceae 
Citrifermentans x 

Trichlorobacter x 

Syntrophia Syntrophales 
Smithellaceae Smithella x 

Syntrophaceae Syntrophus x 

Syntrophobacteria Syntrophobacterales Syntrophobacteraceae 
Desulfovirga x 

Syntrophobacter x 

Syntrophorhabdia Syntrophorhabdales 
Syntrophorhabdaceae 

 
Syntrophorhabdus x 
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