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Resumen

Los ambientes extremos son sitios de gran interés en el area de la Astrobiologia. El estudio de
los microorganismos que los habitan puede brindarnos informacién util sobre como pudieron
darse los primeros eventos que dieron origen a la vida en nuestro planeta. Ademas, nos permite
indagar sobre los mecanismos implicados en su resistencia a estas condiciones adversas. El
presente estudio, analizé la diversidad bacteriana de dos ambientes extremos de México,
sedimentos desérticos de la region de Tierra Caliente, Michoacan (TC) y de dunas de arena (DA)
y costras salinas (CS) del Gran Desierto de Altar, Sonora, asi como de sedimentos de dos sitios
termales: la region de manantiales termales de Maritaro (MM) y de los Balnearios termales (BT)
del campo geotérmico de Los Azufres, Michoacan (LA). Se emplearon técnicas de secuenciacion
de amplicones de genes ribosomales 16S y se analizaron los datos por medio de técnicas
bioinformaticas, para obtener informacion de la composicion taxonémica bacteriana, diversidad y
abundancia. En TC, y DA se encontré una gran diversidad bacteriana, donde Actinobacteriota,
Proteobacteria, Cloroflexi, Acidobacteriota y Firmicutes fueron los filos mas abundantes. En estas
dos muestras, ademas se identificaron arqueas de los filos Thermoplasmatota y Crenarchaeota,
todos anteriormente reportados en regiones desérticas del mundo. Se identificaron géneros
relevantes en estudios de radioresistencia como Rubrobacter, Deinococcus, Geodermatophilus,
Bacillus, Microvirga y Nocardia, y especies como Bacillus subtilis, estudiada debido a la capacidad
de sus esporas, de resistir condiciones espaciales y simuladas de Marte. En CS, el 50% de la
abundancia relativa estuvo representada por el filo Halobacterota, con 14 géneros del orden
Halobacterales. Arqueas Halobacterales han sido previamente encontradas en ambientes
hipersalinos de todo el mundo, dentro de las que destacan las especies Halalkalicoccus jeotgali
y Natronococcus occultus, que fueron identificadas en CS. Los tres sitios desérticos tuvieron
taxones en comun, bacterias y arqueas xerofilas conocidas por su capacidad de sobrevivir en
condiciones aridas. Un total de 28 géneros bacterianos estuvieron presentes en los tres sitios.

La diversidad de bacterias de LA estuvo integrada principalmente por los filos: Proteobacteria,
Actinobacteriota, Acidobacteriota y Firmicutes. En las muestras de MM también se encontro el
filo de arqueas Thermoplasmatota, mientras que, en BT fueron identificadas arqueas de los filos
Crenarchaeota y Thermoplasmatota. Fueron identificados también taxones como el género
Acidocella y bacterias del orden Burkholderiales, anteriormente encontradas dentro de la
corrosion por picaduras en las tuberias empleadas para las plantas geotérmicas, asi como
géneros involucrados en el ciclo del hierro y el azufre como Thiomonas y Acidithiobacillus. Los
tres ordenes de arqueas encontradas en el presente estudio en LA, Micrarchaeales, Sulfolobales
y Thermoplasmatales, concuerdan también con estudios anteriores. Fueron identificados 84
géneros nuevos antes no reportados en estas regiones de LA, entre los que destacan Kocuria,
Aeromonas, Actinobacterium y Dietzia, géneros poli extremdfilos los cuales concuerdan con otros
ambientes geotérmicos en distintos lugares del mundo. Los indices de Shannon y Faith mostraron
una mayor diversidad en las muestras de MM y una menor diversidad en BT y el andlisis ANCOM
mostré una abundancia diferencial entre muestras de distintos sitios, para el género
Ferrimicrobium y una bacteria mas de la clase Acidimicrobiia.

Los andlisis de secuenciacibn masiva de genes ribosomales ARNr 16S, son una excelente
aproximacion para estudiar el microbioma de una muestra ambiental. Como resultado del
presente trabajo, se han identificado muestras que son viables de secuenciarse via
metagenodmica como perspectivas para estudios posteriores.



Abstract

Extreme environments are sites of great interest in the area of Astrobiology. The study of the
microorganisms that inhabit them can provide us useful information on how the first events that
gave rise to life on our planet could have occurred. It also allows us to investigate the mechanisms
involved in its resistance to these adverse conditions. The present study analyzed the bacterial
diversity of two extreme environments in Mexico, desert sediments from Tierra Caliente,
Michoacan (TC) and sand dunes (DA) and salt crusts (CS) from the Gran Desierto de Altar, Sonora
as well as sediments from two thermal sites: the Maritaro thermal springs region (MM) and the
thermal spas (BT) of Los Azufres geothermal field, Michoacén (LA). Sequencing of 16S ribosomal
gene amplicons were used, and data were analyzed using bioinformatic techniques to obtain
information on bacterial taxonomic composition, diversity and abundance. In TC, and DA a great
bacterial diversity was found, where Actinobacteriota, Proteobacteria, Chloroflexi, Acidobacteriota
and Firmicutes were the most abundant phyla. In these two samples, archaea of the
Thermoplasmatota and Crenarchaeota phyla were also identified, all previously reported in desert
regions around the world. Relevant genera in radio resistance studies, were identified, such as
Rubrobacter, Deinococcus, Geodermatophilus, Bacillus, Microvirga and Nocardia, and species
such as Bacillus subtilis, which are studied due to the ability of its spores to resist spatial and
simulated Mars conditions. In CS, 50% of the relative abundance was represented by the
Halobacterota phylum; 14 genera of the order Halobacterales, archaea previously found in
hypersaline environments around the world, were identified in these samples, among which the
species Halalkalicoccus jeotgali and Natronococcus occultus stand out. The three desert sites
shared common taxa, bacteria and xerophytic archaea known for their ability to survive in arid
conditions at high levels of radiation and low humidity. A total of 28 bacterial genera were identified
at the three sites.

The genomic diversity of LA bacteria was mainly represented by the phyla: Proteobacteria,
Actinobacteriota, Acidobacteriota and Firmicutes. In the MM samples, the Thermoplasmatota
phylum of archaea was also found, while in BT, archaea of the Crenarchaeota and
Thermoplasmatota phyla were identified. Taxa such as genus Acidocella, and bacteria of the order
Burkholderiales, previously found in pitting corrosion in pipes used for geothermal plants, as well
as genera involved in the iron and sulfur cycle, such as Thiomonas and Acidithiobacillus, were
also identified with high abundances. The three orders of archaea found in the present study, in
LA: Micrarchaeales. Sulfolobales and Thermoplasmatales, agree with previous studies. 84 new
genera were identified, not previously reported in these LA regions, among which Kocuria,
Aeromonas, Actinobacterium and Dietzia stand out, polyextremophiles genera which are
consistent with other geothermal environments in all the world. The Shannon and Faith indices
showed a higher diversity in the MM samples and a lower diversity in the BT, and the ANCOM
analysis showed a differential abundance between samples from different sites for the genus
Ferrimicrobium and one more bacterium of the Acidimicrobiia class.

From this study, targeted metagenomic sequencing analyzes of ribosomal gene amplicons can
be proposed as an excellent approximation to find out which organisms are present in an
environmental sample. As a result of this work, samples that are feasible to be sequenced via
metagenomics have been identified as prospects for further studies.



1. INTRODUCCION

Ambientes extremos

La vida, como la conocemos, tiene ciertos requerimientos indispensables, entre los que estan la
presencia de agua liquida, una fuente de carbono y una fuente de energia, entre otros (Aerts et
al., 2014). Los parametros fisicoguimicos ambientales como la temperatura, el pH, la salinidad,
presion, etc., pueden limitar el acceso a estos requerimientos, por lo que existen limites en los
parametros fisicos y quimicos dentro de los cuales puede desarrollarse la vida de forma
apropiada.

Los ambientes considerados como “extremos” son definidos en una visién antropocéntrica, por la
presencia de uno o mas parametros fisicoquimicos mas alla del rango 6ptimo para el desarrollo
de los humanos (Thiel, 2011). Podemos encontrar ambientes extremos en temperatura, en pH,
concentraciones de sales, altas o bajas presiones o incluso en escasez de agua, aun asi, en
todos estos ambientes encontramos microorganismos que son capaces de sobrevivir y adaptarse
(Aerts et al., 2014).

Algunos de los entornos mas "extremos" de la Tierra incluyen aguas termales, aguas profundas,
regiones congeladas, regiones desérticas, ambientes muy acidos o alcalinos, entre otros
(Lindgren et al., 2016).

Los desiertos

Los desiertos son biomas que se caracterizan por presentar temperaturas extremosas, alta
radiacion solar y un déficit de humedad, es decir, tienen una mayor pérdida de agua a través de
la evaporacién de la que reciben por la precipitacion anual. Estos biomas forman parte de una
clasificacion masamplia de regiones denominadas «aridas», que equivalen a mas de un tercio
de los biomas del planeta, asi como una quinta parte del total de la superficie de la Tierra (Laity,
2009). Ademas, una mayor proporcién de esta superficie terrestre esta bajo amenaza continua
de desertificaciébn como resultado de actividades antropogénicas, tales como el cambio de uso
de suelo (Foley et al., 2005) y también debido al cambio climatico (Le Houerou, 1996).

La Comision Nacional de las Zonas Aridas, ha clasificado a los desiertos de acuerdo a la
cantidad de lluvia que cae en promedio al afio. Los extremadamente aridos tienen al menos 12
meses consecutivos sin lluvia los semiaridos tienen entre 500 y 250 mm de precipitacion anual
y los aridos, menos de 250 mm (CONAZA, 1994).

Desiertos de México

En México, los ecosistemas aridos y semiaridos abarcan casi el 42% de las hectareas forestales
que tiene el pais, segln estimaciones de la Comision Nacional de Zonas Aridas (CONAFOR,
2018). Estos se caracterizan por tener una topografia muy variada, como pastizales planos o
regiones arenosas con dunas, en el desierto de Sonora o las dunas de yeso de Cuatro Ciénegas,
Coahuila y otras con escarpadas laderas montafiosas como en el desierto de Chihuahua, lo cual
resulta en que podamos encontrar una enorme diversidad bioldgica en ellos (Gonzélez, 2012).



Diversidad microbiana

Los microorganismos del suelo como algas, hongos y cianobacterias tienen un papel importante en
la estabilidad y la productividad delos ecosistemas aridos, donde las plantas son tipicamente
escasas (Belnap y Gardner 1993; Pointing et al., 2007). Los microorganismos que sobreviven sin
agua entran en un estado de anhidrobiosis en el cual las células suspenden su metabolismo,
pero contindan viables (Potts et al., 2005). En suelos desérticos de todo el mundo se han
reportado organismos de los tres dominios de la vida, siendo los més abundantes los del dominio
Bacteria (Steven et al.,, 2014). La disponibilidad de agua es el principal factor que controlala
actividad bacteriana, la biomasa y la diversidad en suelos desérticos (Kieft, 2002).

Bacterias Xerofilas y mecanismos de resistencia

En ambientes desérticos, las intensas dosis de radiacion, las elevadas temperaturas y la baja
humedad, son condiciones que afectan a las comunidades bacterianas. Las bacterias xeroéfilas
son organismos extreméfilos que requieren una baja disponibilidad de agua (Gargaud, 2011).
Una de las propiedades bacterianas mas comunes de resistencia a condiciones extremas de
desecacion es la formacion de esporas; estas estructuras permiten a las bacterias resistir a
condiciones diversas como radiacion gammay UV, enzimas hidroliticas, sustancias téxicas como
agentes genotoxicos, agentes oxidantes, aldehidos, acidos y alcalis (Setlow, 2014).

Otra adaptacion es la acumulacion de disacéridos (entre ellos la sacarosa) protegen a las
bacterias de la desecacién; algunas bacterias ademas, son capaces de precipitar 6xidos de
manganeso Yy hierro asi como particulas de arcilla cementada sobre las rocas con la finalidad de
protegerse de las elevadas dosis de radiacion (Ramirez et al., 2006). También se han observado
comunidades bacterianas liticas, dominadas por cianobacterias, que habitan los espacios
porosos de las rocas, aprovechando la condensacion de agua y la proteccion contra la elevada
radiacién en estos microhabitats (Boison et al., 2004; Cockell y Stokes, 2004).

Bacterias de los géneros Deinococcus, Geodermatophilus e Hymenobacter han sido recuperadas
de suelo desértico tras la exposicidon a dosis de radiacién ionizante, tan intensas de hasta 30 kGy
(Raney et al., 2005). Deinococcus radiodurans es una bacteria conocida por su elevada
resistencia a la radiacién ionizante, luz UV, asi como a la desecacion y agentes oxidantes (Slade
y Radman, 2011). Otras bacterias con elevada resistencia a la radiacion, incluyen especies de
los géneros Chroococcidiopsis, Acinetobacter, Kineococcus, Kocuria, Methylobacterium (Rainey
et al., 2005) y Rubrobacter (Cox y Battista, 2005).

Desierto de Tierra Caliente Michoacan

En Michoacan, la regién de TC es un valle muy seco con una precipitacién promedio anual de
600 mm, con temperaturas extremadamente calurosas que incluso superan los 50 °C durante el
verano y disminuyen hasta los 10 °C en invierno (Gonzalez, 2012). Esta region se caracteriza
también por su baja humedad, la cual se mantiene por debajo de 20%, llegando a estar a 5% en
los meses mas secos (Gonzélez, 2012).



Gran Desierto de Altar, Sonora

Por otro lado, La Reserva de la Biosfera El Pinacate y Gran Desierto de Altar, Sonora es una
region extremadamente arida y caliente que abarca mas de 7 mil hectareas, localizadas en la
esquina noroccidental de Sonora (SEMARNAT, 2013). Su temperatura media anual oscila entre
los 18° y 22° C, en el verano puede elevarse hasta los 56.7°C, y en el invierno descender a -
8.3°C (SEMARNAT, 2013). El agua en esta area natural protegida es muy escasa, con periodos
de hasta 34 meses sin lluvia, y tan sélo 52 milimetros de precipitacion pluvial anual (INE, 1995).
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de la Bidsfera, en las cuales se tomaron las muestras para el presente estudio. Tomado y modificado de SEMARNAT,
2013.



Ambientes hidrotermales en México

En México, existe una amplia variedad de ambientes extremos debido a su topografia. El Cinturén
Volcanico Transmexicano es una zona volcanicamente activa, que atraviesa al pais de este a
oeste, en la que se alojan el 79 por ciento de las anomalias termales conocidas en México
(Gonzélez —Ruiz et al., 2016). La mayor concentracion de focos termales se ubica en el borde
norte del Cinturén Volcanico Mexicano, coincidiendo con la presencia de calderas en esta porcion,
como ejemplo: la Caldera de La Primavera (Jalisco) y la de Los Humeros y Acoculco (Puebla)
(Gonzélez-Ruiz et al., 2016) y el campo geotérmico de Los Azufres, ubicados en el Estado de
Michoacan, por mencionar algunos (Figura 19). Estos sistemas hidrotermales continentales, son
ambientes con multiples parametros extremos, lo cual promueve una biodiversidad unica de gran
interés en campos de la investigacion basica, la astrobiologia y la biotecnologia (Aguilera et al.,
2020).

Campo geotérmico Los Azufres, Michoacan

En Michoacan, el campo geotérmico de LA, es una zona de proteccién forestal compuesta por un
bosque de coniferas, manantiales termales y pequefias lagunas, se ubica a una elevacion de
2800 msnm y posee suelos constitutivos acidos de origen coluvio—aluvial derivados de cenizas
volcanicas (Mendoza-Rangel y Hernandez-Ayala, 2004). Los Azufres albergan una gran cantidad
de manifestaciones termales, principalmente manantiales y fumarolas asi como piscinas de lodo
hirviendo, todos naturales y altamente mineralizados (Birkle y Merkle 2000) que pueden alcanzar
temperaturas mayores a los 90°C y pH menores a 4 (Tello-Lépez y Suarez-Arriaga, 2000).
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Figura 2. Principales focos termales en México. Tomado y modificado de Santoyo-Gutiérrez y Torres-Alvarado, 2010.
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2. ANTECEDENTES

Desiertos

Actualmente ya se ha estudiado la diversidad de comunidades microbianas en suelos de algunas
regiones aridas del mundo. De estos estudios, la mayoria han empleado la secuenciacion masiva
de genes ribosomales 16S (Tabla 1).

En suelos desérticos de todo el mundo, los microorganismos predominantes son las bacterias
(Steven et al.,, 2014), siendo los filos mas abundantes: Actinobacteriota, Bacteroidota y
Proteobacteria (Chanal et al., 2006; Connon et al., 2007; Lester et al., 2007; Fierer et al., 2009)
asi como otros linajes bacterianos que incluyen Gemmatimonadota, Firmicutes y Cyanobacteria
(Bahlet al., 2011; Lacap et al.,, 2011; Makhalanyane et al., 2013), filos que pueden ser
comparativamente mas abundantes en este tipo de suelos que en otros biomas (Fierer et al.,
2012).

Algunos desiertos mexicanos han sido estudiados para conocer la diversidad bacteriana de suelo
desértico. Rainey y colaboradores en 2005, llevaron a cabo una comparacion de la diversidad
bacteriana resistente a radiacion ionizante de dos muestras de suelo; una de ellas proveniente
de una region del desierto de Sonora, entre Phoenix y Tucson y otra proveniente de un bosque
de Louisiana, al sur de Estados Unidos. Por medio de secuenciacion masiva del gen ribosomal
16S, recuperaron aislados bacterianos de los géneros Deinococcus, Geodermatophilus e
Hymenobacter del suelo arido, después de la exposicion a dosis tan altas de hasta 17 a 30 kGy
(Rainey et al., 2005).

Se sabe que las comunidades de plantas pueden afectar a las comunidades bacterianas del suelo
a través de interacciones dentro de la rizésfera (Berg y Smalla, 2011). Por otro lado, se ha
sugerido que el microbioma rizosférico puede estimular el crecimiento de las plantas ayudando a
la solubilizacion de nutrientes, fijacion de nitrégeno atmosférico y absorcion de hierro (Arif et al.,
2020; Blake et al., 2021), asi como mejorar la resistencia de las plantas a patégenos, por medio
de la produccién de enzimas liticas, proteasas y compuestos antibioticos (Gu et al., 2020). Andrew
y colaboradores en 2012, estudiaron las influencias edaficas y bidticas en las comunidades
microbianas de la rizésfera, asociadas con el suelo y los cactus saguaro (Carnegiea gigantea) y
cardon (Pachycereus pringlei) del desierto de Sonora, utilizando pirosecuenciacion multiplexada
del gen 16S de ARNT.

La region de Tierra Caliente en Michoacén es una zona desérticas aun sin explorar en territorio
mexicano, por lo que se desconoce por completo sobre el microbioma de su suelo, mientras que
el microbioma de suelo desprovisto de vegetacion del Desierto de Sonora, tampoco se ha
analizado mediante técnicas metagenomicas para investigar sobre su diversidad, lo cual
representan una oportunidad de estudio.

Las regiones éaridas a nivel mundial siguen aumentando su extension, debido al cambio en el uso
de suelo en estos ambientes, por o que muchos de los estudios en desiertos mexicanos, se han
centrado en la comunidad microbiana del suelo; tanto aquella asociada a la vegetacion (Chen et
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al., 2020) como a los cambios en la diversidad bacteriana del suelo como consecuencia del uso
de la tierra agricola en estos ecosistemas aridos (Ding et al., 2013).

Tabla 1. Microbioma en regiones desérticas de todo el mundo. Principales grupos taxondémicos encontrados.

Fotografias Desiertos Principales grupos taxonémicos Autor/es seczg)r?cici\iic’)n
Actinobacteriota:  Rubrobacter, | Makhalanyane et
Namib, Arthrobacter y Streptomyces / | al., 2013,
. Firmicutes, Bacteroidota, | Armstrong et al., [ Amplicon 16S
Sudafrica Planctomycetota, Chloroflexi y | 2016 / Prestel et
delta-Proteobacteria. al., 2008
o Taklamakan,
Bacteroidota: Pontibacter. Cao et al., 2014 Amplicon 16S
China
Meseta de | actinobacteriota, Proteobacteria,
7. 87 Loes, Chloroflexi, Acidobacteriota y | Liu etal., 2018 Amplicon 16S
RSl ot .
bz = . China Planctomycetota.
o e 5\""""*
Actinobacteriota, Proteobacteria
Atacama, y Firmicutes / Cianobacterias, | Connon et al.,
_ Actinobacteriota, Alfa- | 2007 / Lacap et | Amplicon 16S
Chile proteobacteria, al., 2011
Gemmatimonadota.
Proteobacteria, Euryarchaeota,
== - Kuteh, Bacteroidota, Firmicutes, | Pandit et al, | .
' ' India Actinobacteriota y | 2014 g
Cyanobacteria.
Artico Cianobacterias, Acidobacteriota,
canadiense | Actinobacteriota, Bacteroidota y | Lacap etal., 2017 | Amplicon 16S
y Antartida. Proteobacteria.
Tataouine, Actinobacteriota, Firmicutes,
. Proteobacteria, Acidobacteriota, ggggal et al, Amplicon 16S
Tunisia Crenarchaeota.




Kazajastan

Proteobacterias, Firmicutes,
Actinobacteriotas,
Acidobacteriota,

Verrucomicrobia, y Bacterioidota.

Kutovaya et al.,
2014

Amplicon 16S

Desierto de
Tengger,
China

Actinobacteriota, Proteobacteria,
Acidobacteriota, Cyanobacteria,
Chlorofixi, Planctomycetota,
Bacteroidota,  Firmicutes, vy
Gemmatimonadota.

Li et al., 2020

Metagenoma

Desierto de
Atacama

Chloroflexi,
Bacteroidetes,

Actinobacteriota,
Proteobacteria,
Acidobacteriota,
Planctomycetes,
Gemmatimonadetes, Firmicutes,
Verrucomicrobia.

Shen, et al 2021

Amplicon 16S y
cultivo después
de un evento de
lluvia

Sonora,
México

Bacteroidota, Chloroflexi,
Gemmatimonadetes

Deinococci y Crenarcheota.

Nagy et al , 2005

Desierto de . Estudios de
Cyanobacteria: - .

Negev, R Billi et al 2001 tolerancia a la
Chroococcidiopsis. -

Israel desecacion
Representantes de 9 Filos:

Desierto  de Cyanobacteria, Proteobacteria, Amplicon 16S
Actinobacteriota Acidobacteriota. de costras

biolégicas del
suelo

Firmicutes, Proteobacteria y
Actinobacteriota, Bacteroidota,
Rann de . . .
Kutch Chloroflexi, Acidobacteriota,
Gu'arr;lt Planctomicetota, Cyanobacteria, | Patel et al., 2015 Metagenoma
In dJia ’ Nitrospirota, Verrucomicrobia y
Gemmatimonadota. Un total de
1,802 especies.
Bacterias 99 OTUs:
Una, Gujarat Actlnobacterlpta, Firmicutes vy Keshri et al., _
- Proteobacteria.  Arqueas 29 Amplicon 16S
India . - 2012
OTUs pertenecientes a familia
Halobacteraceae.




Campo geotérmico Los Azufres, Michoacan

Algunos de los primeros estudios microbianos en el campo geotérmico de LA, se enfocaron en
estudiar las bacterias implicadas en los procesos de corrosion de tuberias, empleadas en las
plantas geotérmicas. Bacterias de géneros como Burkholderia (Castorena et al., 2006)
Desulfotomaculum, Desulfovibrio y Thermodesulfobacterium (Torres-Sanchez et al., 1996) fueron
identificadas por medio de métodos bacteriolégicos tradicionales.

También se han llevado a cabo estudios independientes de técnicas de cultivo, para conocer la
diversidad microbiana presente en el campo geotérmico de LA. Brito y colaboradores en 2014
detectaron una diversidad limitada de comunidades bacterianas en muestras de lodos acidos de
LA. En este trabajo se amplificaron genes ribosomales 16S de ARNr de bacterias y las muestras
fueron colectadas de un sitio que es utilizado como spa natural para turistas, encontrando
bacterias de los géneros Rhodobacter, Acidithiobacillus, Lyzobacter, Thermodesulfobium,
Desulfurella, Thiomonas y Thermodesulfobium.

En estudios mas recientes, Servin-Garciduefias y Martinez Romero en 2015, exploraron la
diversidad gendmica de bacterias y arqueas de seis sitios termales de bajo impacto humano,
reportando bacterias de los filos Proteobacteria Actinobacteriota, Nitrospirota y Firmicutes,
principalmente, asi como arqueas del filo Micrarchaeota.

Del mismo grupo de trabajo Marin-Paredes y colaboradores en 2020, encontraron poblaciones
de arqueas sulfolobales de los géneros Suifolobus, Acidianus y Candidatus Aramenus, de un
metagenoma de sedimentos fotosintéticos en el campo geotérmico LA, asi como genes
implicados en el metabolismo del Azufre y fijacién de carbono en el genoma del arquea designada
como Candidatus Aramenus sulfurataquae.

Como antecedentes directos a este estudio, en el Laboratorio de Microbiémica de la ENES-
Morelia, se han estudiado dos regiones especificas, Manantiales de Maritaro y una zona de
Fumarolas del campo geotérmico de LA, y logrado identificar bacterias termoacidéfilas de los
géneros Leptospirillum, Alicyclobacillus y Sulfobacillus mediante la asignaciéon taxondmica de
genes ribosomales (Marin-Paredes & Servin-Garciduefias, 2020), asi como bacterias de los
géneros: Acidithiobacillus, Mycobacterium, Acidimicrobium, Conexibacter, Streptomyces, Frankia
y arqueas de los géneros: Ferroplasma, Thermoplasma y Sulfolobus (Bolivar-Torres, 2021)
géneros bacterianos comunmente encontrados en sitios termales con temperaturas elevadas y
pH bajo (Tabla 2).
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Tabla 2. Microbioma de sistemas hidrotermales continentales de todo el mundo. Principales grupos taxonémicos

encontrados.

Fotografia Sitio °CypH Grupos taxonémicos Autor/es Andlisis
In_do- _ o39-46 Flrmlcutes, ChIoroerx.l,_ Proteobacteria y Panda et al. ARNF
Birmania, C, pH | Deinococcota. Clostridium, Chloroflexus, 2016 165
(India) 8-9 Meiothermus, Thiobacillus y Sulfuritalea

. . . . . Cultivo
Comano 27 °C | Proteobacteria, Actinobacteriota Nitrospirota, ) .
. . A Pedrén et al, bacteria,
Terme HCO3, Acidobacteriota, Firmicutes, Parvarchaeota y
(Italy) Ca, M Chrenarchaeota 2019 Shotguny
Y - Mg ARNF 16S
Bor o50-57 Audobactengta, Bacteroidota, !\lltrosplrae, Kanokratana et | ARNr
Khlueng C pH | Proteobacteria, Deinococcota, al. 2004 16S
Thailand 6.6 Planctomycetota y Verrucomicrobiota v
45.75 Proteobacteria, Firmicutes,
Garga, °C pH 8- Verrucomicrobiota, Planctomycetota, Rozanov et al.,, | ARNr
Rusia 9 P Bacteroidota, Actinobacteriota y 2017 16S
Chrenarchaeota.
Los Torres-Sanchez Cultivo
Desulfotomaculum, Desulfovibrio, et al. 1996 vy .
Azufres, . . bacteria y
. , Thermodesulfobacterium, Burkholderia Castorena
Michoacan ARNr 16S
et al. 2006
Los 27-87 N . .
Azufres, °C y pH Rhodobacter, AC|d|th|obaC|IIu§, Thiomonas, Brito et al., 2014 ARNr 16S
. . Desulfurella y Thermodesulfobium
Michoacan 1-3
Los Proteobacteria y Chlorobia. Rhodoblastus,
Azufres, 27°C pH Mgthylocella Chlorobaculum, Chlorob!um, Brito et al., 2020 Cultlvq
Michoacan 3 Thiomonas, Desulfobacterium, bacteria
Thermodesulfobium y Thermoanaerobacter
Los 65°C y | Proteobacteria, Actinobacteriota, | Servin-
89°C vy | Nitrospirota, Firmicutes, Euryarchaeota, | Garciduefias vy
Azufres, h Shotgun
Michoacan pH 2.8y | Parvarchaeota, Crenarchaeota: Sulfolobales | Martinez-
3.7 y Thermoproteales Romero, 2015
65°C y Ar_quea§ Sulfolobales: S.ulfolobus, Acidianus Marin-Paredes,
Los o brierleyi y Candidatus Aramenus .
89°C vy R. 'y Servin-
Azufres, sulfurataquae L Shotgun
. . pH 2.8y ) - Garciduefias, L.
Michoacan Thermoplasmatales: Cuniculiplasma
3.7 . - E. (2020)
divulgatum y Ferroplasma acidiarmanus
Los 65°C vy | Firmicutes, Actinobacteriota, Proteobacteria, | Bolivar-Torres H.
89°C vy | Bacteroidota, Acidobacteriota y Nitrospirota. | H. 'y  Servin-
Azufres, . Shotgun
Michoacan pH 2.8y | Chrenarchaeota y Euryarchaeota Garciduefas L. E.
3.7 Candidatus Acidibrevibacterium (2021)
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Aplicaciones de los microorganismos extremofilos

Debido a que los entornos extremos, comprenden una gran fraccion de la superficie de la Tierra
(Doerner, 2020), la vida en ambientes extremos es un nuevo campo de investigacion dedicado a
estudiar la biodiversidad del planeta y los mecanismos de supervivencia de estos organismos.
Este dmbito de estudio ha suscitado mucho interés debido a sus posibles aplicaciones
industriales, y sus hallazgos se emplean para fundamentar proyectos de exploracién de otros
planetas de nuestro sistema solar y para interpretar los datos procedentes de los mismos
(European Union, 2011).

En la busqueda de biocatalizadores con mayor actividad y/o estabilidad para su uso en procesos
industriales especificos, existen algunos hallazgos importantes que se han realizado como los de
las ADN polimerasas termoestables, utilizadas en la reaccién en cadena de la polimerasa (PCR)
(Ishino e lIshino, 2014), varias enzimas utilizadas en el proceso de la elaboracion de
biocombustibles (Barnard et al., 2010), organismos utilizados en el proceso minero (Johnson,
2014) y carotenoides utilizados en la industria alimentaria y cosmética (Oren, 2010).

Otras de las posibles aplicaciones de estos metabolitos, incluyen la elaboracion de leche sin
lactosa; la produccion de antibiéticos, anticancerosos y antifingicos; y la producciéon de
electricidad 0, mas exactamente, la lixiviacion de electrones para generar corriente que se puede
utilizar o almacenar (Dopson y Sleutels, 2016).

Por otro lado, los extremdfilos se han convertido en un campo de investigacion cada vez mas
importante dentro de la astrobiologia, ciencia que intenta explicar el origen, la evolucién y el futuro
de la vida en el Universo, pues la existencia de microorganismos en ambientes extremos ha
permitido ampliar continuamente el conocimiento de los limites de la vida (Pikuta et al. 2007).
Otra raz6n de esto es que se consideran analogos relevantes de la vida extraterrestre que puede
existir dentro del Sistema Solar (Martin y McMinn 2018). Ademas, el conocimiento de su aparicion,
adaptabilidad y limitaciones parece proporcionar una pauta para la bldsqueda de vida
extraterrestre, ya que algunos extremofilos pueden sobrevivir en condiciones de ambientes tan
extremos, se ha conjeturado cada vez mas que algunos extremofilos terrestres probablemente
podrian sobrevivir en otros planetas y cuerpos celestes como Marte, Europa y Encelado (Von
Hegner, 2020).

3. JUSTIFICACION

En México hay muchas regiones aridas de las que adn no se han estudiado las comunidades
bacterianas del suelo. La reserva Zicuiran-Infiernillo en TC y La Reserva de la Biosfera El
Pinacate y Gran Desierto de Altar, Sonora representan la posibilidad de explorar las regiones
aridas del pais. La diversidad de las comunidades microbianas de suelos &ridos desprovisto de
vegetacion de estas dos regiones no ha sido estudiada aiin mediante secuenciacién masiva de
marcadores moleculares, por lo que el presente proyecto tiene el propdsito de investigar la
diversidad de comunidades bacterianas que habitan en muestras de suelo de estas dos distintas
zonas desérticas.
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Actualmente se han estudiado comunidades microbianas de LA por medio de métodos
convencionales de cultivo, asignacion taxonémica in silico de genes ribosomales y andlisis
metagendmicos, sin embargo, en comparacién con estos enfoques, la secuenciacién de
amplicones 16S tiene una mayor determinacion taxonémica (Espinosa-Asuar et al., 2014), por lo
que este enfoque, podria complementar la informacion taxonémica obtenida hasta ahora en estas
regiones; pues permiten una caracterizacion minuciosa de la diversidad y abundancia de grupos
taxonémicos con precision filogenética (Huse et al., 2008).

4. HIPOTESIS

Tierra Caliente, Michoacan y el Gran Desierto de Altar, Sonora

El agua es considerada uno de los requisitos indispensables para la vida, por lo que las
condiciones de temperaturas extremas y baja humedad suponen una presion de seleccion que
puede afectar también a las comunidades microbianas. Bajo estas condiciones, la diversidad
microbiana en las regiones aridas estudiadas estara limitada a bacterias conocidas por ser
capaces de resistir a la sequia, altas temperaturas y radiacion solar de ambientes desérticos en
todo el mundo.

Campo geotérmico Los Azufres, Michoacan

Las condiciones de los ambientes extremos, generan una presion de seleccién que afecta
también a las comunidades microbianas. Bajo estas condiciones presentes en los dos distintos
ambientes estudiados en el presente trabajo, la diversidad bacteriana estara limitada a aquellas
bacterias conocidas, capaces de resistir condiciones de bajo pH y altas temperaturas, en las
aguas termales de la regiéon de MM, y de BT en el campo geotérmico de LA.

5. OBJETIVOS

Objetivo general

Analizar la diversidad de bacterias presentes en sedimentos desérticos de Tierra Caliente,
Michoacan y de la Reserva del Pinacate y Gran Desierto de Altar, Sonora, a través de la
secuenciacion masiva de genes ribosomales ARNr 16S y el uso de técnicas bioinformaticas.

Objetivos especificos:

» Analizar la composicion taxonémica y filogenética, de las comunidades bacterianas presentes
en el suelo de Tierra Caliente, Michoacan, y de la Reserva del Pinacate y Gran Desierto de
Altar, Sonora utilizando las secuencias de amplicones de genes ribosomales 16S de las
regiones V3- V4.

» Realizar un analisis de diversidad alfa y beta de las comunidades bacterianas presentes en
los dos distintos ambientes desérticos.

» Comparar la abundancia bacteriana diferencial entre ambos desiertos.
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Objetivos adicionales:

» Analizar la diversidad de bacterias presentes en sedimentos termales colectados del campo
geotérmico de Los Azufres, Michoacéan, a través de la secuenciacién de amplicones de genes
ribosomales 16S y el uso de técnicas bioinforméaticas.

e Analizar la composicion taxonémica y filogenética de las comunidades bacterianas
presentes en los dos distintos tipo de muestra, de Los Azufres, Michoacan: la regién de
Los Balnearios y los Manantiales de Maritaro, utilizando las secuencias de amplicones de
genes ribosomales 16S de las regiones V3- V4.

¢ Realizar un analisis de diversidad alfa y beta de las comunidades bacterianas presentes
en los dos tipos de muestras.

e Comparar la abundancia bacteriana diferencial entre ambas muestras.

6. MATERIALES Y METODOS

Tierra Caliente, Michoacan y el Gran Desierto de Altar, Sonora

Colecta de muestra de sedimento de Tierra Caliente, Michoacan

La colecta de sedimento desértico se llevo a cabo en la reserva Zicuiran infiernillo, en la regiéon
de TC (Figura 3), el 3 de octubre del 2021 a las 3:15 pm, en las coordenadas: 18° 46" 30" N
102° 0°52"" O. Las condiciones al momento del muestreo fueron: una temperatura ambiental de
35 °C con una sensacion térmica de 42 °C, una humedad del 50% y un indice UV 9 de 10.

Para la colecta se utiliz6 una pequefia pala desinfectada y flameada, guantes estériles y
cubrebocas. Las muestras se guardaron en tubos Falcon estériles de 50 ml (Figura 4). Cabe
mencionar también que las muestras de sedimentos no tenian presencia de plantas.

Colecta de muestra de sedimento del Desierto de Altar, Sonora

Se llevé a cabo la colecta de dos tipos de sedimento, tres muestras de una region de CS y tres
muestras de la region de DA del desierto (Figura 5). Las muestras de CS fueron colectadas el 30
de enero del 2022 a las 17:45 en las coordenadas: 31°31°40"'N 113°40°27°°0, a una altitud de
10 msnm y una temperatura ambiental y de muestra durante colecta de 15 °C temperatura
maxima y minima del dia de 22°C y 7°C respectivamente, asi como un indice UV de 4. Las
muestras de arena de las dunas, fueron tomadas el 31 de enero del 2022 a las 13:48 horas en
las coordenadas: 31°34'24°'N 113°30°58°0 y una altitud de 170 msnm, una temperatura
ambiental y de muestra durante la colecta de 22 °C, una temperatura maxima y minima del dia
de 23°Cy 6°C, respectivamente, asi como un indice UV de 4 (Tabla 3).

Tabla 3. Parametros fisicoquimicos al momento del muestreo para cada region desértica.

Muestras = Temperatura ambiental Humedad Altitud Sensacion indice UV (1-
(msnm) térmica 10)

TC 35°C 50% 184 42°C 9

DA 22°C 170 4

Cs 15C 10 4
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¢Sitio de muestreo

Presa infiernillo

Google Earth

Figura 4. Sitio de muestreo de sedimento desértico de Zicuiran Infiernillo en TC. A. Imagen antes del muestreo y B.
Después del muestreo. Circulo rojo encierra el sitio del cual se tomé la muestra superficial.

Extraccion, purificacion y secuenciacion de amplicones de ARNr 16S

Para secuenciar se envi6 un tubo Falcon completo por muestra, que correspondia a la region
mas superficial (superficie a aprox. 1 cm) a la compafiia Macrogen Inc., en Corea del Sur. La
extraccion de ADN se realizé con el kit DNeasy PowerSoil Pro (QIAGEN) siguiendo las
instrucciones del fabricante. La regién V3-V4 de los genes del ARNr 16S bacteriano, se amplificé
utilizando los cebadores 341F (5'-CCTACGGGNGGCWGCAG-3') y 805R (5' GACTACHVGGGTA
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TCTAATCC-3') (Herlemann et al., 2011). La PCR sigui6 un protocolo de desnaturalizacién inicial
a 95°C por 3 min, 25 ciclos a 95°C por 30 s, alineamiento a 55°C por 30s, y extension a 72°C por
30s, seguido de una extensién final a 72°C durante 5 min. Los productos de PCR se purificaron
con perlas AMPure XP (Beckman Coulter, Inc., Fullerton, CA, EE. UU.), se utilizo el kit Nextera
XT index (lllumina) para la preparacion de la biblioteca y la muestra resultante se cuantifico con
el kit de ensayo Qubit ADN de doble cadena (dsDNA) (Life Technologies, EE. UU.). La
secuenciacion se realizé utilizando una plataforma MiSeq con un formato de extremos
emparejados de 300 pb (Macrogen Co., Seul, Corea del Sur).

De las nueve muestras que se obtuvieron y se enviaron a secuenciar, solo tres muestras de TC,
tres muestras de DA y dos muestras de CS del Desierto de Sonora pasaron los filtros de calidad
y fueron secuenciadas.

Figura 5. Mapa de muestreo de las DA y CS en el Gran Desierto de Altar, Sonora.

Limpieza de secuencias v asignacion de ASVs

Las lecturas se evaluaron con FastQC v.0.11.8 (con la conFiguracion predeterminada) (Andrews,
2010) y se filtraron por calidad (puntuaciones de 2Q20) y se eliminaron adaptadores con ayuda
del programa Trimmomatic v0.39 (Bolger et al., 2014). Las lecturas se procesaron en QIIME2
v.2022.2.1 (Caporaso et al., 2014), Se utilizé el complemento g2-dada2 y el método de
eliminacién de ruido (8) para eliminar ruido y quimeras (Callahan et al., 2016). Las secuencias
representativas de ASV se asignaron taxonoémicamente con los complementos q2-feature-
classifier y el método classify-consensus-vsearch (Rognes et al., 2016) utilizando la base de datos
SILVA v.138 SSURef Nr99 (Quast et al., 2013) como referencia.

16



Figura 6. Sitio de muestreo de sedimento desértico del Gran Desierto de Altar, Sonora. A. Dunas de arena y B. Costras
salinas.

Construccién de arbol filogenético

Posteriormente, las secuencias representativas se alinearon con el algoritmo MAFT (Katoh et al.,
2002), y la alineacién se filtré en busca de posiciones no conservadas y huecos para construir un
arbol filogenético con el algoritmo Fast Tree (Price et al., 2009) con 1000 Bootstrap.

Diversidad alfa y beta

Se llevaron a cabo andlisis de diversidad alfa y beta entre las diferentes muestras. El andlisis de
diversidad alfa se llevd a cabo en un conjunto de datos enrarecido, debido a diferentes
profundidades de secuenciacion. La diversidad alfa, se midié con métricas de Shannon (Shannon,
1997) y Faith (Faith 1992), con el complemento Diversity de QIIME2 (Kruskal y Wallis, 1952) y la
diversidad beta con el método de UNIFRAC ponderado (Lozupone et al., 2007) y se mostraron a
travées de un diagrama PCoA 2D. UNIFRAC ponderado mide las distancias filogenéticas
compartidas entre las muestras, asi como las abundancias relativas.

Andlisis de abundancia diferencial

También se realiz6 un analisis de abundancia diferencial entre las tres tipos de muestra (sitios)
con el método de ANCOM (Analisis de Composicion de Microbiomas) (Mandal et al., 2015).

Campo geotérmico Los Azufres, Michoacan

Colecta de muestras

La colecta de muestras en el campo geotérmico de LA, se llevé a cabo en abril del 2019. Se
tomaron 4 muestras de sedimentos termales, que se acumulan sobre rocas alrededor de
fumarolas del campo geotérmico LA, en la zona BT (coordenadas 19.8221° N 100.6681° W a
43°C y pH 4.5) y 4 muestras mas en MM (coordenadas 19.7816° N 100.6577° W a 56°C y pH
3.8) (Figura 7).
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Extraccion, purificacion y secuenciacion de amplicones de ARNr 16S

Se extrajo y purificd6 ADN mediante el kit comercial PowerMax Soil Kit (QIAGEN, Carlsbad, CA)
siguiendo las instrucciones del fabricante. Las muestras de ADN ambiental se secuenciaron en
la compafia Macrogen Inc., en Corea del Sur, utilizando la técnica de secuenciacion de
amplicones ribosomales 16S de la region v3-v4 con la plataforma de lllumina MiSeq, obteniendo
lecturas pareadas de 301 pares de bases.

A&
¥
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g

Figura 7. Sitios termales de LA, donde se tomaron muestras para analizar la composicion bacteriana. A) Sedimentos
de la zona de MM. B) Sedimentos de la zona BT.

Limpieza de secuencias v asignacion de ASVs

Los datos de lecturas pareadas se analizaron para revisar sus calidades utilizando FastQC
v.0.11.8 (con la conFiguracion predeterminada) (Andrews, 2010), y se filtraron por calidad
(puntuaciones de 2Q20) y se eliminaron adaptadores con ayuda del programa Trimmomatic v0.39
(Bolger et al., 2014).
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Los datos filtrados por calidad y sin adaptadores se procesaron en QIIME2 v. 2020.2.0 (Caporaso
et al., 2014). Se utilizo el complemento g2-dada2 y el método de eliminacion de ruido para eliminar
ruido y quimeras (Callahan et al., 2016). Las secuencias representativas de ASV se asignaron
taxonémicamente con los complementos q2-feature-classifier y el método classify-consensus-
vsearch (Rognes et al., 2016) utilizando la base de datos SILVA v.138 SSURef Nr99 (Quast et
al., 2013) como referencia.

Construccién de arbol filogenético

Posteriormente, las secuencias representativas se alinearon con el algoritmo MAFT (Katoh et al.,
2002) y la alineacion se filtré en busca de posiciones no conservadas y gaps para construir un
arbol filogenético con el algoritmo Fast Tree (Price et al., 2009) con 1000 Bootstrap.

Andlisis de diversidad alfa y beta

Se llevaron a cabo andlisis de diversidad alfa y beta entre las diferentes muestras. El analisis de
diversidad alfa se llevé a cabo en un conjunto de datos enrarecido, debido a diferentes
profundidades de secuenciacion. La diversidad alfa, se midié con métricas de Shannon (Shannon,
1997) y Faith (Faith 1992), con el complemento Diversity de QIIME2 y la diversidad beta con el
método de UNIFRAC ponderado (Lozupone et al., 2007) y se mostraron a través de un diagrama
PCoA 2D. UNIFRAC ponderado mide las distancias filogenéticas compartidas entre las muestras,
asi como las abundancias relativas.

Andlisis de abundancia diferencial

También se realizé un andlisis de abundancia diferencial entre las dos tipos de muestra (sitios)
con el método de ANCOM (Analisis de Composicién de Microbiomas) (Mandal et al., 2015), y se
mostro a través de un mapa interactivo de Volcan.

7. RESULTADOS

Tierra Caliente, Michoacan

Identificacidon taxondmica

La asignacién taxonémica mostré la presencia de los dominios Arquea y Bacteria, con un evidente
predominio de Bacteria. Las bacterias predominantes pertenecieron a los filos Actinobacteriota,
Proteobacteria, Chloroflexi, Acidobacteriota y Firmicutes, mientras que, las arqueas identificadas
fueron pertenecientes a los filos Thermoplasmatota y Chrenarchaeota (Figura 8). Una lectura de
las muestras de TC no fue asignada a ningun grupo taxonoémico.

19



100% —
| d_Bacteria;p__Actinobacteriota

| d_Bacteria;p_Proteobacteria
d__Bacteria;p__Chloroflexi
d__Bacteria;p__ Acidobacteriota
B o_sacteriap_Firmicutes
. d__Bacteria;p_ Planctomycetota
B o_Bacteriap_Gemmatmonadota
. d_ Bacteria:p__ Bacteroidota
. d__Bacteria;p_ Myxococcota
0% . d__Bacteria;p__Verrucomicrobiota
d__Bacteria;p__Bdellovibrionota
d__Bacteria;p__Armatimonadota
. d__Bacteria;p__Mitrospirota
B ¢_Bacteriap_Patescibacteria
. d__Bacteria;p__Cyancbacteria
B ¢_sacteria;p_ metnyiomirabiota
. d__Bacteria;p__Sumerlaeota
| d_Bacteria;p__Campiobacterota
d__Bacteria;,p__Deinococcota
d__Bacteria;p__ Fibrobacterota
. d__Archaeap_ Thermoplasmatota
B ¢_Bacteria;p__Abditibacteriota
B o_sacteria;p_Entotheonetaeota
. d__Bacteria;p__Fuscbacteniota
. d__Bacteria;p__Dependentiae
. d_ Bacteria:;p_ GAL1S
d__ Bacteria;p_ Desulfcbactercta

50%

0%

Frecuencia relativa

40% =

10% —
d__Archaeap_ Crenarchaecta

B ¢_sacteria;p_spirochaetota

_ —
{H.{,__—_—_I_|
[

]
=

Muestras

T
TC2

Figura 8. Composicién taxonémica y abundancias relativas a nivel de filo, encontradas en las muestras de sedimento
desnudo de Zicuiran Infiernillo en TC.

A nivel de clase, la mayor abundancia correspondi6 a la Clase Thermoleophilia,
Alphaproteobacteria, Actinobacteriota, Chloroflexia, Rubrobacteria, Bacilliy Acidimicrobiia (Datos
no mostrados).

Fueron identificados un total de 199 géneros distintos pertenecientes a 38 Clases encontradas
en la muestra de sedimento de TC (Tabla 4).
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Tabla 4. Identificaciones taxondmicas a nivel de género de bacterias encontradas en TC. En orden de mayor a menor

abundancia. Las dos Unicas identificaciones de arqueas, estan subrayadas en azul.

Dominio Filo Clase Orden Familia Género Secuencias
Bacteria Actinobacteriota Rubrobacteria Rubrobacterales Rubrobacteriaceae Rubrobacter 9431
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Microvirga 3553
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Solirubrobacter 2796
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus 1961
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Geodermatophilus 1855
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingomonas 1604
Bacteria Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Paenibacillus 1580
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptomycetales Streptomycetaceae Streptomyces 1483
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Pseudonocardia 1302
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Bryobacterales Bryobacteraceae Bryobacter 1068
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Craurococcus 1012
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Nocardioidaceae Nocardioides 980
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Rubellimicrobium 962
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Conexibacter 935
Bacteria Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Ammoniphilus 752
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Blastococcus 693
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Gaiellales Gaiellaceae Gaiella 684
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Flavisolibacter 633
Bacteria | Gemmatimonadota Gemmatimonadetes Gemmatimonadales Gemmatimonadaceae Roseisolibacter 623
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Ramlibacter 558
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Prauserella 538
Bacteria Nitrospirota Nitrospiria Nitrospirales Nitrospiraceae Nitrospira 447
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Noviherbaspirillum 446
Bacteria Planctomycetota Planctomycetes Pirellulales Pirellulaceae Pirellula 425
Bacteria Planctomycetota Planctomycetes Gemmatales Gemmataceae Gemmata 420
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Domibacillus 408
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Kocuria 387
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Azospirillales Inquilinaceae Inquilinus 384
Bacteria Myxococcota Polyangia Haliangiales Haliangiaceae Haliangium 380
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Actinoplanes 372
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Mycobacteriaceae Mycobacterium 310
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Asanoa 297
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Tistrellales Geminicoccaceae Ca. Alysiosphaera 295
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptosporangiales Streptosporangiaceae Nonomuraea 281
Bacteria Firmicutes Bacilli Brevibacillales Brevibacillaceae Brevibacillus 277
Bacteria | Gemmatimonadota Gemmatimonadetes Gemmatimonadales Gemmatimonadaceae Gemmatimonas 274
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptosporangiales Thermomonosporaceae Actinomadura 272
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Parviterribacter 272
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae Limnobacter 264
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bdellovibrionales Bdellovibrionaceae Bdellovibrio 261
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Luedemannella 255
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Steroidobacterales Steroidobacteraceae Steroidobacter 253
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacterales Caulobacteraceae Phenylobacterium 250
Bacteria Planctomycetota Planctomycetes Gemmatales Gemmataceae Fimbriiglobus 246
Bacteria Sumerlaeota Sumerlaeia Sumerlaeales Sumerlaeaceae Sumerlaea 226
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Modestobacter 223
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Gammaproteobacteria Unknown Family Acidibacter 206
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhizobiales Nordella 205
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Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Marinococcaceae Alteribacillus 196
Bacteria Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Chthoniobacterales Chthoniobacteraceae Chthoniobacter 194
Bacteria Cyanobacteria Sericytochromatia Sericytochromatia Sericytochromatia Sericytochromatia 187
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Chloroflexales Herpetosiphonaceae Herpetosiphon 184
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Bosea 183
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Propionibacteriaceae Microlunatus 178
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Dactylosporangium 167
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Saccharopolyspora 166
Bacteria Deinococcota Deinococci Deinococcales Deinococcaceae Deinococcus 161
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingoaurantiacus 161
Bacteria Firmicutes Bacilli Staphylococcales Staphylococcaceae Staphylococcus 156
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Bacteroidaceae Bacteroides 155
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Massilia 153
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Frankiaceae Frankia 151
Bacteria Myxococcota Polyangia Polyangiales Polyangiaceae Pajaroellobacter 144
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Cellulomonadaceae Cellulomonas 141
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Azospirillales Azospirillaceae Skermanella 137
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Defluviicoccales Defluviicoccaceae Defluviicoccus 136
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Novosphingobium 136
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Lechevalieria 133
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Segetibacter 130
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Adhaeribacter 128
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Pseudarthrobacter 125
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Micromonospora 124
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Phytohabitans 122
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Lysinibacillus 120
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Salinarimonas 118
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Nakamurellaceae Nakamurella 113
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Cnuella 112
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Actinophytocola 109
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Kineosporiales Kineosporiaceae Angustibacter 109
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Hyphomicrobiaceae Pedomicrobium 108
Archaea | Thermoplasmatota Thermoplasmata Marine Group Il Marine Group Il Marine Group Il 106
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Altererythrobacter 105
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Nocardioidaceae Kribbella 102
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Sporichthyaceae Sporichthya 101
Bacteria Abditibacteriota Abditibacteria Abditibacteriales Abditibacteriaceae Abditibacterium 99
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Flavitalea 95
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhizobiaceae Ensifer 88
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Kibdelosporangium 88
Bacteria Campilobacterota Campylobacteria Campylobacterales Arcobacteraceae Malaciobacter 86
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptosporangiales Streptosporangiaceae Microbispora 86
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Pelomonas 84
Bacteria Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Cohnella 83
Bacteria Acidobacteriota Blastocatellia Blastocatellales Blastocatellaceae Blastocatella 81
Bacteria Actinobacteriota Acidimicrobiia Microtrichales lamiaceae lamia 81
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Plantactinospora 79
Bacteria Myxococcota Polyangia Polyangiales Polyangiaceae Sorangium 79
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Thermomicrobiales Thermomicrobiaceae Sphaerobacter 79
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Enterobacterales Enterobacteriaceae Escherichia 78
Bacteria Bdellovibrionota Oligoflexia Oligoflexales Oligoflexales Oligoflexus 78
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Puniceispirillales Puniceispirillales Constrictibacter 7

22




Bacteria Fibrobacterota Fibrobacteria Fibrobacterales Fibrobacteraceae Fibrobacter 75
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Methylobacterium 75
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhizobiaceae Allorhizobium 71
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Devosiaceae Devosia 71
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Azohydromonas 68
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Xanthomonadaceae Lysobacter 68
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Xanthobacteraceae Bradyrhizobium 67
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Rhodanobacteraceae Rhodanobacter 67
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Intrasporangiaceae Janibacter 66
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae Tumebacillus 66
Bacteria Acidobacteriota Blastocatellia Blastocatellales Blastocatellaceae Aridibacter 65
Bacteria Firmicutes Bacilli Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus 64
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Xanthobacteraceae Pseudolabrys 63
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Xanthobacteraceae Rhodoplanes 63
Bacteria Campilobacterota Campylobacteria Campylobacterales Sulfurimonadaceae Sulfurimonas 62
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Amycolatopsis 58
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Nocardiaceae Nocardia 57
Bacteria Acidobacteriota Blastocatellia Blastocatellales Blastocatellaceae Stenotrophobacter 56
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Tistrellales Geminicoccaceae Geminicoccus 55
Bacteria Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae Oscillibacter 55
Bacteria Myxococcota Myxococcia Myxococcales Myxococcaceae Myxococcus 52
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Propionibacteriaceae Haloactinopolyspora 49
Bacteria Firmicutes Bacilli Thermoactinomycetales | Thermoactinomycetaceae Planifilum 46
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Nocardiaceae Rhodococcus 46
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Sinomonas 45
Bacteria Acidobacteriota Vicinamibacteria Vicinamibacterales Vicinamibacteraceae Luteitalea 43
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptosporangiales Thermomonosporaceae Actinocorallia 42
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Gammaproteobacteria Unknown Family Ca.Ovatusbacter 42
Bacteria Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 42
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bacteriovoracales Bacteriovoracaceae Peredibacter 41
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium 38
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Rhizobacter 38
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae Burkholderia 36
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Alcaligenaceae Parapusillimonas 36
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Chloroflexales Roseiflexaceae Roseiflexus 36
Bacteria Acidobacteriota Vicinamibacteria Vicinamibacterales Vicinamibacteraceae Vicinamibacter 36
Bacteria Cyanobacteria Cyanobacteriia Cyanobacteriales Chroococcidiopsaceae Crinalium 35
Bacteria | Gemmatimonadota Longimicrobia Longimicrobiales Longimicrobiaceae Longimicrobium 35
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptosporangiales Streptosporangiaceae Sphaerisporangium 34
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacterales Caulobacteraceae Brevundimonas 33
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Koribacteraceae Ca. Koribacter 31
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptosporangiales Streptosporangiaceae Planomonospora 30
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Puia 30
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Diplorickettsiales Diplorickettsiaceae Aquicella 29
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae Cupriavidus 29
Bacteria Fusobacteriota Fusobacteriia Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium 29
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae Lautropia 29
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Microscillaceae Ohtaekwangia 29
Bacteria Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Opitutales Opitutaceae Opitutus 28
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Saccharothrix 28
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridiales Clostridiaceae Clostridium 27
Bacteria Myxococcota Polyangia Polyangiales Sandaracinaceae Sandaracinus 27
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Bacteria Dependentiae Babeliae Babeliales Babeliales Babeliales 26
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prevotellaceae Alloprevotella 24
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella 24
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Xanthomonadaceae Stenotrophomonas 23
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Nocardioidaceae Actinopolymorpha 21
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Micrococcus 21
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Dongiales Dongiaceae Dongia 20
Bacteria Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae Herbinix 19
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridia Gracilibacteraceae Lutispora 19
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Kineosporiales Kineosporiaceae Quadrisphaera 19
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Cytophagaceae Rhodocytophaga 19
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Roseomonas 19
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Actinomycetospora 18
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Xanthobacteraceae Blastochloris 18
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Propionibacteriaceae Jiangella 18
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Rhodovarius 18
Bacteria Cyanobacteria Cyanobacteriia Cyanobacteriales Chroococcidiopsaceae Chroococcidiopsis 17
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae Effusibacillus 17
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Verrucosispora 17
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Azospirillales Azospirillaceae Azospirillum 16
Bacteria Deinococcota Deinococci Deinococcales Trueperaceae Truepera 16
Bacteria Chloroflexi Anaerolineae Anaerolineales Anaerolineaceae Anaerolinea 15
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Salinisphaerales Solimonadaceae Polycyclovorans 15
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Nocardioidaceae Aeromicrobium 14
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhodomicrobiaceae Rhodomicrobium 14
Bacteria Firmicutes Clostridia Oscillospirales Ruminococcaceae Negativibacillus 13
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Chloroflexales Chloroflexaceae Ca. Chloroploca 12
Bacteria Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae Cellulosilyticum 12
Bacteria Desulfobacterota Syntrophobacteria Syntrophobacterales Syntrophobacteraceae Syntrophobacter 12
Archaea Crenarchaeota Nitrososphaeria Nitrososphaerales Nitrososphaeraceae Ca. Nitrososphaera 11
Bacteria Spirochaetota Spirochaetia Spirochaetales Spirochaetaceae Treponema 11
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Azotobacter 10
Bacteria Actinobacteriota Coriobacteriia Coriobacteriales Eggerthellaceae Enterorhabdus 10
Bacteria Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae Lachnoclostridium 10
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Reyranellales Reyranellaceae Reyranella 10
Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales Peptostreptococcales Alkaliphilus 9
Bacteria Dadabacteria Dadabacteriia Dadabacteriales Dadabacteriales Dadabacteriales 9
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Pleomorphomonadaceae Prosthecomicrobium 9
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Actinopolyspora 7
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Propionibacteriaceae Cutibacterium 7
Bacteria Firmicutes Clostridia Oscillospirales Ruminococcaceae Ruminococcus 6
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Kutzneria 5
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Virgisporangium 5
Bacteria Cyanobacteria Cyanobacteriia Cyanobacteriales Microcystaceae Microcystis 4
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Paucibacter 4
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhizobiales Bauldia 2
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Virgibacillus 2
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Dentro de los géneros mas abundantes, en este estudio encontramos a Rubrobacter (7%),
Microvirga (3%), Solirubrobacter (2.4%), Geodermatophilus (1.5%) y Bacillus (1.1%) el resto de
los géneros con menos del 1% cada uno. *Porcentajes basados en abundancia general de todas
las secuencias obtenidas. So6lo dos arqueas, Marine Group Il y Candidatus Nitrososphaera de los
phyla Thermoplasmatota y Crenarchaeota, respectivamente, fueron identificadas en la muestra.
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Figura 9. Grafico circular que muestra los 48 géneros mas abundantes identificados en la muestra de TC. *El porcentaje
s6lo incluye a las identificaciones hechas hasta nivel de género.

Unicamente 13 bacterias fueron identificadas a nivel de especie, correspondientes a los filos
Firmicutes, Actinobacteriota, Proteobacteria, Cyanobacteria y Myxococcota. ElI género
Paenibacillus destaca con 5 de las identificaciones: P. mucilaginosus, P. ehimensis, P. validus,
P. crassostreae y P. beijingensis (Tabla 5).
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Tabla 5. Bacterias identificadas hasta nivel de especie en TC.

Filo Clase Orden Familia Género Especie Secuencias
Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Paenibacillus P. mucilaginosus 302
Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Paenibacillus P. ehimensis 92

Myxococcota Polyangia Polyangiales Polyangiaceae Sorangium S. cellulosum 79
Myxococcota Myxococcia Myxococcales Myxococcaceae Myxococcus M. fulvus 52
Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Nocardiaceae Rhodococcus R. erythropolis 46
Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Paenibacillus P. validus 63
Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillacea Bacillus B. subtilis 50
Proteobacteria | Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Massilia M. oculi 42
Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Paenibacillus P. beijingensis 39
Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus B. foraminis 30
Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Paenibacillus P. crassostreae 10
Cyanobacteria Cyanobacteriia Cyanobacteriales Microcystaceae Microcystis M. aeruginosa 4
Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Virgibacillus | V.halodenitrificans 2

Arbol filogenético

El arbol filogenético mostré una mayor diversificacion de los filos Proteobacteria, Chloroflexi,

Bacteroidota, grupos taxonémicos ampliamente distribuidos en ambientes aridos previamente

reportados.
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Figura 10. Arbol filogenético basado en secuencias bacterianas ribosomales 16S, de la muestra de TC, utilizando el

algoritmo Fast Tree con 1000 bootstrap.
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Desierto de Altar, Sonora

Identificacidon taxondmica

La asignacion taxonémica para las muestras de DA mostré la presencia de los dominios Arquea
y Bacteria, con un evidente predominio de Bacteria. Las bacterias dominantes pertenecieron a
los filos Actinobacteriota, Proteobacteria, Bacteroidota, Firmicutes y Chloroflexi mientras que las
Arqueas identificadas fueron pertenecientes al filo Thermoplasmatota (Figura 9). Una lectura de
las muestras de DA no fue asignada a ningun grupo taxonémico.
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Figura 11. Composicién taxondmica y abundancias relativas a nivel de filo, encontradas en la muestra de sedimento

de las DA del desierto de Altar, Sonora.
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A nivel de clase, la mayor abundancia correspondi6 a la Clase Actinobacteriota,
Gammaproteobacteria, Bacteroidia, Alphaproteobacteria, Bacilli, Thermoleophilia, Chloroflexia,
Acidimicrobiia y Longimicrobia (datos ho mostrados).

A nivel de género, fueron identificados 103, dentro de los que destacan Arthrobacter,
Noviherbaspirillum, Massilia, Micrococcus, Adhaeribacter, Flavisolibacter y Nocardioides con la
mayor cantidad de secuencias (tabla 6).

Tabla 6. Géneros de bacterias identificados en las DA del Gran Desierto de Altar, Sonora. Las arqueas estan
subrayadas en azul.

Dominio Filo Clase Orden Familia Género Secuencias
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Arthrobacter 5395
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Noviherbaspirillum 3517
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Massilia 3275
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Micrococcus 2790
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Adhaeribacter 2654
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Flavisolibacter 2109
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Nocardioidaceae Nocardioides 2062
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus 1861
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Ramlibacter 1507
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Pseudarthrobacter 1480
Bacteria Gemmatimonadota Gemmatimonadetes Gemmatimonadales Gemmatimonadaceae Roseisolibacter 1266
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Domibacillus 1122
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Blastococcus 1114
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Rubellimicrobium 1072
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Prauserella 995
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Chloroflexales Herpetosiphonaceae Herpetosiphon 984
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Aquabacterium 919
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Cellulomonadaceae Cellulomonas 905
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Geodermatophilus 878
Bacteria Myxococcota Polyangia Haliangiales Haliangiaceae Haliangium 814
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Solirubrobacter 761
Bacteria Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Ammoniphilus 730
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 707
Bacteria Deinococcota Deinococci Deinococcales Deinococcaceae Deinococcus 677
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptomycetales Streptomycetaceae Streptomyces 667
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Nibribacter 666
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingomonas 616
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Parviterribacter 614
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Marinococcaceae Alteribacillus 613
Bacteria Actinobacteriota Rubrobacteria Rubrobacterales Rubrobacteriaceae Rubrobacter 592
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Microvirga 582
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Sphingobacteriales Sphingobacteriaceae Pedobacter 479
Bacteria Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Paenibacillus 436
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Salinisphaerales Solimonadaceae Polycyclovorans 387
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Pontibacter 375
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Saccharopolyspora 374
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingoaurantiacus 368
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Conexibacter 315
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Kocuria 266
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Roseomonas 247
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Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Segetibacter 246
Bacteria Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Chthoniobacterales Chthoniobacteraceae Chthoniobacter 241
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Thermomicrobiales Thermomicrobiaceae Sphaerobacter 237
Bacteria Gemmatimonadota Gemmatimonadetes Gemmatimonadales Gemmatimonadaceae Gemmatimonas 223
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Acinetobacter 220
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Curvibacter 219
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Rubritepida 218
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacterales Caulobacteraceae Phenylobacterium 209
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Devosiaceae Devosia 204
Bacteria Firmicutes Limnochordia Limnochordia Limnochordia Hydrogenispora 203
Arquea Thermoplasmatota Thermoplasmata Marine Group Il Marine Group Il Marine Group Il 192
Bacteria Acidobacteriota Blastocatellia Blastocatellales Blastocatellaceae Aridibacter 190
Bacteria Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Cohnella 182
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Novosphingobium 182
Bacteria Planctomycetota Planctomycetes Gemmatales Gemmataceae Gemmata 176
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Xanthomonadaceae Lysobacter 161
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bacteriovoracales Bacteriovoracaceae Peredibacter 160
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Altererythrobacter 156
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Rufibacter 155
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella 147
Bacteria Nitrospirota Nitrospiria Nitrospirales Nitrospiraceae Nitrospira 146
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Modestobacter 144
Bacteria Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Pedosphaerales Pedosphaeraceae Pedosphaera 141
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Alcaligenaceae Pigmentiphaga 141
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae Lautropia 140
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Bryobacterales Bryobacteraceae Bryobacter 135
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Microbacteriaceae Cryobacterium 135
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Planomicrobium 132
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhizobiales Nordella 130
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Catenuloplanes 123
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Spirosomaceae Dyadobacter 118
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Hymenobacter 116
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Nitrosomonadaceae Nitrosomonas 103
Bacteria Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Opitutales Opitutaceae Opitutus 101
Bacteria Campilobacterota Campylobacteria Campylobacterales Arcobacteraceae Halarcobacter 98
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Steroidobacterales Steroidobacteraceae Steroidobacter 97
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Gaiellales Gaiellaceae Gaiella 87
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Pelomonas 85
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Corynebacteriaceae Lawsonella 81
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Pseudonocardia 78
Bacteria Firmicutes Bacilli Staphylococcales Staphylococcaceae Staphylococcus 76
Bacteria Cyanobacteria Sericytochromatia Sericytochromatia Sericytochromatia Sericytochromatia 74
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhizobiaceae Shinella 73
Bacteria Sumerlaeota Sumerlaeia Sumerlaeales Sumerlaeaceae Sumerlaea 73
Bacteria Firmicutes Clostridia Oscillospirales Ruminococcaceae Candidatus Soleaferrea 72
Bacteria Myxococcota Myxococcia Myxococcales Myxococcaceae Myxococcus 71
Bacteria Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae Shuttleworthia 70
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Cellvibrionales Cellvibrionaceae Cellvibrio 69
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacterales Caulobacteraceae Brevundimonas 68
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Frankiaceae Frankia 66
Bacteria Myxococcota Myxococcia Myxococcales Anaeromyxobacteraceae Anaeromyxobacter 64
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Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Undibacterium 64
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotae Acidobacteriotae Paludibaculum 60
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Enhydrobacter 54
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Streptosporangiales Thermomonosporaceae Actinomadura 50
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Micromonospora 47
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Dongiales Dongiaceae Dongia 46
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Flavitalea 45
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Leptothrix 42
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Spirosomaceae Arcicella 41
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae Limnobacter 41
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Fictibacillus 40
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bdellovibrionales Bdellovibrionaceae Bdellovibrio 39

Géneros mas abundantes identificados en las
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Figura 12. Gréfico circular que muestra los 48 géneros mas abundantes identificados en las muestras DA del Gran
Desierto de Altar, Sonora. *El porcentaje solo incluye a las identificaciones hechas hasta nivel de género.

En las muestras de DA sélo 4 bacterias fueron identificadas hasta nivel de especie: Micrococcus
luteus, Massilia armeniaca, Saphylococcus aureus y Bacillus weihaiensis (Tabla 7).

Tabla 7. Bacterias identificadas hasta nivel de especie en las DA del Gran Desierto de Altar, Sonora.

Filo Clase Orden Familia Género Especie Secuencias
Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Micrococcus M. luteus 620
Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Massilia M. armeniaca 117
Firmicutes Bacilli Staphylococcales | Staphylococcaceae | Staphylococcus S. aureus 76
Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus B. weihaiensis 39
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La asignacion taxonémica a nivel de filo de las CS del desierto de Sonora, mostré la presencia
de los dominios Arquea y Bacteria, en aproximadamente partes iguales de su abundancia relativa.
Las bacterias predominantes pertenecieron a los filos Firmicutes, Bacteroidota, Proteobacteria y
Actinobacteriota mientras que todas las Archaea identificadas fueron pertenecientes al filo
Halobacterota (Figura 13). Dos lecturas de las muestras de CS no fueron asignada a ningan grupo
taxondmico.
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Figura 13. Composicién taxonémica y abundancias relativas a nivel de filo, encontradas en la muestra de las CS del
desierto de Altar, Sonora.

A nivel de clase, la mayor abundancia correspondio a la Clase Halobacteria, del dominio Archaea,
seguido de Bacilli, Bacteroidia, Actinobacteriota, Alphaproteobacteria y Gammaproteobacteria
(Datos no mostrados).
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A nivel de género, fueron identificados 106 arqueas y bacterias, dentro de las que destacan

microorganismos

haldfilos

y halotolerantes

como:

Natronococcus,

Halalkalicoccus,

Salipaludibacillus, Tumebacillus Natronomonas, Natronorubrum y Planococcus entre otros

géneros con la mayor cantidad de secuencias (Tabla 8).

En las CS del Gran Desierto de Altar, 14 géneros de arqueas del orden Halobacterales fueron

identificados: Halorubrum, Natronorubrum, Natronomonas, Natronoarchaeum,

Halohasta

Haloterrigena, Haloparvum, Halonotius, Natrinema, Halopiger, Halovivax y Natrialba (Tabla 8,

subrayadas en azul).

Tabla 8. Géneros identificados en las CS del Gran Desierto de Altar, Sonora. Las arqueas estan subrayadas en azul.

Dominio Filo Clase Orden Familia Género Secuencias
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Natronococcus 13473
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Halococcaceae Halalkalicoccus 12172
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Salisediminibacteriaceae Salipaludibacillus 5083
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae Tumebacillus 3201
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Pontibacter 3092
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus 3055
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Halomicrobiaceae Natronomonas 1658
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Paracoccus 1491
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Natronorubrum 1036
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Planococcus 891
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Anaerobacillus 489
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 416
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Kocuria 353
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Bogoriellaceae Georgenia 351
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Planomicrobium 346
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Nesterenkonia 320
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Oceanospirillales Halomonadaceae Halomonas 283
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Noviherbaspirillum 252
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Prauserella 205
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Rufibacter 191
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Antarcticibacterium 187
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Halohasta 186
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Lentibacillus 160
Bacteria Deinococcota Deinococci Deinococcales Trueperaceae Truepera 143
Bacteria Firmicutes Bacilli Lactobacillales Carnobacteriaceae Alkalibacterium 140
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Haloterrigena 131
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Cytophagaceae Cytophaga 130
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Blastococcus 122
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Devosiaceae Devosia 121
Bacteria Firmicutes Bacilli Staphylococcales Staphylococcaceae Salinicoccus 121
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Marinococcaceae Alteribacillus 120
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Altererythrobacter 119
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Adhaeribacter 116
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Bacteroidaceae Bacteroides 111
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Enterobacterales Enterobacteriaceae Escherichia 105
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Halopiger 100
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Cyclobacteriaceae Cesiribacter 96
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Halovivax 96
Bacteria Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Paenibacillus 82
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Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Cellulomonadaceae Cellulomonas 72
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Natrialba 70
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae Saccharopolyspora 68
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Geodermatophilus 67
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Arthrobacter 63
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Haloparvum 60
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Rubellimicrobium 58
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridiales Clostridiaceae Clostridium 55
Bacteria | Gemmatimonadota Longimicrobia Longimicrobiales Longimicrobiaceae Longimicrobium 54
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Roseomonas 51
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Cytophagaceae Sporocytophaga 51
Bacteria Myxococcota Myxococcia Myxococcales Myxococcaceae Corallococcus 48
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Enterobacterales Morganellaceae Morganella 48
Bacteria Firmicutes Bacilli Lactobacillales Carnobacteriaceae Marinilactibacillus 44
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Virgibacillus 40
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacterales Caulobacteraceae Brevundimonas 34
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Cyclobacteriaceae Algoriphagus 33
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Natronoarchaeum 33
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Devosiaceae Pelagibacterium 32
Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales Peptostreptococcaceae Terrisporobacter 29
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Nitriliruptorales Nitriliruptoraceae Egicoccus 26
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Cellulomonadaceae Actinotalea 25
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Azospirillales Azospirillaceae Azospirillum 25
Bacteria Firmicutes Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae Ammoniphilus 24
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bacteriovoracales Bacteriovoracaceae Peredibacter 24
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Curvibacter 23
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Salinimicrobium 22
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Salisediminibacteriaceae Alkalicoccus 21
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridia Hungateiclostridiaceae Fastidiosipila 21
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Halorubrum 21
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Xanthomonadaceae Luteimonas 21
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Massilia 19
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Rhodobaculum 18
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Sulfitobacter 18
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Halolactibacillus 17
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Kineosporiales Kineosporiaceae Kineococcus 17
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Methylobacterium 15
Bacteria Cyanobacteria Cyanobacteriia Cyanobacteriales Chroococcidiopsaceae Gloeocapsa 14
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Microbacteriaceae Microbacterium 14
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Idiomarinaceae Aliidiomarina 13
Bacteria Myxococcota Myxococcia Myxococcales Myxococcaceae Myxococcus 13
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Ramlibacter 13
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Enhydrobacter 12
Bacteria Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 11
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Spirosomaceae Pseudarcicella 11
Bacteria | Gemmatimonadota Gemmatimonadetes Gemmatimonadales Gemmatimonadaceae Roseisolibacter 11
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Xanthomonadaceae Arenimonas 10
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Nocardioidaceae Nocardioides 10
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Novosphingobium 9
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Segetibacter 9
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bdellovibrionales Bdellovibrionaceae Bdellovibrio 8
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Xanthobacteraceae Bradyrhizobium 8




Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Domibacillus 8
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Halonotius 8
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Oceanospirillales Halomonadaceae Kushneria 8
Archaea Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Natrinema 8
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Nitrosococcales Nitrosococcaceae Nitrosococcus 8
Bacteria | Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Opitutales Puniceicoccaceae Pelagicoccus 8
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Azospirillales Azospirillaceae Skermanella 8
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Chloroflexales Chloroflexaceae Ca. Chloroploca 7
Bacteria Bdellovibrionota Oligoflexia Oligoflexales Oligoflexales Oligoflexus 7
Bacteria Cyanobacteria Sericytochromatia Sericytochromatia Sericytochromatia Sericytochromatia 5
Bacteria Myxococcota Polyangia Haliangiales Haliangiaceae Haliangium 4
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingomonas 4
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Solirubrobacter 3
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Acinetobacter 2
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Flavisolibacter 2
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Figura 14. Gréfico circular que muestra los 48 géneros mas abundantes identificados en las CS del Gran Desierto de
Altar, Sonora. *El porcentaje sélo incluye a las identificaciones hechas hasta nivel de género.

A nivel de especie, fueron identificadas 2 arqueas y 4 bacterias en las CS del Desierto de Altar,
Sonora. Dos arqueas extremadamente haldéfilas Halalkalicoccus jeotgali y Natronococcus
occultus asi como Bacillus krulwichiae, una bacteria halotolerante, Planococcus kocurii una
bacteria halotolerante y psicotolerante, Morganella morgani, un patégeno oportunista causante
de diversas infecciones y Escherichia albertii una bacteria enteropatdgena (Tabla 9).

34



Tabla 9. Especies de arqueas y bacterias, identificadas en las CS del Gran Desierto de Altar, Sonora. Las arqueas

estan subrayadas en azul.

Dominio Filo Clase Orden Familia Género Especie
Archaea | Halobacterota Halobacteria Halobacterales Halococcaceae Halalkalicoccus H. jeotgali
Archaea | Halobacterota Halobacteria Halobacterales Haloferacaceae Natronococcus N. occultus
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus B. krulwichiae
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Planococcus P. kocurii
Bacteria | Proteobacteria | Gammaproteobacteria | Enterobacterales Morganellaceae Morganella M. morganii
Bacteria | Proteobacteria | Gammaproteobacteria | Enterobacterales | Enterobacteriaceae Escherichia E. albertii

Arboles filogenéticos

El arbol filogenético de DA (Figura 15) mostré una mayor diversificacion de los filos:
Proteobacteria, Chloroflexi, Actinobacteriota y Planctomycetota, mientras que para las muestras
de CS (Figura 16), el arbol filogenético muestra una mayor diversificaciéon de las clases
taxondmicas: Halobacteria, Bacterodia, Bacilli y Gammaproteobacteria, con grupos taxonémicos
ampliamente distribuidos en ambientes salinos y aridos previamente reportados.
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Figura 15. Arbol filogenético a nivel de Filo, basado en secuencias bacterianas ribosomales 16S, de las muestras de
DA del Desierto de Sonora, utilizando el algoritmo Fast Tree con 1000 Bootstrap.
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Figura 16. Arbol filogenético a nivel de clase, basado en secuencias bacterianas ribosomales 16S, de las muestras de
CS del Desierto de Sonora, utilizando el algoritmo Fast Tree con 1000 Bootstrap.

Diversidad Alfa y Beta

La diversidad alfa se estim6 por medio de dos indices: el indice de Shannon y el indice filogenético
de Faith. Los resultados de la prueba de Kruskal-Wallis (*P=0.05) indicaron diferencias
significativas en las medidas de diversidad alfa de TC y DA contra CS. Las muestras de CS del
desierto de sonora presentaron una menor diversidad en comparacion a TC y DA (Figura 17).

El analisis de diversidad beta por el método UniFrac Ponderado muestra una agrupacion de las
muestras por sitio, las distancias entre ellas indica que tan diferentes son entre si, considerando
la composicion taxondémica asi como la abundancia relativa (Figura 18).
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Costras Sonora (n=2) Tierra Caliente (n=3) | 3.00 0.08 0.12
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Figura 17. Andlisis de diversidad alfa de bacterias en las distintas muestras de sedimentos desérticos. Los resultados
de la prueba de Kruskal-Wallis indica diferencias significativas en las medidas de diversidad alfa de TC y DA del desierto
de Sonora contra las CS del desierto de Sonora, con un patrén similar entre los indices de a) Shannon y b) Faith
(*P=0.05).
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Figura 18. Diversidad beta. Diagrama PCoA 2D obtenido del andlisis de las muestras de TC y del Desierto de Sonora,
por el método UNIFRAC ponderado.

Andlisis de abundancia diferencial ANCOM

El analisis ANCOM no mostr6 taxones diferencialmente abundantes entre los 3 tipos de muestra
de sedimento desértico analizados. Sin embargo, un total de 28 géneros fueron compartidos por
los tres sitios desérticos aqui analizados; 139 géneros son unicos de uno de los 3 tipos de
sedimento desértico, es decir, qgue no se comparten con ninguno de los otros sitios; 30 géneros
compartidos entre TC y las DA del Desierto de Altar, Sonora; 12 géneros compartidos entre las
DAy las CS del Desierto de Sonora y sélo 3 géneros compartidos entre TC y las CS (Figura 19).

Tierra_caliente

Costras_Sonora

Dunas_Sonora

Figura 19. Diagrama de Venn que muestra el nimero de géneros compartidos entre cada sitio desértico explorado en
el presente estudio: CS y DA del Gran desierto de Altar, Sonora y TC, Michoacan.
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Los Azufres, Michoacan

Identificacidon taxondmica

A pesar de que la secuenciacion de amplicones 16S estéd enfocada a bacterias, como podemos
ver en las figuras 20 y 21, se encontraron algunas arqueas en las muestras tanto en la zona de
MM, como en la regién de BT, aunque casi en su totalidad corresponden al dominio Bacteria. Un
total de 12 lecturas no pudieron ser asignadas taxondémicamente, 6 correspondientes a MM y 6
de la region de BT.
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Figura 20. Composicion taxonémica y abundancias relativas a nivel de Filo encontradas en las muestras de la region
de MM, en el campo geotérmico de LA.
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Dentro del dominio Bacteria, las muestras de sedimentos de MM se vieron dominadas en
abundancia por el filo Proteobacteria, representado casi en partes iguales por las clases
Gammaproteobacteria y Alphaproteobacteria (Figura 22), seguido de los phyla Actinobacteriota
y Firmicutes (Figura 20), asi como arqueas del filo Thermoplasmatota.

Por otro lado, en las muestras de sedimentos de BT, Actinobacteriota tuvo méas del 80% de
abundancia relativa para todas las muestras, porcentaje del cuél, un 60-90% de la abundancia
relativa, pertenece al género Ferrimicrobium. También fueron identificadas arqueas de los phyla
Micrarchaeota, Crenarchaeota y Thermoplasmatota (Figura 21).
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Figura 21. Composicion taxonémica y abundancias relativas a nivel de Filo encontradas en las muestras de la region
BT, en el campo geotérmico de LA.
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A nivel de clase, en las muestras de MM, Alphaproteobacteria ("36%), Gammaproteobacteria
(~33%), Acidimicrobiia (~8%) y Bacilli (~8%) fueron las bacterias mas abundantes, mientras que
la clase Thermoplasmata, del filo Thermoplasmatota fueron las Unicas arqueas identificadas para
estas muestras (Figura 22).
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Figura 22. Composicién taxondmica y abundancias relativas a nivel de Clase, encontradas en las muestras de la regién
de MM, en el campo geotérmico de LA.

En las muestras de BT, la clase Acidimicrobiia domin6 en todas las muestras, con
aproximadamente un 90% de la abundancia relativa en promedio, seguida de
Gammaproteobacteria, Actinobacteriota y Bacilli con abundancias relativas ya por debajo del 10%
de todas las muestras (Figura 23). También hubo dos clases de arqueas identificadas,
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Thermoprotei del filo Crenarchaeota, Thermoplasmata del filo Thermoplasmatota y Micrarchaeia
del filo Micrarchaeota.

Para las muestras de MM los géneros identificados con mayor abundancia en las muestras fueron
Thiomonas, Acidisoma, Acidocella, Acidiphilium, Acidithiobacilus, Alicyclobacillus, Acidibacillus y
Acidobacterium por mencionar los principales (Tabla 12). Mientras que en la region de los
balnearios, las muestras estuvieron dominadas notoriamente por el género Ferrimicrobium,
también Acidithiobacillus, Mycobacterium y Acidimicrobium estuvieron presentes aungue con
menores abundancias. El género mas abundante de arqueas fue Candidatus Micrarchaeum
(Tabla 10).
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Figura 23. Composicion taxondmica y abundancias relativas a nivel de Clase, encontradas en las muestras de la region
BT, en el campo geotérmico de LA.
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Tabla 10. Identificaciones a nivel de género encontradas en la regién de BT en LA.

Dominio Phylum Clase Orden Familia Género Secuencias
Bacteria Actinobacteriota Acidimicrobiia Acidimicrobiales Acidimicrobiaceae Ferrimicrobium 90860
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Acidithiobacillales Acidithiobacillaceae Acidithiobacillus 2500
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Mycobacteriaceae Mycobacterium 2187
Bacteria Actinobacteriota Acidimicrobiia Acidimicrobiales Acidimicrobiaceae Acidimicrobium 1014
Bacteria Micrarchaeota Micrarchaeia Micrarchaeales Micrarchaeales Ca. Micrarchaeum 856
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Acidothermaceae Acidothermus 599
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae Alicyclobacillus 594
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae Acidibacillus 548
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Massilia 435
Bacteria Firmicutes Sulfobacillia Sulfobacillales Sulfobacillaceae Sulfobacillus 375
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Acinetobacter 243
Bacteria Crenarchaeota Thermoprotei Sulfolobales Sulfolobaceae Acidianus 242
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Enhydrobacter 186
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Conexibacter 167
Bacteria Firmicutes Bacilli Staphylococcales Staphylococcaceae Staphylococcus 166
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rickettsiales Rickettsiaceae Ca. Megaira 105
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria | Gammaproteobacteria ND Ca. Ovatusbacter 103
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Propionibacteriaceae Cutibacterium 78
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacterales Caulobacteraceae Brevundimonas 68
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Planktomarina 65
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Micrococcus 64
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Amylibacter 63
Bacteria Firmicutes Bacilli Lactobacillales Aerococcaceae Facklamia 36
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 31
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Kocuria 28
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Enterobacterales Morganellaceae Morganella 25
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Planococcus 25
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium 24
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Dietziaceae Dietzia 23
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Corynebacteriaceae Lawsonella 22
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Anoxybacillus 21
Bacteria | Thermoplasmatota Thermoplasmata Thermoplasmatales Ferroplasmaceae Ferroplasma 21
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Solirubrobacter 20
Bacteria Firmicutes Bacilli Staphylococcales Staphylococcaceae Jeotgalicoccus 18
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Rubellimicrobium 17
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Schlegelella 15
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingomonas 15
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Intrasporangiaceae Terrabacter 15
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridiales Clostridiaceae Clostridium 14
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Aeromonadales Aeromonadaceae Aeromonas 13
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Neisseriaceae Neisseria 13
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Weeksellaceae Cloacibacterium 12
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pasteurellales Pasteurellaceae Haemophilus 12
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Porphyromonadaceae Porphyromonas 12
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus 11
Bacteria Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 11
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Bosea 10
Bacteria Actinobacteriota Coriobacteriia Coriobacteriales Coriobacteriaceae Collinsella 10
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Pseudarthrobacter 10
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Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Ulvibacter 10
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pasteurellales Pasteurellaceae Actinobacillus 9
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Amaricoccus 9
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhizobiaceae Aguamicrobium 9
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Flavobacterium 9
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Stappiaceae Pannonibacter 8
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Paracoccus 8
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bdellovibrionales Bdellovibrionaceae Bdellovibrio 7
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Nocardioidaceae Nocardioides 7
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Hydrogenophilaceae Tepidiphilus 7
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Kurthia 6
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Methylobacterium 6
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Alteromonadaceae Alteromonas 5
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Blastococcus 5
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Craurococcus 5
Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales | Peptostreptococcaceae Romboutsia 5
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Acidiphilium 4
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Hymenobacter 4
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Chloroflexales Roseiflexaceae Roseiflexus 4
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingopyxis 4
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micromonosporales Micromonosporaceae Micromonospora 3
Archaea Crenarchaeota Thermoprotei Sulfolobales Sulfolobaceae Sulfolobus 3
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Brevibacteriaceae Brevibacterium 2
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Dysgonomonadaceae Fermentimonas 2

*ND=No determinado

A nivel taxonémico de especie, el la regién de MM se identificaron tres bacerias Alicyclobacillus
acidoterrestris, Clostridium magnum y Acidithiobacillusm thiooxidans, mientras que en la region
de BT fueron
acidocaldarius,

saprophyticus, Kocuria palustris y Pannonibacter phragmitetus (Tablas 11y 13).

identificadas siete bacterias Acinetobacter
Anoxybacillus flavithermus,

schindleri,
Bacillus thermoamylovorans,

Alicyclobacillus
Staphylococcus
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Géneros mas abundantes en laregion de Los
Balnearios en Los Azufres, Michoacan
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Figura 24. Gréfico circular que muestra los géneros mas abundantes identificados en la regiéon de BT en LA. Todos
los taxones que no fueron identificados al nivel taxondmico familiar o superior no estan incluidos.

Tabla 11. Identificaciones a nivel de especie encontradas en la region de BT en LA.

Dominio Phylum Clase Orden Familia Especie identificada Secuencias
Bacteria Proteobacteria | Gammaproteobacteria | Pseudomonadales Moraxellaceae Acinetobacter schindleri 97
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae | Alicyclobacillus acidocaldarius 11
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Anoxybacillus flavithermus 21
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus thermoamylovorans 11
Bacteria Firmicutes Bacilli Staphylococcales | Staphylococcaceae | Staphylococcus saprophyticus 19
Bacteria | Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Kocuria palustris 9
Bacteria | Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Stappiaceae Pannonibacter phragmitetus 8
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Tabla 12. Identificaciones a nivel de género encontradas en la region de MM, en LA.

Dominio Phylum Clase Orden Familia Género Secuencias
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Thiomonas 5035
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Acidisoma 4765
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Acidocella 3698
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Rhodanobacteraceae Metallibacterium 3181
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Rhodanobacteraceae Rhodanobacter 3074
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Acidiphilium 3065
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Acidithiobacillales Acidithiobacillaceae Acidithiobacillus 1981
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae Alicyclobacillus 1689
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae Acidibacillus 1207
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae_ Acidobacterium 1107
Bacteria Actinobacteriota Acidimicrobiia Acidimicrobiales Acidimicrobiaceae Acidithrix 709
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus 601
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Microbacteriaceae Curtobacterium 499
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria | Gammaproteobacteria ND Acidibacter 322
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae_ Acidicapsa 280
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae_ Granulicella 269
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae_ Occallatibacter 234
Bacteria Acidobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Microbacteriaceae Leucobacter 210
Bacteria Actinobacteriota Acidimicrobiia Acidimicrobiales Acidimicrobiaceae Ferrithrix 174
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridiales Clostridiaceae Clostridium 131
Bacteria Nitrospirota Leptospirillia Leptospirillales Leptospirillaceae Leptospirillum 115
Bacteria Spirochaetota Spirochaetia Spirochaetales Spirochaetaceae Spirochaeta 67
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae_ Acidipila 60
Bacteria | Armatimonadota Chthonomonadetes Chthonomonadales Chthonomonadaceae Chthonomonas 59
Bacteria Thermotogota Thermotogae Mesoaciditogales Mesoaciditogaceae Mesoaciditoga 58
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Paracaedibacterales Paracaedibacteraceae | Ca. Paracaedibacter 47
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Sulfuricellaceae Ferritrophicum 44
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae_ Terriglobus 34
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 24
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Legionellales Legionellaceae Legionella 22
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Solibacterales Solibacteraceae Ca. Solibacter 18
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Alcaligenaceae Bordetella 14
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Roseiarcus 12
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Rhodocyclaceae Sulfuritalea 12
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Oxalobacteraceae Massilia 11
Bacteria Patescibacteria Parcubacteria ND ND Ca. Kaiserbacteria 9
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Sporolactobacillaceae Pullulanibacillus 9
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae Burkholderia 8
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridiales Clostridiaceae Clostridium magnum 8
Bacteria | Campilobacterota Campylobacteria Campylobacterales Sulfurimonadaceae Sulfurimonas 8
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Sulfurimonadaceae Sulfuriferula 7
Bacteria Patescibacteria Parcubacteria ND ND Ca. Moranbacteria 7
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Rhodocyclaceae Ferribacterium 6
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Microbacteriaceae Herbiconiux 6
Bacteria Aquificota Aquificae Aquificales Aquificaceae Hydrogenobacter 5
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Mycobacteriaceae Mycobacterium 5
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Acidothermaceae Acidothermus 4
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Dietziaceae Dietzia 4
Bacteria Aquificota Aquificae Hydrogenothermales Hydrogenothermaceae | Sulfurihydrogenibium 4
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Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bacteriovoracales Bacteriovoracaceae Bacteriovorax 3
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Koribacteraceae Ca.Koribacter 3
Bacteria | Desulfobacterota Syntrophobacteria Syntrophobacterales Syntrophobacteraceae Desulfovirga 3
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Diplorickettsiales Diplorickettsiaceae Aquicella 2
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Amoebophilaceae Ca. Amoebophilus 2
Bacteria Firmicutes Desulfitobacteriia Desulfitobacteriales Desulfitobacteriaceae Desulfosporosinus 2
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Rhodanobacteraceae Dyella 2
Bacteria | Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Opitutales Opitutaceae Lacunisphaera 2
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Paludibacteraceae Paludibacter 2
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Micropepsales Micropepsaceae Rhizomicrobium 2
Bacteria | Desulfobacterota Syntrophobacteria Syntrophobacterales Syntrophobacteraceae Syntrophobacter 2

*ND=No determinado

Tabla 13. Especies identificadas en las muestras de MM, en LA.
Dominio Phylum Clase Orden Familia Especie identificada Secuencias
Bacteria | Proteobacteria | Gammaproteobacteria | Acidithiobacillales | Acidithiobacillaceae | Acidithiobacillus thiooxidans 25
Bacteria Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales | Alicyclobacillaceae | Alicyclobacillus acidoterrestris 148
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridiales Clostridiaceae Clostridium magnum 8

Géneros mas abundantes en la region de
Manantiales de Maritaro en Los Azufres,

Michoacan

® Thiomonas

= Acidisoma

= Acidocella
Metallibacterium

= Rhodanobacter

= Acidiphilium

m Acidithiobacillus

m Alicyclobacillus

® Acidibacillus

m Acidobacterium

m Acidithrix

® Bacillus

= Curtobacterium
Acidibacter
Acidicapsa
Granulicella

= Occallatibacter

= Leucobacter

® Ferrithrix

m Clostridium sensu stricto 1

m Leptospirillum

= Otros

Figura 25. Gréfico circular que muestra los géneros mas abundantes identificados en la region de MM. Todos los
taxones que no fueron identificados al nivel taxonémico familiar o superior no estan incluidos.
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Arbol filogenético

El &rbol filogenético se llevd a cabo en conjunto para ambas muestras (MM y BT), siendo notoria
una mayor diversificacion para los filos: Proteobacteria, Acidobacteriota, Actinobacteriota y
Firmicutes con una mayor representacion de grupos taxonémicos en ambos casos (Figura 26).
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Figura 26. Arbol filogenético basado en secuencias bacterianas ribosomales 16S, de las dos muestras analizadas de
LA (MM y BT), utilizando el algoritmo Fast Tree con 1000 bootstrap.

Andlisis de Diversidad y abundancia diferencial

Los andlisis de diversidad alfa, resaltan una diferencia significativa entre las muestras de MM y
BT, con un mayor diversidad para las muestras de MM y una menor diversidad en las muestras
de BT (Figura 27). Esto se observa en la distribucién de grupos taxondmicos de las figuras 20 y
21, donde a simple vista, hay una distribucion mas homogénea en el caso de las muestras MM,
mientras que en las muestras BT, casi toda la abundancia relativa esta representada por un solo
grupo, mismo patron se observa a nivel de clase (Figuras 22 y 23).
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Figura 27. Andlisis de diversidad alfa de bacterias en dos distintas muestras de LA. Los resultados de la prueba de
Kruskal-Wallis indica diferencias significativas en las medidas de diversidad alfa de muestras entre sitio para ambos:
a) indice de Shannon y b) indice de Faith (*P=0.05).
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La diversidad beta se analiz6 por medio del método UniFrac ponderado, el cual mostré una clara

agrupacion de las muestras del mismo sitio (Figura 28). Este método mide las distanc

ias

filogenéticas compartidas entre los taxones presentes en las muestras, asi como sus

correspondientes abundancias relativas.

Para los andlisis de abundancia diferencial, se utiliz6 el método de ANCOM, el cual se emplea
para testear si existen taxones diferencialmente abundantes entre diferentes grupos de estudio.
El analisis estadistico se aplico a la composicion taxonémica a nivel de género, encontrando que
los taxones diferencialmente abundantes entre las muestras son el género Ferrimicrobium y una

bacteria no identificada a nivel de género, de la clase Acidimicrobiia (Figura 29).
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Figura 28. Gréafico de coordenadas principales (PCoA 2D) visualizado con la herramienta Emperor, muestra

las

distancias entre los grupos de diversidad beta por sitios. El analisis PERMANOVA prob6 que existe una diferencia

significativa de las métricas ponderadas de UniFrac entre los dos distintos sitios de LA estudiados: Manantiales
Maritaro (A) y Balnearios termales (C).
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Figura 29. Andlisis de composicion del microbioma con el método ANCOM. Gréfico Volcano generado en el resumen

del Test de ANCOM, donde se representa el valor del estadistico W en el test para cada género, frente al F-score.
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8. DISCUSION

Tierra Caliente, Michoacan y el Gran Desierto de Altar, Sonora

Composicién bacteriana

Las condiciones ambientales de TC y del Gran Desierto de Altar, Sonora, como temperaturas
extremosas y baja humedad a lo largo del afio pueden generar una presién selectiva para los
organismos del suelo, sobre todo de los sedimentos mas superficiales en contacto con la elevada
insolacion y radiacién. Muchos de los microorganismos extremofilos de ambientes desérticos
(xerdfilos) desaparecen después del uso agricola del suelo (Kdberl et al., 2011) o cambian su
composicion cuando habitan en suelo asociado a rizésfera de plantas en estos ambientes (Ding
et al., 2013); debido a esto, se decidié estudiar la composicién microbiana en suelo desprovisto
de vegetacion y de la region mas superficial del horizonte del suelo, apenas a 1cm de profundidad.

Dentro de los filos bacterianos predominantes en las muestras de TC y DA se encuentran
Actinobacteriota, conocido por ser dominante en ambientes aridos en todo el mundo; éste tiene
una gran capacidad de esporulacién, amplia capacidad metabdlica, ventajas competitivas y
multiples mecanismos de reparacion de dafio por luz UV (Chater y Chandra 2006; Ventura et al.,
2007), mientras que ciertas Firmicutes como Bacillus y Paenibacillus, encontradas en TC, DAy
CS, pueden formar endosporas que facilitan la supervivencia en condiciones desecantes. Por
otro lado, Bacteriodota es otro de los grupos mas abundantes en suelos desérticos, a pesar de
gue los miembros de este filo prefieren ambientes ricos en nutrientes (Fierer et al., 2007). Y por
ultimo Proteobacteria, un filo de bacterias capaces de conferir capacidad fotosintética a otros
grupos bacterianos, por medio de transferencia horizontal de genes (Zeng et al., 2014), lo cual es
relevante para la productividad primaria en estos ecosistemas aridos.

También se identificaron dos filos de arqueas; Thermoplasmatota en TC y en DA, asi como
Crenarchaeota en TC. Candidatus Nitrososphaera es una especie del filo Crenarchaeota que ha
sido previamente reportada en suelo salino-alcalino en regiones aridas (Nan et al., 2020). Esta
especie también fue identificada en el presente estudio en TC, regién caracterizada por presentar
principalmente suelo de tipo regosol, un tipo de suelo pobremente desarrollado, particularmente
comun en regiones aridas y semiaridas (Gonzélez, 2012).

Por otro lado, Thermoplasmatota es un filo de arqueas metanégenas que se ha encontrado en
ambientes de suelos de turba junto a filos como Euryarchaeota y Halobacterota (Brauer et al.,
2020). Thermoplasmatota es también una de las dos arqueas plancténicas mas abundantes en
el mar, al lado de Thaumarchaeota (Li et al., 2021). Crenarchaeota y Thermoplasmatota fueron
también las arqueas dominantes en un estudio de sedimento en una cueva karstica de China,
analizados por medio de secuenciacion de alto rendimiento 16S rRNA (Ai et al., 2021), por lo que
estos dos filos de arqueas encontradas en el presente trabajo, en Tierra Caliente, estan
distribuidos en una amplia variedad de ambientes.

Ademas de las muestras de arena y sedimento desértico, se analizaron muestras de CS en el
Gran Desierto de Altar, en las cuales la abundancia de bacterias y arqueas fue aproximadamente
del 50 y 50%. El unico filo identificado de arqueas fue Halobacterota, mientras que, los filos
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bacterianos mas abundantes fueron: Firmicutes, Bacteroidota, Proteobacteria y Actinobacteria,
concordando con los filos predominantes en ambientes aridos del mundo y con las muestras de
DAy TC.

Halobacterota es un filo de arqueas altamente hal6filas; en un estudio reciente se identifico este
filo de arqueas en muestras superficiales de 0-60cm en sedimento del desierto de Atacama, junto
a los filos Deinococcota y Latescibacterota (Fuentes et al., 2022). También se identificé la
presencia de este filo en suelo de turba (Brauer et al., 2020) y en suelos agricolas cercanos a
zonas mineras con alto contenido de metales pesados y contaminacion severa de cadmio,
también junto a filos como Crenarchaeota (Li et al., 2021).

Dentro de los géneros identificados en TC y en las DA, Figuraron algunas de las bacterias mas
conocidas en ambientes &ridos, como Rubrobacter, Microvirga y Deinococcus, tres de los géneros
de bacterias mas resistentes a radiacion ionizante (Ferreira et al., 2000). Geodermatophilus,
Paenibacillus, Bacillus, Solirubrobacter y Nocardioides son otros géneros ampliamente
reportados en ambientes &ridos por ser altamente resistentes a la radiacion (Bahl et al., 2011 y
Lacap et al., 2011), todos ellos encontrados en los tres tipos de muestras de sedimento desértico
estudiadas.

En TC destacan 5 identificaciones especificas del género Paenibacillus: P.crassostreae, P.
ehimensis, P. mucilaginosus, P. beijingensis y P. validus. Una cepa de este género, Paenibacillus
sp. JZ16 es una bacteria endofitica de raiz mavil, Gram positiva, en forma de bastén, de la planta
haldfila pionera del desierto Zygophyllum simplex. En un estudio reciente, se demostré que esta
cepa promueve la tolerancia al estrés por salinidad en Arabidopsis thaliana (Eida et al., 2020).
Otras especies, como Paenibacillus harenae (Jeon et al., 2009) y Paenibacillus gansuensis (Lim
et al., 2006) fueron aisladas de arena del desierto de muestras de la provincia de Gansu, en
China.

La presencia de Bacillus subtilis en TC fue otro hallazgo importante; esta especie es cosmopolita
y puede viajar por todo el mundo a través de tormentas de polvo que se elevan desde varios
desiertos, pues es muy comdn gue esta bacteria se encuentre a menudo en estos ambientes
(Roberts y Cohan, 1995). B. subtilis ha sido estudiada ademas, debido a la capacidad de sus
esporas de resistir condiciones espaciales y simuladas de Marte (Schuerger et al., 2003) asi como
radiaciones de hasta 13 kGy (Rainey et al., 2005); por lo que es una especie de importancia en
investigacion astrobioldgica, sobre todo en proyectos y misiones de viajes espaciales, para
conocer y evitar los riesgos de contaminacién hacia otros cuerpos planetarios. En las muestras
de DA y CS del Gran Desierto de Altar, Sonora, también fueron identificadas especies de este
género.

También encontramos géneros menos conocidos, como la bacteria del género Aridibacter;
encontrada en suelo &rido africano (Huber et al., 2017) y suelo de sabana semiarida (Huber et
al., 2014), del cual se conocen ya algunas especies recientemente caracterizadas. Truepera un
género perteneciente al orden Deinococcales, es conocido por su capacidad de crecer en
multiples condiciones extremas en hébitats alcalinos, moderadamente salinos y de alta
temperatura y una especie en particular T. radiovictrix también es notablemente resistente a la
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radiacién ionizante, una caracteristica que comparte con los miembros del género Deinococcus
(lvanova et al., 2011).

Brevibacillus, otro género identificado en el presente trabajo, fue aislada y caracterizada por
primera vez de los suelos del Gran Desierto Indio, debido a una quitinasa temoestable que se
encontré en este género (Meena et al., 2014). Este hallazgo enfatiza la importancia de estos
microorganismos extreméfilos para descubrir nuevos metabolitos y con potenciales aplicaciones
biotecnoldgicas.

Cyanobacteria es otro filo ampliamente distribuido en desiertos alrededor del mundo, de este
grupo taxonoémico, géneros como Nostoc y Chroococcidiopsis son objeto de estudios dirigidos a
la comprension de la tolerancia a la desecaciéon (Potts, 1999). De estos dos géneros, en el
presente trabajo se identificé a Chroococcidiopsis en TC; género fotosintético dominante en los
habitats desérticos tanto frios como calidos, extremadamente aridos (Billi et al., 2001).

Chroococcidiopsis suele vivir en los espacios aéreos de rocas porosas o en fisuras microscopicas
de rocas erosionadas o formar biopeliculas en la interfase piedra-suelo en el desierto (Friedmann,
1993), sin embargo, en el presente trabajo fue identificado en muestras de sedimento desprovisto
de vegetacién en TC . Un mecanismo interesante compartido por los microorganismos resistentes
a la sequia, es la acumulacion de trehalosa y sacarosa, dos azlucares no reductores que
reemplazan el agua estructural de los componentes celulares, evitando asi el dafio letal durante
el secado (Crowe et al., 1997). La produccién de estos dos compuestos ha sido reportada por
varias cianobacterias, incluyendo Chroococcidiopsis, por lo que podria ser uno de sus principales
mecanismos de resistencia a la escasez de agua, condicion presente en TC (Hershkovitz et al.,
1991). Ademas de esto, se ha visto que especies de Cyanobacterias como Chroococcidiopsis,
son capaces de transferir genes a otras bacterias, confiriendo algunas capacidades de resistencia
a la desecacion con ellos, por lo cual podria tener un efecto positivo en la comunidad, ayudando
a la supervivencia de otras especies bajo estas condiciones inhéspitas (Billi et al., 2001). Esto
ultimo, implicaria una cooperacion interespecifica que podria estar implicada en la gran diversidad
encontrada en esta region en el presente trabajo.

Kocuria es un género bacteriano diverso que incluye especies radiorresistentes para las cuales
actualmente soélo se dispone de informacion experimental y genémica limitada. Ademas de las
cepas resistentes a los rayos ultravioleta (UV) como K. rosea (Gholami et al., 2015) el género
Kocuria, ha demostrado capacidad para sobrevivir en condiciones extremas, como radiacion
gamma, desecacion y alta concentracion de peréxido de hidrogeno (Guesmi et al., 2021).

Otros géneros encontrados en este tipo de ambientes es Nocardia, un género del cual se ha
reportado una cepa, Nocardia Soli Y48, aislada de suelo contaminado con petréleo crudo en la
meseta tibetana de Qinghai, asi como Nocardia mangyaensis aislada de la cuenca de Qaidam,
una region desértica del norte, también de la meseta tibetana, que degradan casi todos los
componentes del petréleo crudo (Yang et al., 2019). Por otro lado, Methylobacterium populi YC-
XJ1 una cepa aislada también de suelo desértico ha demostrado tener la capacidad de degradar
algunos herbicidas de ésteres de acido oxifenoxipropionico aromatico, ésteres de ftalato,
retardantes de llama organofosforados, clorpirifos y foxim (Li et al., 2020). Debido a esto, estos
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dos géneros presentes en TC (Tabla 3) podrian ser candidatos prometedores para procesos de
biorremediacién de sitios contaminados por estos compuestos.

Aeromicrobium es un género que también se ha aislado de ambientes desérticos, como el
desierto de Turpan (Yan et al., 2016) asi como en la meseta semiarida de Loes en China, junto a
géneros como Pseudonocardia y bacterias de la familia Rhodobacteraceae también presentes en
este estudio (Hao et al., 2017). De esta familia, el género Rhodococcus es también muy comun
en regiones aridas tanto célidas (Mayilraj et al., 2006) como frias (Roéttig et al., 2020) por todo el
mundo, y se ha logrado aislar junto a géneros como Streptomyces, Mycobacterium y Nocardia,
también identificados en las DA de Sonoray en TC.

En TC, sdlo dos arqueas fueron identificadas; una del filo Thermoplasmatota, del género Marine
Group I, que también se identific6 en muestras de DA y una identificacion del género Candidatus
Nitrososphaera, una arquea oxidante de amoniaco del filo Thaumarchaeota, un grupo
ampliamente distribuido (Spang et al., 2012), que se ha detectado en suelos de desiertos calidos
como el Desierto de Mojave, California y Desierto de Chihuahua, Nuevo México (Fierer et al.,
2012).

En las CS del Gran Desierto de Altar, 14 géneros del orden Halobacterales fueron identificados,
de entre ellos: Halorubrum, Natronorubrum, Natronomonas, Natronoarchaeum y Halohasta han
sido identificadas en lagos hipersalinos, tanto en desiertos calidos de Iran y China (Naghoni et
al., 2017 ; Yin et al., 2020 y Xue et al., 2021), como en desiertos frios de la Antartica (Tschitschko
et al., 2016 y Williams et al., 2017) y Haloterrigena, una arquea haldéfila y tolerante al perclorato
previamente aislada de halita en el desierto de Atacama en Chile (Flores et al., 2020) y de costras
de sal subterraneas en una mina (Chen et al., 2019) y un lago salino en China (Liu et al., 2022).
También el género Haloparvum ha sido previamente identificado en costras de sal en un desierto
Africano (Bachran et al., 2019) en condiciones similares a las halladas en las CS del Gran Desierto
de Altar, Sonora.

Las arqueas mas frecuentemente encontradas en ambientes extremos en temperatura y con
elevada radiacion, corresponden a los géneros Pyrococcus (DiRuggiero et al., 1997),
Thermococcus (Jolivet et al., 2004) y Halobacterium no encontradas en el presente estudio. La
limitada diversidad de arqueas en las muestras de TC y DA puede deberse a que los oligos
utilizados en la amplificacién de las regiones V3-V4 del gen ribosomal 16S, son especificos para
bacterias, lo cual disminuye la probabilidad de identificar arqueas. Para este estudio, a pesar de
gue, el objetivo no era estudiar la diversidad de arqueas presentes en las muestras, se encontrd
una gran abundancia de éstas en las muestras de CS, por lo cual, un estudio posterior, enfocado
a estudiar la diversidad de arqueas en estas regiones, seria importante.

Arboles Filogenéticos

Los arboles filogenéticos de las distintas muestras de desiertos analizadas, mostraron
concordancia; con una mayor diversificacion de los filos bacterianos, que segun se reporta, estan
ampliamente distribuidos en ambientes aridos. Estos filos bacterianos fueron: Actinobacteriota,
Bacteroidota, Firmicutes y Proteobacteria. La capacidad de estos filos bacterianos para sobrevivir
y adaptarse a una amplia variedad de ambientes, coincide con la gran cantidad de taxones de
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estos filos que estuvieron presentes en TC, DA y CS. Actinobacteriota con 73 géneros
distribuidos en 5 clase, Bacteroidota con 34 géneros de una sola clase, Firmicutes con 51
géneros pertenecientes a 3 clases y Proteobacteria con 92 géneros distribuidos en dos clases;
en las muestras analizadas.

Uno de los filos con mayor nimero de representantes, fue Actinobacteria. Los miembros este filo
estdn ampliamente distribuidos en diferentes entornos ecoldgicos, incluidos habitats extremos
de ecosistemas acuaticos y terrestres (Qin et al., 2011 y Goodfellow et al., 2018). En comparacion
con las actinobacterias de habitats templados, la estructura de la comunidad, la diversidad, las
actividades biolégicas y los mecanismos de adaptacion ambiental de esas actinobacterias
extremas son relativamente poco estudiados. Estas actinobacterias representan un area de
oportunidad para estudiar a profundidad, pues son fuentes potenciales de metabolitos para su
explotacién en medicina, agricultura e industria; ademas éstas son las principales productoras
de farmacos derivados de microbios (Barka et al., 2015).

Diversidad

La diversidad alfa se estimé por medio de dos indices, el indice de Shannon y el indice
filogenético de Faith. Se encontré una diferencia significativa entre la diversidad bacteriana de
TC y de DA del desierto de Altar con las CS del Desierto de Sonora (*P=0.05), teniendo éstas
tltimas muestras una menor diversidad. Las distintas condiciones de las muestras pueden ser
un factor clave en estas diferencias de diversidad, las elevadas concentraciones de sal en las
muestras de CS pueden estar seleccionando s6lo a aquellos pocos taxones con capacidad de
estar presentes en condiciones tan inhdspitas. Dos de los taxones que ocuparon casi el 50% de
la abundancia relativa de las identificaciones a nivel de género en estas muestras (CS) fueron
Natronococcus y Halalkalicoccus, arqueas altamente hal6filas que se han encontrado en
ambientes salinos de suelo y cuerpos de agua.

A pesar de que muchas bacterias conocidas y reportadas en desiertos del mundo que fueron
identificadas en las muestras de sedimento arido de TC, DA y CS, la mayoria de las bacterias
gue aqui se reportan, son poco estudiadas y no han sido identificadas en otras regiones aridas;
un ejemplo es Dongia, un género bacteriano mesoéfilo presente en sitios como suelo de regiones
templadas y agua dulce, con crecimiento 6ptimo a 37° de temperatura y a pH neutro (Kim et al.,
2016). Un estudio metagenémico completo, seria de gran utilidad para descubrir los genes
implicados en la supervivencia de estos microorganismos en estos ambientes extremos, y nos
permitiria inferir mas, acerca de lo que estan haciendo y como se comportan, los ciclos
biogeoquimicos implicados en sus metabolismos y sus relaciones interespecificas.

Los Azufres, Michoacan

Composicién bacteriana

Géneros bacterianos pertenecientes a los filos Proteobacteria, Actinobacteriota, Acidobacteriota
y Firmicutes, fueron identificados en MM y en BT. En las muestras MM se encontraron dos
especies del género Metallibacterium, también reportado por Bolivar-Torres (2021) en la region
de MM, en LA. Bacterias del género Metallibacterium han demostrado una adaptacion a diversos
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ambientes con valores de pH variables. El crecimiento en biofilms o sedimentos también parece
ser un rasgo comun, que se piensa, esta relacionado con su capacidad de adaptarse a diferentes
valores de pH a través de la formacién de micro-nichos de pH (Bartsch et al., 2017), lo cual
explicaria su presencia en LA, donde se presentan valores de pH variables entre regiones
cercanas.

Otro género encontrado en el presente estudio es Acidocella, género que comprende un extenso
grupo de bacterias gramnegativas aerobicas, acidofilas que pertenecen a la clase
Alphaproteobacteria (Kishimoto et al., 1995). Se han identificado taxones cercanos
filogenéticamente a Acidocella tanto en ambientes de drenaje de minas naturales como
ambientes acidos que exhiben altos niveles de metales pesados (Johnson et al., 2001, Hallberg
et al., 2006, Lear et al., 2009 y Lu et al., 2010). Ademds, Servin-Garciduefias y colaboradores en
2013, secuenciaron el genoma de una cepa de Acidocella sp MX-AZ02 de los LA, la cual se
descubrid, que codifica anhidrasas carboénicas, que pueden proporcionar un medio para hacer
frente a los bajos niveles de CO; en aguas &cidas.

Uno de los taxones mas abundantes en las muestras de BT, fue el género Ferrimicrobium,
conocido por ser oxidante del hierro. Este género ha sido aislado de ambientes como minas de
pirita en el norte de Gales, Reino Unido (Johnson et al 2009), hasta del microbioma de Parys
Mountain (Anglesey, Reino Unido). Ferrimicrobium ha sido encontrada principalmente en sitios
de desechos acidos de minas, en algunos casos junto a otros géneros como Acidocella,
Acidithiobacillus y Leptospirillum (Sheng et al., 2016), géneros también encontrados en el
presente estudio. Ademas, también se encontr6 este género en LA en estudios previos, aunque
no en una abundancia tan alta como en el presente trabajo (Bolivar-Torres, 2021).

Brito y colaboradores en 2014 también encontraron un predominio de bacterias implicadas en los
ciclos biogeoquimicos del azufre y el hierro (Rhodobacter, Acidithiobacillus, Thiomonas,
Desulfurella y Thermodesulfobium). Anteriormente se habian detectado concentraciones altas de
hierro en algunos microambientes del campo geotérmico de LA, y en estudios metagendmicos
subsecuentes, se identificaron genes transportadores de hierro en el genoma de Arqueas
Sulfolobales (Servin-Garciduefias, 2015). Asi como ATPasas de transporte de metales pesados
y otros genes de resistencia a cobalto/zinc y cadmio (Servin-Garciduefias, 2015).

En MM, en estudios previos, también se detectaron genes involucrados en mecanismos de
incorporacién y oxidacion de hierro, por lo que es evidente la importancia de este tipo de rutas en
ambientes hidrotermales (Bolivar-Torres, 2021) y concuerda con la presencia en tan alta
abundancia de una especie con este tipo de metabolismo.

En el presente trabajo Ferrimicrobium y estas otras bacterias detectadas, podrian estar utilizando
elementos como el hierro y el azufre en su metabolismo, como parte de sus funciones en el
ecosistema. Sin embargo una medicion de los parametros fisicoquimicos y de la presencia de
estos elementos en las muestras, serian necesarias para corroborarlo.

Por otro lado, y aunque el objetivo central del presente proyecto es estudiar la composicion
bacteriana, la omision de los filtros de secuencias de arqueas de las muestras, permitio identificar
algunos géneros pertenecientes a los phyla Micrarchaeota (Candidatus Micrarchaeum),
Crenarchaeota (Acidianus) y Thermoplasmatota (Ferroplasma). El arquea del género Acidianus,
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reportada en el presente trabajo, ya habia sido encontrada en una solfatara acida en LA, con una
identificacion a la cepa A. infernus (Servin-Garciduefias, 2015), ademas ha sido ampliamente
reportada como una arquea termofilica extremadamente acidofila y se han aislado especies de
este género de solfataras acidas en campos geotérmicos continentales (Plumb et al., 2007 y
Bertran et al., 2020).

Nuevas identificaciones

Ademas de los grupos taxondmicos consistentes con estudios previos, encontramos 84 nuevos
géneros no reportados previamente en LA. De estos géneros, algunos ya han sido encontrados
en ambientes hidrotermales similares, entre los que destacan Acidicapsa, previamente aislado
de aguas acidas ricas en metales (Falagan et al., 2017), Tepidiphilus aislado de una fuente termal
en India (Poddar et al., 2016), Chthonomonas aislado de aguas termales acidas con alto
contenido de arsénico (Jiang et al., 2016), Alteromonas aislada de un respiradero hidrotermal de
aguas profundas (Jin et al., 2018) y ambientes marinos (Gago et al.,, 2021), Sulfuritalea
identificada en aguas termales alcalinas, en la India (Panda et al., 2016), Sulfurimonas y
Sulfuriferula bacterias oxidantes de azufre que se distribuyen globalmente, pero predominan
especialmente en ambientes hidrotermales de aguas profundas (Wang et al., 2021 y Arce-
Rodriguez et al., 2019), Roseiflexus identificada en las aguas termales de Yellowstone (Van Der
Meer et al., 2010), Schlegelella bacteria terméfila aislada de una fuente termal ubicada Taiwan
(Chou et al., 2006) Flavobacterium aislado de agua de manantial termal en Assam, India (Saha y
Chakrabarti, 2006) y Paracoccus aislado de sistemas hidrotermales de aguas poco profundas
frente a la isla Kueishantao (Ye et al., 2020).

Otro género ampliamente estudiado y distribuido en sitios termales en todo el mundo es
Anoxybacillus; especies de este género han sido reportadas y aisladas de regiones geotérmicas
en Turquia (Cihan, 2013), de sedimentos de una fuente termal en la caldera de Uzon, en
Kamchatka, Rusia (Rozanov et al., 2017), de aguas termales de la provincia de Yunnan en el
suroeste de China (Zhang et al., 2011), una fuente termal ubicada en el Tibet, China (Khan et al.,
2018) de una fuente de agua geotérmica en Dolni Bogrov, Bulgaria (Atanassova et al., 2008) y
hasta de sedimento de ventilas hidrotermales de aguas profundas del Océano Pacifico Oriental
(Cheng et al., 2021). Ademas de su importancia como nuevos extremofilos descubiertos, muchas
de sus enzimas termoestables han sido estudiadas por sus posibles aplicaciones biotecnoldgicas.

Existen ambientes geotérmicos distribuidos en todo el mundo. Un caso interesante son los
manantiales geotérmicos del Himalaya a gran altitud y muy bajas temperaturas, donde también
han sido identificadas comunidades microbianas. Ocho géneros encontrados en este trabajo, en
LA, han sido reportados en este ambiente hidrotermal frio: Enhydrobacter (Mahato et al., 2019),
Anoxybacillus, Bacillus, Brevundimonas, Burkholderia, Planococcus, Pseudomonas vy
Rhodanobacter (Sahay et al., 2017), de los cuales Enhydrobacter y Planococcus tampoco habian
sido identificados en Los Azufres, anteriormente.

Otros dos géneros encontrados en LA, Bdellovibrio y Bordetella han sido aislados de una fuente
termal del Himalaya a mas de 95° altas concentraciones de arsénico, metales y CO2 disuelto y
un bajo potencial de O2 (Sangwan et al., 2015). Otra bacteria que no se habia reportado antes
en esta region es Aguamicrobium, bacteria que ha sido aislada de marea contaminada con
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petréleo crudo (Jin et al., 2013) y una cepa de Aquamicrobium defluvii, ha sido caracterizada
como degradadora de hidrocarburos, psicrotolerante y halotolerante (Wang et al., 2015).
Bacteriovorax es un género que contiene una sola especie de bacteria en la familia
Bacteriovoracaceae, Bacteriovorax stolpii. Es un depredador que se alimenta de bacterias Gram-
negativas mas grandes (Jayasimhulu et al., 2007) tampoco se habia reportado anteriormente en
LA. Una bacteria del género Ulvibacter, Ulvibacter antarcticus ha sido aislada del agua de mar
costero antartico (Choi et al 2007) y Ulvibacter marinus, aislado del agua de mar costera del Mar
Amarillo (Baek et al., 2014).

Se ha reportado en diversos estudios que hidrocarburos y bacterias degradadoras de
hidrocarburos se encuentran en las regiones hidrotermales de aguas profundas del mundo. De la
region hidrotermal de la dorsal mesoatlantica sur se reporta que las bacterias degradadoras de
hidrocarburos dominantes pertenecian a Nitratireductor, Pseudonocardia, Brevundimonas y
Acinetobacter (Ma et al., 2021). De entre estos géneros, Brevundimonas y Acinetobacter fueron
identificadas en el presente estudio en LA, siendo el primero de estos géneros, un nuevo registro
para esta region.

Una bacteria evolutivamente antigua de la clase Aquificales, del género Sulfurihnydrogenibium,
domina las comunidades microbianas filamentosas en sistemas de aguas termales poco
profundos en todo el mundo (Dong et al., 2019). Sulfurihidrogenibium es una bacteria oxidante
de azufre extremadamente termofila, facultativamente heter6trofa identificada en sitios
geotérmicos como el Parque Nacional de Yellowstone (Nakagawa et al., 2005), una fuente termal
islandesa (Flores et al., 2008), aguas termales de Nakabusa, Japén (Kubo et al., 2011), agua
caliente del acuifero subterraneo en una mina de oro japonesa (Takai et al., 2003), aguas
termales terrestres en las Azores Portugal (Aguiar et al., 2004) y en Geyser Valley y Uzon Caldera,
en Kamchatka, Rusia (O'Neill et al., 2008).

Otro género de interés que no se habia reportado antes fue Legionella, reportada anteriormente
en mdultiples sitios de aguas termales en todo el mundo; principalmente usados como sitios
turisticos y de recreacion (Hsu et al., 2006). Debido a que es una bacteria patdgena causante de
enfermedades como Legionaria o enfermedad de Legionario y fiebre de Pontiac, su prevalencia
ha sido usada como pardmetro para saber la calidad del agua en estos sitios (Huang et al., 2006).

Andlisis de diversidad

En las muestras MM, las abundancias entre géneros estdn mas equitativamente distribuidas, lo
cual determina una mayor diversidad alfa que en las muestras BT. En MM, el género
sobresaliente es Acidisoma con poco menos de un 10% de la abundancia relativa, seguida por
Thiomonas y Acidithiobacillus con aproximadamente un 7% y 5% respectivamente. Estos géneros
ya han sido reportados en estudios previos realizados en el campo geotérmico de LA, por colegas
de nuestro laboratorio, en muestras de manantiales de la region de MM (Bolivar-Torres, 2021).

Algunos autores mencionan que la diversidad de especies suele ser relativamente baja en
ambientes termales, con uno o unos pocos microorganismos predominantes, (Nunoura et al.,
2011 y Nelson et al., 2011) esto parece ocurrir en las muestras BT; sin embargo no parece

58



concordar con las muestras MM, que poseen una mayor diversidad, esto a pesar de que las
condiciones mas extremas se encuentran en MM, con 56°C y pH de 3.8.

Otros de los taxones mas comunmente encontrados dentro de los hébitats térmicos, incluyen
organismos fotosintéticos como Chlorobi, Chloroflexi y Cyanobacteria (Swingley et al., 2012 y
Bhaya et al., 2012) de los cuales en el presente estudio, s6lo se encontr6 el filo Chloroflexi, con
una abundancia baja en ambos tipos de muestras. El filo Cloroflexi, se ha encontrado ademas,
como el mas abundante de los fotétrofos anoxigénicos en otros ambientes similares (Martinez et
al., 2019), pero debido a que las muestras tomadas para este estudio no eran de sedimentos
fotosintéticos, la abundancia de estos grupos fue escasa.

Se han detectado altas concentraciones de arsénico en distintas areas geotérmicas del mundo
(Armienta y Segovia, 2008). En LA previamente, se han identificado genes implicados en la
resistencia a metales pesados como arsénico, cromo, mercurio y niquel, de metagenomas
obtenidos de las regiones estudiadas en el presente estudio. Aeromonas, un género bacteriano
con capacidad de reduccion y resistencia al arsénico, fue identificado en el presente estudio en
LA. Un analisis del genoma realizado por Min y colaboradores en 2021, sugiere que el sistema
de resistencia al arsénico estd ampliamente presente en el género Aeromonas, lo cual explica su
presencia en el presente estudio.

Los ambientes hidrotermales han sido considerados durante mucho tiempo, como sitios
potenciales del origen de la vida (Des Marais et al., 2019). La presencia de volcanes y agua
congelada en Marte se conoce desde la década de 1960 y se deduce que probablemente hubo
fuentes termales en Marte cuando los volcanes estaban activos (Deamer y Georgiou, 2015). Por
esta razén, los ambientes hidrotermales, son de gran interés en la Astrobiologia; el estudio de las
bacterias que los habitan, podria darnos indicios de cémo pudo haber sido 0 como podria ser la
vida, en cuerpos planetarios distintos a la Tierra.

Aunque el objetivo del presente trabajo nunca fue realizar una comparacién entre los diferentes
ambientes, existen algunos géneros bacterianos que fueron identificados tanto en la regién
desértica de TC, como en la region del campo geotérmico de LA, en Michoacan. Géneros como:
Bdellovibrio, Blastococcus, Candidatus Koribacter, Corynebacterium, Kocuria, Methylobacterium,
Micrococcus, Pseudarthrobacter, Roseiflexus, Rubellimicrobium, Solirubrobacter,
Staphylococcus, Sulfurimonas y Syntrophobacter. Los dos ambientes son muy distintos en
condiciones; por un lado LA es un ambiente hidrotermal somero de pH acido y mientras que TC
es un ambiente desértico, con baja humedad. Estos microorganismos identificados en ambos
sitios, son capaces de resistir las condiciones de temperaturas muy elevadas presentes en
comun, en ambos ambientes. Kocuria, por ejemplo, es un género del cual se ha documentado
una resistencia extrema mdultiple. Esta bacteria es alcaléfila, mesdfila y halotolerante con alta
resistencia a la radiacion UV-C y moderadamente resistente a la desecacion (Gholami et al.,
2015). Roseiflexus, otro género compartido entre TC y LA; es una bacteria fototrofica, anoxigénica
y termdfila que ha sido aislado de manantiales termales en todo el mundo, como aguas termales
del Valle de Barguzin, Rusia (Gaisin et al.,, 2015), Nakabusa, Japan (Hanada et al. 2002),
Yellowstone, Norteamérica (Van der Meer et al. 2010), por mencionar algunos, pero también se
ha identificado a este género en ambientes desérticos, formando comunidades de hipolitos,
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(microorganismos gque habitan la parte inferior de las rocas) junto a algunas Cyanobacteria (Lacap
et al., 2011).

Por otro lado, Corynebacterium es el Unico género de la familia Corynebacterium. Es uno de los
géneros mas numerosos de Actinobacteria; en la actualidad se han identificado alrededor de 80
especies pertenecientes al género Corynebacterium, de las cuales unas 53 se han asociado con
infecciones en humanos y animales (Rudresh et al., 2015) y muchas de ellas son parte de la
microbiota saprofita de la piel humana (Collins et al., 2004). Son bacterias grampositivas, no
formadoras de esporas (Collins, 2004) y aunque también se han encontrado especies de
Corynebacterium de vida libre en suelo y agua, previamente (Yassin et al., 2003), la mayoria de
las especies de este género, son huéspedes habituales del microbioma humano, por lo que
también existe la posibilidad de cierta contaminacion humana con las muestras.

A pesar del conocimiento previo sobre estos grupos taxondémicos en otros sitios termales y
desérticos del mundo, desconocemos la razon exacta de la presencia de estas bacterias, en
ambos ambientes. Seguramente la capacidad de resistir multiples parametros extremos, les
permiten habitar en las aguas termales acidas del campo geotérmico de LA, asi como la region
arida de TC. Un estudio metagenémico posterior, podria dar luz acerca de los mecanismos
potenciales de resistencia a estas condiciones, que se encuentran codificados en su genoma.

9. CONCLUSIONES

Tierra Caliente, Michoacan y el Gran Desierto de Altar, Sonora

¢ Lacomposicion taxondmica en las muestras de desierto, estuvo distribuida principalmente
entre los filos Actinobacteriota, Proteobacteria, Chloroflexi, Bacteroidota y Firmicutes;
mientras que las arqueas identificadas fueron pertenecientes a los filos Halobacterota,
Thermoplasmatota y Chrenarchaeota.

e Ladiversidad bacteriana de TC y de las DA del desierto de Sonora, fue significativamente
mayor a la diversidad de las CS del desierto de Sonora, lo cual probablemente es debido
a que la sal en las muestras de CS, es una condicién que genera presion adicional, que
s6lo unos pocos organismos son capaces de soportar; favoreciendo el crecimiento de
unas pocas especies sobre las demas.

¢ Muchos de los taxones anteriormente reportados en suelos desérticos coinciden con lo
reportado en este trabajo. Géneros como Rubrobacter, Microvirga, Bacillus,
Solirubrobacter, Geodermatophilus, Deinococcus, Nostoc y Chroococcidiopsis son
ampliamente estudiados y conocidos por poseer mecanismos de resistencia a ambientes
aridos, asi como las arqueas haldéfilas Natronococcus y Halalkalicoccus, consistentes con
ambientes altamente salinos y aridos del mundo.

e Hubo grupos taxonomicos compartidos entre las dos regiones desérticas estudiadas;
bacterias y arqueas que seguramente y debido a su capacidad para resistir las
condiciones ambientales adversas en comun, pueden sobrevivir y adaptarse a estos
desiertos.
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¢ Las comunidades microbianas del suelo de TC no habian sido analizadas antes, por lo
gue este estudio revela los primeros datos taxondmicos de bacterias xerdéfilas de esta
region de México.

e Las comunidades microbianas del suelo desprovisto de vegetacion del Gran Desierto de
Altar, Sonora, no habia sido analizada por medio de secuenciacion masiva de genes
ribosomales ARNr 16S, por lo que la informacion taxondmica obtenida, enriquece el
conocimiento actual de las comunidades xerofilas de desiertos mexicanos.

Los Azufres, Michoacan

La diversidad de bacterias de LA estuvo integrada principalmente por bacterias de los filos
Proteobacteria, Actinobacteriota, Acidobacteriota, Firmicutes. En las muestras de MM
también se encontr6 el filo de arqueas Thermoplasmatota, mientras que en BT fueron
identificadas arqueas de los filos Crenarchaeota y Thermoplasmatota.

El andlisis ANCOM muestra dos géneros con abundancia diferencial entre muestras de
distintos sitios, Ferrimicrobium y una bacteria méas de la clase Acidimicrobiia.

Los indices de Shannon y Faith muestran una mayor diversidad en las muestras de MM y una
menor diversidad en BT.

Hubo concordancia taxondmica en lo anterior reportado para LA con lo encontrado en el
presente trabajo, pero ademas se identificaron 84 géneros nuevos que no se habian reportado
antes, y los cuales concuerdan con otros ambientes geotérmicos en distintos lugares del
mundo.

A partir del presente estudio, se puede pensar en los analisis de secuenciacién de amplicones
de genes ribosomales, como una excelente aproximacién para saber qué organismos se
encuentran presentes en un ambiente.

10. PERSPECTIVAS

Tierra Caliente, Michoacan y el Gran Desierto de Altar, Sonora

Recuperar metagenomas de estos desiertos permitiria investigar acerca de los potenciales
genéticos de las bacterias y arqueas, implicados en la capacidad de sobrevivir en las
condiciones presentes en estas regiones, con baja humedad, alta radiacién solar y
temperaturas extremas.

Las arqueas se consideran especialistas en la utilizacion de la energia, por su capacidad de
sobrevivir en escasez de nutrientes (Blohs et al., 2019), por lo que un andlisis de genes
ribosomales dirigido a este grupo permitiria descubrir la verdadera diversidad de arqueas de
estas regiones, con estos organismos extremofilos por excelencia.

Se sugiere realizar muestreos adicionales para tomar pardmetros fisicoquimicos adicionales
gue pudieran permitir llevar a cabo analisis multivariantes, respuesta de las especies a
gradientes, etc.

En algunos desiertos del mundo como en Atacama en Chile, se han llevado a cabo estudios
estacionales o en casos de lluvia eventual. Este tipo de estudios pueden darnos informacion
adicional de la dindmica estacional microbiana y cémo estos eventos climaticos pueden tener
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efecto en la abundancia o presencia de ciertos grupos resistentes a estos cambios, lo cual
seria interesante considerar.

¢ Aunque los métodos convencionales de cultivo han sido superados por la secuenciacion
metagendmica, en el descubrimiento de nuevos microorganismos, por medio de la
secuenciacion de ADN ambiental, realizar diferentes cultivos minimos y enriquecidos, podria
ser una excelente forma de conocer la diversidad cultivable de esta region, que tampoco ha
sido estudiada aun.

e En México hay una gran extension de regiones éaridas de las cuales aun no se ha estudiado
el microbioma del suelo, estos desiertos mexicanos, representan una oportunidad para
estudiar la diversidad y potencial genético de las comunidades xerofilas microbianas.

Los Azufres, Michoacan

La diversidad microbiana de las dos regiones estudiadas en este trabajo, ya habian sido
analizadas por métodos metagenémicos anteriormente. El presente estudio pretendidé ayudar a
complementar la informacién taxondmica mediante un enfoque distinto. Sin embargo, debido a la
nueva informacion taxondémica descubierta, queda claro que aun puede haber grupos
taxonémicos sin descubrir en esta zona, por lo que algunos estudios adicionales, como la
secuenciacién de genes ribosomales enfocados a otros grupos taxondémicos como las arqueas o
algunos eucariotas, seria importante.
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ANEXO 1: Scripts del procesamiento de datos en QIIME2

Datos de Amplicones del gen ARNr 16S

El procesamiento fue el mismo tanto en los tres tipos de muestra de Desierto, como en
las muestras de los dos sitios del campo geotérmico de Los Azufres. Para las muestras
de Los Azufres, se utilizé la version QIIME2 v. 2020.8.0 y para las muestras de Desiertos,
la version QIIME2 v. 2022.2.0 que era la mas reciente en cada caso.

Para la asignacion taxonémica de Los Azufres, las 4 muestras de cada tipo se utilizaron
como réplicas para el mismo analisis y se procesaron por separado las muestras de
Manantiales de Maritaro y de Los Balnearios termales. Para las muestras de desierto se
hizo con las 3 réplicas de TC, 3 réplicas de las dunas del Desierto de altar y 2 réplicas de
las CS del desierto de Sonora, también por separado.

Adicional a esto, se llevd a cabo un analisis de diversidad alfa, beta entre sitios y un
analisis de abundancia diferencial ANCOM entre sitios.

#Primero les cambié los nombres a los archivos .fastq a formato casava, con el codigo:
#EJEMPLO:

#TC1 para TC, S1 para muestra 1y LOO1 para el lote, R1 y R2 para designar
#secuencias sentido y reversas respectivamente.

#Archivos:

#TC1_S1_L001_R2_001.fastq.gz
#TC1_S1_L001_R1_001.fastq.gz

#Para revisar calidades descomprimi los archivos:

nohup gunzip TC1_S1 1001 _R1 _001.fastq.gz &
nohup gunzip TC1_S1 L001 R2 001.fastq.gz &

#Después revisé las calidades con fastqc

nohup fastqc TC1_S1 L001 R1 00l.fastg TC1 S1 L001 R2 00l.fastg-o0. &

#Utilicé Trimomatic para filtrar y quitar adaptadores con el siguiente comando:

nohup java -jar Ruta del programa/trimmomatic-0.39.jar PE Ruta del archivo/Nombre del
archivol.fastq Ruta del archivo/Nombre del archivo2.fastq Nombre de salidal.Tp.fastq
Nombre de salidal.Tu.fastg Nombre de salida2.Tp.fastq Nombre de salida2.Tu.fastq
ILLUMINACLIP:TrueSeq3-PE.fa:2:30:10 LEADING:3 TRAILING:3
SLIDINGWINDOW:4:20 MINLEN:36 &

#Para hacer el filtrado con minimo puntaje de 20

#Luego obtuve los fastqc de cada archivo “tp” resultante, para revisarlas, con el
#comando siguiente, dentro de trimmomatic:

nohup fastqc Nombre de archivol.Tp.fastg Nombre de archivo2.Tp.fastq
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#Descargué y revisé los archivos .html en la red para corroborar.

#Ahora bajé los archivos tp, les cambio el nombre a los archivos al mismo formato
#cassava y los subi a la carpeta giime2. Estos archivos ya estan filtrados por calidad.
#Luego las comprimi a .gz para poder usarlas en el servidor en giime2.

gzip *.fastq

#A partir de este punto, activé giime2 en su Ultima version en el servidor:
#v. 2020.8.0/ v. 2022.2.0

conda activate giime2-2022.2

#Luego, para importar los archivos en formato cassava, desde la carpeta “giime2”:
giime tools import --type 'SampleData[PairedEndSequencesWithQuality]' --input-path
Ruta de los archivos --input-format CasavaOneEightSingleLanePerSampleDirFmt --
output-path demux-paired-end.qza

#Y después corri el siguiente comando para generar un archivo de visualizacion:

giime demux summarize --i-data demux-paired-end.gza --o-visualization demux-paired-
end.qzv

#Descargué “demux-paired-end.qzv” y lo visualicé, corroborando que todas las
#secuencias estan por arriba de un puntaje de 20.

#Se llevd a cabo la eliminacién de ruido y de quimeras con DADA2, cortando las
#secuencias hasta una longitud de 290 ya que hasta ese numero conservan buena
#calidad.

giime dada2 denoise-single --i-demultiplexed-seqs demux-paired-end.qza --p-trim-left O -
-p-trunc-len 290 --p-n-threads 22 --output-dir DadaZ2 --verbose

#Me meti a mi carpeta nueva que se creé "Dada2" y corri el siguiente comando para
#hacer la asignacion taxonomica:

giime feature-classifier classify-consensus-vsearch --i-query Ruta del archivo/silva-138-
99-segs.qza --i-reference-taxonomy Ruta del archivo/silva-138-99-tax.qza --p-threads 22
--output-dir vsearch_tax --verbose

#Después el siguiente comando para generar la tabla de informacion visualizable hasta
#este paso:

giime feature-table summarize --i-table table.gza --o-visualization table.qzv
#Y el siguiente comando para ver la tabla resumen del proceso de denoising:

giime metadata tabulate --m-input-file denoising_stats.qza --o-visualization
denoising_stats.qzv
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#Después visualicé el archivo .qzv resultante, para tomar los datos de numero de
#secuencias filtradas y resultantes.

#Para llevar a cabo el analisis filogenético, llevé a cabo los siguientes pasos.
## Alineamiento

giime alignment mafft --i-sequences representative_sequences.qza --p-n-threads 22 --
verbose --o0-alignment alig.qza &

### Filtrar alineamiento

giime alignment mask --i-alignment alig.gza --o-masked-alignment masked.gza --verbose
&

##HHE Filogenia

nohup giime phylogeny Fast Tree --i-alignment masked.qza --p-n-threads 22 --o-tree
tree.qza &

##HDentro Vsearch_taxonomy
giime tools export --input-path classification.gza --output-path taxonomy
giime metadata tabulate --m-input-file classification.gza --o-visualization classification.qzv

#0Obtuve la metadata del archivo de visualizacion “demux-paired-end.qzv” Para utilizar el
siguiente comando y obtener informacion taxonémica visualizable:

giime taxa barplot \
--i-table table.qza\
--i-taxonomy classification.qza \
--m-metadata-file Ruta de archivo/metadata.tsv \
--0-visualization taxa-bar-plots.qzv

#Ahora visualicé el archivo “taxa-bar-plots.qzv” en: https://view.qiime2.org/

#Para generar el arbol filogenético, utilicé el comando:

giime phylogeny align-to-tree-mafft-Fast Tree --i-sequences filtered-sequences/filtered-
rep-seqs.gza --o-alignment aligned-rep-seqgs.gza --o-masked-alignment masked-aligned-
rep-segs.gza --o-tree unrooted-tree.qza --o-rooted-tree rooted-tree.qza

#Después:

giime diversity alpha-rarefaction --i-table filtered-sequences/table.qza --o-visualization
alpha-rarefaction.qzv --p-max-depth 62487

#EI dato de max depth lo obtuve de table.qzv
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#Y luego visualicé en https://view.giime2.org
#Luego obtuve el arbol filogenético con el comando:

giime empress community-plot --i-tree rooted-tree.qza --i-feature-table filtered-
sequences/table.qza --m-sample-metadata-file
/Partl/Iservin/Cristal/tierra_caliente/metadata.tsv --m-feature-metadata-file
classification.qza --o-visualization rooted-tree.qzv

#Para obtener alfa y beta diversidad, se utilizaron los siguientes comando:

giime empress community-plot --i-tree rooted-tree.qza --i-feature-table Ruta de
archivo/table.gza --m-sample-metadata-file Ruta de archivo/metadata.tsv --m-feature-
metadata-file classification.qza --o-visualization rooted-tree.qzv

giime diversity core-metrics-phylogenetic --i-phylogeny rooted-tree.qza --i-table Ruta de
archivo /table.qgza --p-sampling-depth 8100 --m-metadata-file Ruta de
archivo/metadata.tsv --output-dir diversity-metrics-results

giime diversity alpha-group-significance --i-alpha-diversity diversity-metrics-
results/faith_pd_vector.gza --m-metadata-file Ruta de archivo/metadata.tsv --o-
visualization diversity-metrics-results/faith-pd-group-significance.qzv

giime diversity alpha-group-significance --i-alpha-diversity diversity-metrics-
results/shannon_vector.qza --m-metadata-file Ruta de archivo/metadata.tsv --0-
visualization diversity-metrics-results/shannon-group-significance.qzv

#La diversidad beta se midi6 con el método UNIFRAC Ponderado que considera las
#abundancias. Dada la matriz de distancias, podemos agregar significancia estadistica
#usando un PERMANOVA, entonces, para la caracteristica “sitio” se llevé a cabo con el
#siguiente comando:

giime diversity beta-group-significance --i-distance-matrix diversity-metrics-
results/weighted_unifrac_distance_matrix.qza --m-metadata-file Ruta de
archivo/metadata.tsv --m-metadata-column sitio --o-visualization diversity-metrics-
results/weighted-unifrac-sitio-significance.qzv --p-pairwise

giime beta-phylogenetic --i-phylogeny rooted-tree.qza --i-table Ruta de archivo/table.qza
--p-sampling-depth 8100 --m-metadata-file Ruta de archivo/metadata.tsv --output-dir
diversity-metrics-results]

#Ahora obtuve el archivo de visualizacion del PCA con el comando:
giime emperor plot --i-pcoa diversity-metrics-results/weighted_unifrac_pcoa_results.gza -
-m-metadata-file Ruta de archivo/metadata.tsv --o-visualization diversity-metrics-

results/weighted-unifrac-emperor-sitio.qzv

Para el anélisis de abundancia diferencial DEICODE se utilizé el comando:
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giime deicode rpca --i-table Ruta de archivo/table.qza --p-min-feature-count 10 --p-min-
sample-count 500 --o-biplot ordination-Deicode.qza --o-distance-matrix distance-
Deicode.qza

#Para obtener el archivo de visualizacion:

giime emperor biplot --i-biplot ordination-Deicode.qza --m-sample-metadata-file Ruta de
archivo/metadata.tsv --m-feature-metadata-file classification.gza --o-visualization
biplot.qzv --p-number-of-features 8

#Dada la matriz de distancias, podemos agregar significancia estadistica usando un
#PERMANOVA, entonces, para la caracteristica “sitio” se llevd a cabo con el siguiente
#comando:

giime diversity beta-group-significance --i-distance-matrix distance-Deicode.qza --m-

metadata-file Ruta de archivo/metadata.tsv --m-metadata-column sitio --p-method
permanova --o-visualization BodySite_significance-Deicode.qzv

Se utilizé el analisis ANCOM para identificar las caracteristicas que son diferencialmente
abundantes en los grupos de muestra. Esta herramienta asume que menos del 25 % de
todas las funciones cambian entre grupos. Con el comando:

giime composition add-pseudocount --i-table Ruta de archivo/table.qza --o-composition-
table ancom.gza

Y para visualizar:

giime composition ancom --i-table ancom.gza --m-metadata-file Ruta de
archivo/metadata.tsv --m-metadata-column sitio --o-visualization ancom-sitio.qzv
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ANEXO 2: Géneros identificados en Los Azufres Michoacan, sin identificaciones en

antecedentes previos.

Dominio Filo Clase Orden Familia Género

Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae Acidicapsa
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae Acidipila
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pasteurellales Pasteurellaceae Actinobacillus
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Aeromonadales Aeromonadaceae Aeromonas
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Alteromonadaceae Alteromonas
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Amaricoccus
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Amylibacter
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Anoxybacillus
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Rhizobiaceae Aguamicrobium
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Acidocella
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bacteriovoracales Bacteriovoracaceae Bacteriovorax
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bdellovibrionales Bdellovibrionaceae Bdellovibrio
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Frankiales Geodermatophilaceae Blastococcus
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Alcaligenaceae Bordetella
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Bosea

Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Brevibacteriaceae Brevibacterium
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacterales Caulobacteraceae Brevundimonas
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Amoebophilaceae Ca. Amoebophilus
Bacteria Patescibacteria Parcubacteria ND ND Ca. Kaiserbacteria
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Koribacteraceae Ca. Koribacter
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rickettsiales Rickettsiaceae Ca. Megaira
Bacteria Patescibacteria Parcubacteria ND ND Ca. Moranbacteria
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Gammaproteobacteria | ND Ca. Ovatusbacter
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Paracaedibacterales Paracaedibacteraceae Ca. Paracaedibacter
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Solibacterales Solibacteraceae Ca. Solibacter
Bacteria Armatimonadota Chthonomonadetes Chthonomonadales Chthonomonadaceae Chthonomonas
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Weeksellaceae Cloacibacterium
Bacteria Actinobacteriota Coriobacteriia Coriobacteriales Coriobacteriaceae Collinsella
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Acetobacterales Acetobacteraceae Craurococcus
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Microbacteriaceae Curtobacterium
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Propionibacteriales Propionibacteriaceae Cutibacterium
Bacteria Desulfobacterota Syntrophobacteria Syntrophobacterales Syntrophobacteraceae Desulfovirga
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Dietziaceae Dietzia

Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Rhodanobacteraceae Dyella

Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Enhydrobacter
Bacteria Firmicutes Bacilli Lactobacillales Aerococcaceae Facklamia
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Dysgonomonadaceae Fermentimonas
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Rhodocyclaceae Ferribacterium
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Flavobacterium
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae Granulicella
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Pasteurellales Pasteurellaceae Haemophilus
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Microbacteriaceae Herbiconiux
Bacteria Aquificota Aquificae Aquificales Aquificaceae Hydrogenobacter
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Hymenobacteraceae Hymenobacter
Bacteria Firmicutes Bacilli Staphylococcales Staphylococcaceae Jeotgalicoccus
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Kocuria

Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Kurthia
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Bacteria Verrucomicrobiota | Verrucomicrobiae Opitutales Opitutaceae Lacunisphaera
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Corynebacteriales Corynebacteriaceae Lawsonella
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Legionellales Legionellaceae Legionella
Bacteria Acidobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Microbacteriaceae Leucobacter
Bacteria Thermotogota Thermotogae Mesoaciditogales Mesoaciditogaceae Mesoaciditoga
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Methylobacterium
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Micrococcus
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Enterobacterales Morganellaceae Morganella
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Neisseriaceae Neisseria
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae Occallatibacter
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Paludibacteraceae Paludibacter
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Stappiaceae Pannonibacter
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Paracoccus
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Planktomarina
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae Planococcus
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Porphyromonadaceae Porphyromonas
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Micrococcaceae Pseudarthrobacter
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Micropepsales Micropepsaceae Rhizomicrobium
Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales | Peptostreptococcaceae | Romboutsia
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Beijerinckiaceae Roseiarcus
Bacteria Chloroflexi Chloroflexia Chloroflexales Roseiflexaceae Roseiflexus
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Rubellimicrobium
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Schlegelella
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Solirubrobacterales Solirubrobacteraceae Solirubrobacter
Bacteria Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae Sphingopyxis
Bacteria Spirochaetota Spirochaetia Spirochaetales Spirochaetaceae Spirochaeta
Bacteria Firmicutes Bacilli Staphylococcales Staphylococcaceae Staphylococcus
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Sulfurimonadaceae Sulfuriferula
Bacteria Aquificota Aquificae Hydrogenothermales Hydrogenothermaceae Sulfurihydrogenibium
Bacteria Campilobacterota | Campylobacteria Campylobacterales Sulfurimonadaceae Sulfurimonas
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Rhodocyclaceae Sulfuritalea
Bacteria Desulfobacterota Syntrophobacteria Syntrophobacterales Syntrophobacteraceae Syntrophobacter
Bacteria Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderiales Hydrogenophilaceae Tepidiphilus
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteriota Micrococcales Intrasporangiaceae Terrabacter
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriotae Acidobacteriotales Acidobacteriotaceae Terriglobus
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Ulvibacter

*ND=No determinado **Ca. =Candidatus
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ANEXO 3: Articulos publicados

Bacterial Diversity Profiling of Desert Sand from Tierra Caliente, Mexico, Based on 16S

rRNA Gene Amplicon Sequencing

Ramos-Madrigal, C., Martinez-Romero, E., Tapia-Torres, Y., & Servin-Garciduefias, L. E.
(2022).Bacterial Diversity Profiling of Desert Sand from Tierra Caliente, Mexico, Based on
16S rRNA Gene Amplicon Sequencing. Microbiology resource announcements, 11(9),
e0078222. https://doi.org/10.1128/mra.00782-22

El microbioma de la arena de la region desértica de Tierra Caliente en Michoacén habia
permanecido inexplorado hasta el momento. Los analisis de una primera muestra tomada
de sedimento desértico en esta region permitieron identificar un gran nimero de taxones
bacterianosque coinciden con aquellos encontrados en otras regiones desérticas del
mundo.

En este articulo se describen los métodos empleados para la secuenciacion de
amplicones de genes ribosomales 16S de una muestra localizada en la Reserva de la
Bidsfera Zicuiran- Infiernillo, en Tierra Caliente, asi como el procesamiento bioinformatico
que se llevo a cabo y losgrupos taxondmicos mas abundantes, identificados en la
muestra. Fueron encontradas bacteriasy arqueas, dentro de las cuales, Figuran algunas
de las mas conocidas por su capacidad de resistencia a condiciones desérticas.
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Bacterial Diversity Profiling of Desert Sand from Tierra Caliente,
Mexico, Based on 16S rRNA Gene Amplicon Sequencing

Cristal Ramos-Madrigal,® (2 Esperanza Martinez-Romero,? Yunuen Tapia-Torres,? Luis E. Servin-Garciduefas®

aLaboratorio de Microbidémica, Escuela Nacional de Estudios Superiores Unidad Morelia, UNAM, Morelia, Michoacan, México

bPrograma de Ecologia Gendmica, Centro de Ciencias Gendmicas, UNAM, Cuernavaca, Morelos, México

ABSTRACT Tierra Caliente is an arid region in Mexico, representing a reservoir of under-
studied xerophilic bacteria. Here, we report the bacterial amplicon sequencing characteriza-
tion of desert sand collected from the Zicuiran-Infiernillo Biosphere Reserve within Tierra
Caliente. Bacteria known to be resistant to desiccation and high radiation were detected.

eserts are one of the most common biomes in the world, covering about a fifth of the

surface of the planet (1). Xerophilic microorganisms are extremophiles that can survive
and grow with low water availability, conditions present in arid environments, and their study
is relevant for understanding resistance mechanisms (2). In Mexico, the Tierra Caliente region
contains low-elevation areas characterized by high temperatures and low precipitation. The
bacterial diversity of this region has remained unexplored until recently.

A 30-g sample of surface sand was collected from the Zicuiran-Infiernillo Biosphere
Reserve (18°46'30"N, 102°0'52"W; 170 m above sea level [masl], 35°C, and 50% humidity), in
the region of Tierra Caliente, Michoacan, in October 2021. Sand was collected at a maximum
depth of 1 cm using a disinfected and flame-sterilized shovel, sterile gloves, and face masks
and stored in sterile 50-mL Falcon tubes. DNA extraction was performed using the DNeasy
PowerSoil Pro kit (Qiagen) following the manufacturer’s instructions. The V3 to V4 region of
bacterial 16S rRNA genes was amplified using the primers 341F (5'-CCTACGGGNGGCWGCAG-
3’) and 805R (5'-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3') (3). The PCR protocol comprised an initial
denaturation at 95°C for 3 min, 25 cycles at 95°C for 30 s, annealing at 55°C for 30 s, and exten-
sion at 72°C for 30 s, followed by a final extension at 72°C for 5 min. The PCR products were
purified using AMPure XP beads (Beckman Coulter, Inc, Fullerton, CA, USA); the Nextera XT
index kit (llumina) was used for library preparation, and the resulting sample was quantified
using the Qubit double-stranded DNA (dsDNA) assay kit (Life Technologies, USA). Sequencing
was performed using a MiSeq platform with 300-bp paired-end format (Macrogen Co., Seoul,
South Korea). The reads were assessed using FastQC v.0.11.8 (with default settings) (4) and
were filtered for quality (scores of =Q20) and adaptor sequences using Trimmomatic v.0.39
(5). The reads were further processed using the QIIME2 v.2020.8.0 pipeline (6, 7). The q2-dada2
plugin and denoise-single method (8) were used to eliminate noise and chimeras. Amplicon
sequence variants (ASVs) were taxonomically assigned using the g2-feature-classifier plugin
and the dlassify-consensus-vsearch method (9) with the SILVA database v.138 SSURef Nr99
(10) as the reference.

The raw sequencing output was 198,556 paired-end reads. After filtering, 98,885 high-
quality reads clustered in 1,500 valid ASVs. Taxonomic assignment showed the predominance
of the phylum Actinobacteriota (35.60%), followed by the phyla Proteobacteria (13.77%),
Chlorofiexi (12.95%), Acidobacteriota (9.30%), Firmicutes (7.07%), Planctomycetota (6.22%),
Bacteroidota (3.54%), and Gemmatimonadota (3.13%). This bacterial profile is consistent
with those of other arid regions (11-18). The most abundant genera were Rubrobacter
(7.7%), Microvirga (2.26%), Bacillus (2.15%), Solirubrobacter (1.48%), and Geodermatophilus
(1.26%), some of which contain bacteria that have been reported to be highly resistant
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to radiation (19, 20). The data also showed archaeal sequences (fewer than 0.1%) corresponding
to the phyla Thermoplasmatota and Crenarchaeota.
This 16S rRNA gene amplicon sequencing profile is the first reported within this extreme
arid region and a valuable resource for future microbial diversity research on Mexican deserts.

Data availability. The sequencing data have been deposited in the Sequence Read
Archive (SRA) under the accession number SRR19787797 (BioProject accession number
PRINA851896).
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Metagenome-Assembled Genome of Acidibrevibacterium fodinaquatile FLAOL from

Fumarole Sediments from the Los Azufres Geothermal Field

Bolivar-Torres, H. H., Marin-Paredes, R., Ramos-Madrigal, C., & Servin-Garciduefas,
L. E. (2022). Metagenome-Assembled Genome of Acidibrevibacterium fodinaquatile
FLAO1 from Fumarole Sediments from the Los Azufres Geothermal Field. Microbiology
resource announcements, e0082322. Advance online publication.
https://doi.org/10.1128/mra.00823-22

La diversidad gendmica bacteriana de distintos sitios de manantiales termales vy
fumarolas del campo geotérmico de Los Azufres ha sido analizada por nuestro grupo de
trabajo desde hace algunos afios, en el laboratorio de Microbidmica de la ENES, Morelia
de la UNAM.

En este articulo, informamos un proyecto de secuenciacion del genoma de
Acidibrevibacterium fodinaquatile FLAO1 obtenido de un metagenoma de sedimento de
fumarolas termales de la region de Los Balnearios.
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Metagenome-Assembled Genome of Acidibrevibacterium
fodinaquatile FLAO1 from Fumarole Sediments from the Los

Azufres Geothermal Field

Hermes H. Bolivar-Torres,” Roberto Marin-Paredes,” Cristal Ramos-Madrigal,® ' Luis E. Servin-Garciduehas®

alaboratorio de Microbidémica, Escuela Nacional de Estudios Superiores Unidad Morelia, UNAM, Morelia, Michoacan, México

ABSTRACT The Los Azufres geothermal field contains diverse microbial communities
inhabiting thermal springs whose bacterial genomic diversity is being analyzed. Here, we
describe a metagenome-assembled genome of Acidibrevibacterium fodinaquatile FLAO1
obtained from fumarole sediment sequencing data. The genome contained genes for
carbon fixation, osmotic shock, and heavy metal resistance.

he genus Acidibrevibacterium belongs to the family Acetobacteraceae and was first

described in samples from acid mine drainage in China (1). To date, only the genome of
Acidibrevibacterium fodinaquatile strain G45-3 is available in the GenBank database. Here, we
report a draft genome sequence of Acidibrevibacterium fodinaquatile FLAO1 obtained from a
sediment metagenome.

A 20-gram fumarole sediment sample (56°C pH 3.8) was collected at the Los Azufres
geothermal field in Western Mexico (19.7816° N 100.6577° W) in April of 2019. Sediment
was collected at a maximum depth of 0.5 cm and stored in sterile 50 mL Falcon tubes. DNA
extraction was performed using the DNeasyPowerSoil Pro kit (Qiagen) following the manu-
facturer's instructions. A library was prepared using the TruSeq Nano DNA (350) prep kit
(lumina). The library was sequenced producing paired-end 250-bp reads on an lllumina
HiSeq2500 instrument (Macrogen Co., Seoul, South Korea). Reads were filtered for quality
(>Q30) with Trimmomatic v.0.39 (2). Reads were iteratively mapped against the A. fodina-
quatile G45-3 genome (GenBank GCA_003352165.1) using bowtie2 v.2.3.4.3 (3). Mapped
reads were assembled de novo with SPAdes v.3.15.2 (4). Contigs contamination was assessed
using CheckM v.1.0.13 (5). Scaffolding was performed with the MeDuSa v.1.6 web server
(http://combo.dbe.unifi.it/medusa) (6). Gap filling was done with GMcloser v.1.6.2 (7) and
sealer v.2.1.5 (8). The final assembly was reviewed with Quast v.5.0.2 (9). All tools were run
with default parameters. MAG annotation was performed using the NCBI Prokaryotic
Genome Annotation Pipeline (PGAP) v.5.2 (10). The 16S rRNA sequence similarity, average
nucleotide identity (ANI), and digital DNA-DNA hybridization (dDDH) values were calculated
using BLAST v.2.13.0 local service (11), JspeciesWS (https:/jspecies.ribohost.com/jspeciesws/
#analyse) (12), and the Genome-to-Genome Distance Calculator (GGDC) v.3.0 (https://ggdc
.dsmz.de/ggdc.php) (13), respectively.

A 3,760,223-bp draft MAG comprising 452 contigs (Ns, 62,809 bp), with a GC content of
65.5%, and genome coverage of 33x, was obtained. After scaffolding, the MAG consists of
57 scaffolds containing 3,779,387-bp (N5, 3,603,386). The MAG was estimated to be 99.25%
complete, with no detected contamination. MAG annotation predicted 3,786 genes, some
of them related to heat and osmotic shock, phosphate transport, and several ABC transporters.
In addition, genes predicted to be involved in carbon fixation, sulfur metabolism, and heavy
metal resistance were detected. Compared to the A. fodinaquatile G45-3 genome, 16S rRNA
sequence similarity (100%), ANI (98.43% %), and dDDH (87.30%) values (14) indicate that the
recovered MAG belongs to the species A. fodinaquatile. This study allowed the identification of
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the genus Acidibrevibacterium in the Los Azufres geothermal field. The obtained MAG may be
useful for comparative analyses.
Data availability. The MAG of Acidibrevibacterium sp. FLAOT and its annotation are
available in NCBI GenBank under accession numbers GCA_020418435 and JAIZPH000000000.
The MAG raw reads are available in NCBI Sequence Read Archive (SRA) under accession
number SRR15652788. Metagenomic sequencing data are available in SRA under accession
number SRR17356570 (BioProject number PRINA486381).
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