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Resumen

Los manglares son ecosistemas importantes debido a los multiples servicios
ecosistémicos que brindan, tales como proteccion costera y zonas de criaderos para
la fauna. Ademas, los sedimentos asociados a manglares albergan comunidades
microbianas que desempefian un papel importante en los ciclos biogeoquimicos y

participan en procesos de descomposicion y mineralizacion de la hojarasca.

La mayoria de las comunidades microbianas en muestras ambientales aun no
se han descrito y las técnicas microbianas tradicionales basadas en cultivos son
insuficientes para evaluar la diversidad taxonémica y funcional de las comunidades
microbianas asociadas a los sedimentos de manglares. Actualmente no se han
reportado estudios sobre la diversidad microbiana presente en sedimentos de
manglares ubicados en las costas del Océano Pacifico mexicano. Por lo tanto, el
presente trabajo describe la diversidad de bacterias y arqueas de sedimentos de
manglares recolectados en un humedal protegido dentro del area costera de Lazaro
Cardenas en el oeste de México. El analisis de diversidad microbiana se realiz6 a
través de la secuenciacion masiva de ampliaciones de genes 16S rRNA y analisis de

lecturas de secuencias.

Las lecturas de secuenciacion se procesaron utilizando el sistema QIIME2
para obtener informacion taxondmica sobre la comunidad microbiana. Los resultados
de la secuenciacion produjeron un total de 234,931 secuencias. La asignacion
taxondmica permitié la identificacion de 39 filos bacterianos y mostré el predominio de
Pseudomonadota, Bacteroidota, Desulfobacterota, Firmicutes, Verrucomicrobiota y
Chloroflexi. Los datos de secuenciacion también permitieron la identificacion de
lecturas de arqueas correspondientes a los filos Nanoarchaeota y Crenarchaeota. Los
principales filos identificados en este estudio fueron consistentes con otros estudios
de diversidad de bacterias y arqueas asociadas con sedimentos de manglares. En
este trabajo se logro clasificar a una pequena fraccion de lecturas a nivel de género y
ninguna a nivel de especie, lo que sugiere que existen bacterias y arqueas pendientes
de caracterizar en las muestras analizadas. Este estudio ayudara a futuras
investigaciones enfocadas en la caracterizacion y monitoreo molecular de las
comunidades microbianas asociadas a sedimentos de manglares, los cuales son

herramientas necesarias para formular estrategias eficaces de gestion y conservacion.



Abstract

Mangroves are important ecosystems because of the multiple ecosystem
services they provide, such as coastal protection and wildlife breeding areas. In
addition, mangrove-associated sediments host microbial communities that play an
important role in biogeochemical cycles and participate in litter decomposition and
mineralization processes.

Most microbial communities in environmental samples have not yet been
described and traditional crop-based microbial techniques are insufficient to assess
the taxonomic and functional diversity of microbial communities associated with
sediments from mangroves. Currently, no studies have been reported on the microbial
diversity present in mangrove sediments located on the coasts of the Mexican Pacific
Ocean. Therefore, the present work describes the diversity of bacteria and sediment
arches of mangroves collected from a protected wetland within the coastal area of
Lazaro Céardenas in the western part of Mexico. Microbial diversity analysis was
performed through the massive sequencing of 16S rRNA and analysis of sequence
readings.

Sequencing readings were processed using the QIIME2 system to obtain
taxonomic information about the microbial community. Sequencing results produced a
total of 234,931 sequences. The taxonomic assignment allowed the identification of 39
bacterial phylls and showed the predominance of Pseudomonadota, Bacteroidota,
Desulfobacterota, Firmicutes, Verrucomicrobiota and Chloroflexi. Sequencing data
also allowed the identification of readings of arches corresponding to the

Nanoarchaeota and Crenarchaeota phyla.

The main phyla identified in this study were consistent with other studies of
bacterial diversity and archaea associated with mangrove sediments. In this work it
was possible to classify a small fraction of readings at the gender level and none at the
species level, which suggests that there are bacteria and archaea pending
characterization in the analyzed samples. This study will help future research focused
on molecular characterization and monitoring of microbial communities associated with
mangrove sediments, tools needed to formulate effective management and

conservation strategies.



Introduccion

Manglares

El manglar es un tipo de humedal que se encuentra en la zona intermareal de
las costas tropicales y subtropicales del mundo (Odum et al.,1985; Spalding et
al.,2010), es decir, se ubica en la interfaz entre la influencia del agua salada del mary
las descargas de agua dulce continental (Moreno-Casasola et al., 2006; Rzedowski,
2006). En las zonas tropicales, los bosques de manglares son vitales para el

mantenimiento de la salud de los ecosistemas costeros (Adeel et al., 2002).

En cuanto a su distribucidn geografica, los manglares se encuentran en las
Américas, Africa, Asia y Oceania (Kathireson et al., 2001), siendo México el quinto
pais con mayor superficie de manglar (775 555 ha), lo que representa 5% de la
cobertura mundial (Valderrama-Landeros et al., 2017) y 0.4% de la superficie nacional
(CONABIO, 2017). La vegetacion de manglares se encuentra a lo largo del 25% de

las costas de la Tierra y el 75% de las costas tropicales.

En México predominan cuatro especies: (Rhizophora mangle, Laguncularia
racemosa, Avicennia germinans y el manglar asociado Conocarpus erectus) Ademas,
se distinguen dos especies mas con una distribucidon restringida en el estado de
Chiapas (Avicennia bicolor y Rhizophora harrisonii) y una variedad de C. erectus (C.
erectus var. sericeus) la cual se distribuye principalmente a lo largo de la Peninsula

de Yucatan (figura 1).

Dada la distribucion de estos ecosistemas, su vegetacion tiene la afluencia
directa de las mareas, la salinidad, el pH, la temperatura, la disponibilidad de luz, el
grado de anoxia del suelo, la textura del suelo, el patrén de precipitaciones y la
disponibilidad de nutrientes organicos e inorganicos, por lo que, proporciona un
entorno excelente para una amplia gama de organismos con funciones heterogéneas
(Holguin et al., 2001).

Los manglares son un grupo diverso de plantas y son una entidad ecoldgica con
poca asociacién filogenética. Esto puede conducir a muchas diferencias intrinsecas
entre las especies coexistentes en la absorcion y la eficiencia en uso de nutrientes,
observandose diferencias significativas entre especies en su respuesta a la
disponibilidad de nutrientes (McKe, 1993; Lovelock y Feller 2003). Sin embargo, la
evolucion convergente ha llevado a adaptaciones similares entre las especies de
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manglares en rasgos como las relaciones hidricas (Macinnis et al., 2004) y la
arquitectura (Tomlinson, 1986) debido a sus distintas adaptaciones morfologicas y
fisiologicas para condiciones especificas de salinidad e inundacion. Los suelos donde
se encuentran estan frecuentemente humedos e inundados, y cada especie tolera
amplios intervalos de salinidad del agua intersticial (de dulceacuicolas a hiperhalinas),
lo que puede explicar parcialmente la distribucion diferencial de especies

(zonificacion) observadas en paisajes de manglares (Feller et al., 2003).

Distribucion de los manglares en México en 2020
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Imagen 1. Mapa de la distribucion y extension de las especies de mangle en México
con datos actualizados del afio 2020.

Los bosques de manglares, en particular, brindan numerosos servicios
ecosistémicos, como la proteccion de la costa, sitios de crianza para peces e
invertebrados juveniles, exportacion y secuestro de carbono y procesamiento de
nutrientes (Ewel et al., 1998; Alongi, 2008; Brander et al., 2012).

Un metaanalisis reciente de Lefcheck et al., 2019 sugirié que la capacidad de los
manglares para funcionar como criaderos de peces e invertebrados juveniles superd
incluso a los pastos marinos en lugares donde ambos coexisten, por lo tanto, los
bosques de manglares generalmente estan vinculados a un aumento en la diversidad

de ensamblajes locales y conexiones tréficas que, a su vez, se espera que promuevan



el funcionamiento del ecosistema (Leung y Cheung , 2017; Carugati et al.,
2018:Bernardino et al., 2020).

Comunidades microbianas de sedimentos de manglares

Los humedales de manglares, al ser intermareales, estan fuertemente
influenciados por los ciclos de mareas (Woodroffe, 1985; Wolanski, 1992). Ademas,
su sedimento cambia entre condiciones aerdbicas y anaerdbicas, y los niveles de
oxigeno en la mayoria de los sedimentos son bajos (Barcelona et al.,1989). Tales
condiciones hacen que los manglares sean puntos criticos para la diversidad
microbiana, y la comunidad microbiana juega un papel esencial en el funcionamiento

y mantenimiento del ecosistema (Saifullah et al., 2016).

Por otra parte, los ecosistemas de manglar también se caracterizan por la
acumulacion de residuos de lignocelulosa sometidos a mineralizacién a través de las
actividades microbianas (Alongi et al.,1989; Holguin et al., 2001). La descomposicion
de residuos vegetales genera detritus que es la linea de base para la cadena
alimenticia en ecosistemas de manglares para varios organismos como crustaceos,
moluscos, larvas de insectos, nematodos y especies comerciales de camarones,

vieiras, ostras y peces (Odum y Heald, 1975, Aburto-Oropeza et al., 2008;).

Las bacterias y los hongos constituyen alrededor del 91% de la biomasa
microbiana total, mientras que las algas y los protozoos representan el 7% y el 2%,
respectivamente. En estos ecosistemas las bacterias se encuentran entre los mayores
contribuyentes al flujo de carbono en estos sedimentos (Yin et al.,2020). Las bacterias
al ser las mas pequenas ocupan una mayor variedad de nichos que los hongos, algas
y protozoos y son vistas como fundamentales para el funcionamiento de estos
habitats. Muchos de ellos son extremadamente importantes para controlar el ambiente

quimico de los sedimentos de los manglares y dentro de los lodos anaerdbicos.

Las bacterias también son los actores clave en los ciclos biogeoquimicos como el
del nitrégeno, estas estan involucradas en toda su transformacion desde la fijacion,
amonificacion, nitrificacion y desnitrificacion (Sherman et al., 2012) han demostrado
como la disponibilidad de nutrientes en los sedimentos de los manglares controla los
patrones de las especies de vegetacion en la zona intermareal. Dado que los

microbios controlan la disponibilidad de nutrientes, se puede establecer un vinculo
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entre las comunidades microbianas en los sedimentos y los patrones de vegetacion
(Ghizelini et al., 2012).

Para percibir la diversidad funcional de un ecosistema de manglar, el paso
fundamental es investigar la diversidad microbiana del mismo. Aunque el ecosistema
de manglar ha sido ampliamente estudiado por varios propdsitos ecoldgicos, poco se
ha explorado sobre sus componentes microbianos, tales como diversidad, distribucién
y funcion (Palit et al,.2022). Por lo que la literatura existente en este tema (tabla 1) nos
proporciona un primer acercamiento a esta informacion en diferentes sitios con

distintas caracteristicas.

Aunque los manglares se encuentran entre los ecosistemas tropicales mas
productivos y ecoldgicamente importantes del mundo, han ido disminuyendo a un
ritmo acelerado tanto a nivel mundial como en México (Alongi, 2002). Esto debido al
continuo crecimiento de las areas urbanas generando severos impactos sobre los
manglares, modificando sus regimenes hidrolégicos y de sedimentacion y la dinamica
de nutrientes y contaminantes quimicos (Lee et al., 2006). En particular, la liberacion
constante de contaminantes afectara a las comunidades microbianas presentes en el
sedimento del manglar, asi como la deforestacién de los bosques de manglares, que
tienen tasas extraordinariamente altas de productividad primaria (Alongi, 2002),
reduce su doble capacidad de ser un sumidero de CO:2 atmosférico y una fuente
esencial de carbono oceanico. Se perderia el apoyo que los ecosistemas de
manglares brindan a las redes alimentarias terrestres y marinas. Por lo que tener
informacion adecuada sobre la influencia del cambio climatico global en la biota de los
manglares, especificamente sobre el microbiota y sus adaptaciones frente al

escenario de cambio climatico, es fundamental.

La disminucion pone en peligro, aun mas, a la fauna dependiente de los
manglares con sus complejos vinculos de habitat, asi como beneficios fisicos como la
proteccion de los lechos de pastos marinos y los arrecifes de coral contra los impactos
de la sedimentacion transportada por los rios, o la proteccion de las comunidades
costeras contra el aumento del nivel del mar y las marejadas ciclénicas y tsunamis
(Cahoon et al., 2003). Las comunidades humanas que viven en los manglares o cerca
de ellos perderian el acceso a las fuentes de alimentos, fibras, madera, productos
quimicos y medicamentos esenciales (Ewel et al., 1998). Ademas, el cambio climatico
puede afectar los procesos bioquimicos tanto de las plantas como del suelo mediante
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el aumento de los niveles de CO? y las temperaturas elevadas, el aumento en el nivel
del mar y sus niveles de salinidad, asi como una mayor frecuencia de tormentas. Es
probable que todos estos tengan un impacto significativo en la fisiologia de los
manglares y la funcion del ecosistema y afecten la disponibilidad y el ciclo de los

nutrientes (Farnsworth et al., 1995).

Dado que los microorganismos estan directamente involucrados en el ciclo de
nutrientes en el suelo, es importante cuantificarlos para indicar como se estan
produciendo estos procesos en los ecosistemas y como estan afectando la calidad del
suelo (Hafich et al., 2012). A la fecha en México no se han publicado estudios de
diversidad microbiana para ecosistemas de manglar del pacifico mexicano que utilicen
estrategias de secuenciacion masiva que permitan tener una visibn mas completa de
las comunidades de microorganismos asociados a los sedimentos de manglares. En
particular en la zona costera del Estado de Michoacan donde se cuenta con sitios de
manglar con alto grado de conservacion. Sin embargo, el municipio de Lazaro
Cardenas se ve afectado por una intensa actividad portuaria e industrial, por lo que
conocer la diversidad microbiana de los manglares de esta region seria importante

para futuros estudios de biomonitoreo y conservacion.

Tabla 1. Resultados de la composicion de la comunidad microbiana en trabajos

reportados en la literatura y realizados en sedimentos de manglares.

Especie Metodologia Principales phyla | Sitio Referencia
Kandelia obovata V6 16S rRNA Solexa | Nitrospirae China Jiang et al. (2013)
Acanthus ilicifolius Genome analyzer Acidobacteria
(GAII) Pseudomonadota
Laguncularia racemosa T-RFLP 16S rRNA Pseudomonadota Brasil Mendes, L. W., & Tsai, S.
Avicennia shaueriana Firmicutes M. (2014)
Rhizophora mangle Chloroflexi
Acidobacteria
Avicennia marina Metagenomics Pseudomonadota Mar rojo, Alzubaidy et al. (2016)
Pyrosequencing 454 Gammaproteobacteria Arabia
GS AlphaPseudomonadota Saudita
FLX Titanium Bacteroidetes
Firmicutes
Bruguiera gymnorrhiza V4-V5 16S rRNA Pseudomonadota China Wu et al. (2016)
K. candel lllumina HiSeq Chloroflexi
Bacteroidetes




Aegiceras corniculatum

Rhizosphere

A. marina V3-V4 16S rRNA Pseudomonadota Mar rojo, Ullah et al. (2017)
Illumina MiSeq Actinobacteria Arabia
Firmicutes Saudita
Sonneratia caseolaris V4 16S rRNA lllumina | Pseudomonadota Isla Hanain, | Yun, Deng & Zhang
B. sexangula MiSeq Acidobacteria China (2017)
Rhizophora apiculata Actinobacteria
Xylocarpus granatum Pseudomonadota
Heritiera littoralis Chloroflexi
B. gymnorrhiza Bacteroidetes
R. mucronata
R. apiculata
A. marina Ceriops tagal
K. candel
Nypa fructicans
Laguncularia racemosa | V3-V5 16S rRNA Pseudomonadota Florida, EUA | Barreto et al. (2018)
Distichlis spicata lllumina MiSeq Chloroflexi
Firmicutes
K. obovata V1-V2 16S rRNA lon | Pseudomonadota Hong Kong Cheung et al. (2018)
Torrent sequencing Gammaproteobacteria
Bacteroidetes
A. officinalis V4-V3 16S rRNA Pseudomonadota Goa, India Haldar & Nazareth (2018)
A. alba lllumina Halomonas
S. alba Firmicutes,
A. llicifolius Actinobacteria
A. corniculatum
Exoecaria agallocha
S. caseolaris V3-V4 16S rRNA Pseudomonadota, Maharashtra, | Paingankar & Deobagkar
Sueda fruticosa lllumina MiSeq AlphaPseudomonadota, India (2018)
Urochondra setulosa sequencing DeltaPseudomonadota
Bacteroidetes
Firmicutes
A. corniculatum V3-V4 16S rRNA Pseudomonadota China Lin et al. (2019)
lllumina Chloroflexi,
Bacteroidetes
A. marina V3-V5 16S rRNA Pseudomonadota Nueva Luis et al. (2019)
R. stylosa lllumina MiSeq Chloroflexi Caledonia
sequencing
R. mangle V4 16S rRNA lllumina | Pseudomonadota, Yucatan, Gomez-Acata et al.
A. germinans MiSeq Chlroroflexi, México (2023)

Gemmatimonadetes,

Planctomycetes




Conocarpus erectus

Conocarpus erectus ha sido poco estudiado en comparacion con las otras
especies de mangle, aunque se reporta que ocupa importantes extensiones en la
region del Pacifico Sur de México (Tovilla-Hernandez y De la Lanza Espino, 1999;
Basafiez-Mufioz et al., 2011). El mangle botoncillo se considera una especie periférica
a las comunidades de manglares, aunque tiene adaptaciones anatémicas para habitar
la zona intermareal (es decir, glandulas excretoras de sal). Esta especie puede crecer
en regiones aridas o semiaridas (Benitez-Pardo et al., 2002; Hegazy et al., 2008;
Gonzélez-Zamorano et al., 2011) con baja disponibilidad de nutrientes (Moftah et al.,
2007; Hegazy et al., 2008). Su produccion de frutos ocurre durante todo el afio, aunque
principalmente en época de lluvias, con bajas tasas de germinacion (Tovilla-
Hernandez y De la Lanza, 1999; Basafiez-Mufioz et al., 2011). Una vez establecida,
C. erectus tiene un alto potencial de dispersion y colonizaciéon (Tovilla-Hernandez y
De la Lanza, 1999 ; Benitez-Pardo et al., 2002 ; Basafez-Mufioz et al., 2011),
principalmente por su alta capacidad de almacenamiento de carbono bajo estrés
hidrico (Moftah y Al-Humaid, 2007 ; Hegazy et al., 2008) y condiciones de viento fuerte
( De la Barrera y Walter, 2006 ).La floracion en esta especie se produce cuando las
plantas han alcanzado 3.5 m de altura y mas de dos afios de edad (Hernandez
et.al.,1999).

Mangle botoncillo
(Conocarpus erectus)

CONABIO
Aldo Dominguez de Ia Torre

Imagen 2. Fenologia del mangle Conocarpus erectus o mangle botoncillo, asi como
sus flores y frutos CONABIO 2021.



Objetivo general

Analizar la diversidad microbiana asociada a sedimentos de mangle botoncillo
(Conocarpus erectus) de tres estuarios del municipio de L4zaro Cardenas, Michoacan
por medio del analisis bioinforméatico de datos de secuenciacion masiva de genes
ribosomales 16S rRNA.

Objetivos especificos

e Describir la composicion taxonémica y filogenética de bacterias asociadas a los
sedimentos de raices de Conocarpus erectus.

e Comparar grupos taxondmicos entre los tres sitios muestreados.

e Realizar una comparacion de la diversidad microbiana obtenida con base a
investigaciones realizadas previamente en sedimentos de manglar de otras regiones

del mundo.

Metodologia

Sitio de estudio

La laguna costera El Caiman abarca un total de 1,160.12 hectareas y se encuentra
posicionada geograficamente en el municipio de Lazaro Céardenas Michoacéan,
México. Es un cuerpo de agua costero que bordea la escarpada costa del Pacifico,
presenta dos conexiones con el mar de forma perpendicular a la linea de costa, que
localmente se conocen como “Barra de Santa Ana” que se encuentra ubicada al este,
y “Barra de Pichi” ubicada al oeste. La laguna esté cubierta mayormente por rodales
de mangle botdéncillo Conocarpus erectus y mangle negro Avicennia germinans. El
clima esta clasificado como clima calido subhimedo (Awo) con una temperatura
media anual de 22°C y la temperatura del mes mas frio mayor de 18°C y una

precipitacion de aproximadamente 1279 mm anuales (INEGI, 2009).
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Imagen 3. Mapa de los sitios de cada muestra de sedimentos en el municipio costero de Lazaro

Cardenas, Michoacan, México.

Toma de muestras

La colecta de muestras se realiz6 en el municipio costero de Lazaro Cardenas,
Michoacan en tres sitios distintos (figura 1); el primero correspondiente a el estero
“Barra de Pichi” con coordenadas geograficas 17° 56‘32” Ny 102° 1941” O y sobre 0
msnm, el segundo “Laguna El caiman” coordenadas 17° 58' 23.916” N y 102° 17
45.2796". El tercer sitio denominado como “Barra de Santa Ana” con coordenadas 17°
58 00° N y 102° 17° 37" O y 0 msnm. Los tres sitios son correspondientes a
ecosistemas de manglar de la especie Conocarpus erectus y vegetacion acuatica. La
toma de muestras se realiz6 con ayuda de guantes y cubrebocas estériles para no
contaminar las muestras. Se sustrajo 30 gramos de sedimento de la capa mas

superficial a 20 cm de profundidad y cercana a las raices de individuos de mangle

11



botoncillo colocandose en tubos estériles para muestra bioldégica de 100 ml.
Posteriormente se llevaron a laboratorio en refrigeracion para su envio en tubos falcon
a la compafiia Macrogen Inc., en Corea del Sur donde se realizaron procesos que se

describen a continuacion.

Tabla 2. Sitios de muestreo con informacién de ubicacién e identificador asignado para

cada muestra.

Sitio Coordenadas geogréficas Identificador
Barra de Pichi 17° 56'32° Ny 102° 19'41” O MBS1
Laguna el caiman 17°58'23" Ny 102° 17' 45" O MBS2
Barra de Santa Ana 17° 58 00Ny 102° 17 37" O MBS3

Extraccion, purificacidon y Secuenciacion de amplicones de ARNr

16s

Para la secuenciacion por cada sitio se envié un tubo Falcon completo de muestra de
sedimento a la compafiia Macrogen Inc., en Corea del Sur. La extraccion de ADN se
realiz6 con el kit DNeasy PowerSoil Pro (QIAGEN) siguiendo las instrucciones del
fabricante. La region V3-V4 de los genes del ARNr 16S bacteriano, se amplificd
utilizando los cebadores 341F (5-CCTACGGGNGGCWGCAG-3') y 805R
(5'GACTACHVGGGTATCTAATCC-3') (Herlemann et al, 2011). La PCR se realizd en
base al protocolo, comenzando con una desnaturalizacion inicial a 95°C por 3 min, 25
ciclos a 95°C por 30 s, recocido a 55°C por 30s, y extensién a 72°C por 30s, seguido
de una extension 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 cuantific6 con el kit de ensayo Qubit ADN de doble cadena (dsDNA) (Life
Technologies, EE. UU.). La secuenciacion se realizo utilizando una plataforma MiSeq
con un formato de extremos emparejados de 300 pb (Macrogen Co., Seul, Corea del
Sur).
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Limpieza de secuencias y asignacion de ASVs

Se visualizaron las calidades de las lecturas con ayuda del programa FastQC v.0.11.8
(con la configuracion predeterminada) (Andrews, 2010) para proporcionar una vision
general de las métricas basicas de control de calidad para los datos, se realizaron
filtrados por calidades (=2Q20-230) con el fin de obtener mejor calidad sin perder
informacion. Para la eliminacion de adaptadores se utilizo el programa Trimmomatic
v0.39 (Bolger et al., 2014). Posteriormente las lecturas resultantes se analizaron en
QIIMEZ2 v.2022.2.1 (Caporaso et al., 2014), Se utiliz6 el complemento g2-dada2 para
eliminar ruido y quimeras (Callahan et al., 2016). Las secuencias representativas de
ASV se asignaron taxonémicamente con los complementos g2-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

Para la construccion de los arboles de cada muestra se alinearon las secuencias
representativas 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.

Parametros quimicos

La toma de pardmetros quimicos de muestras se llevé a cabo con un aparato
multiparamétrico modelo Orion Star A325, donde las muestras se prepararon con
un proceso de mezclado y agitacién por 30 minutos, posteriormente se tomaron

medidas de pH y salinidad del agua de cada muestra correspondiente a un sitio.

Diagrama de Venn

A partir de las identificaciones taxonémicas se realizé un diagrama de Venn con las
bases de datos de las familias de los tres sitios, esto para ver qué familias se
compartian entre sitios y cuales eran propias de cada sitio, por lo que se depuraron
las celdas que no contenian informacién a nivel de familia en el programa de Excel y

el diagrama se construyo con la paqueteria eulerr en software R version 3.3.0.
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Resultados

Se obtuvieron un total de 234,931 secuencias a partir de la secuenciacion masiva
de genes ribosomales 16S rRNA., después del proceso de filtrado de calidades
quedaron 145,312 secuencias (Tabla 1) las cuales se asignaron en 39 filos, 96 clases,
136 6rdenes, 291 familias y 361 géneros (Tablas 2-4). A nivel de especie no se pudo

identificar alguna secuencia.

Tabla 3. Secuencias por muestra antes y después del filtrado de calidad con FastQC,

asi como el porcentaje de las secuencias que pasaron el filtro

Muestra Secuencias Secuencias Porcentaje de
obtenidas filtradas secuencias
filtradas
MBS1 85885 45486 53%
MBS2 71734 61546 85%
MBS3 77312 38280 49%

Identificacion taxondmica

Las asignaciones taxondmicas se dividieron en los dominios Arquea y Bacteria siendo
bacteria las secuencias con mayor porcentaje, los filos mas representados
corresponden a Pseudomonadota, Bacteroidota, Desulfobacterota, Firmicutes y
Verrucomicrobiota, mientras que las arqueas son pertenecientes al filo Nanoarcheota
y Crenearcheota. El 50% de las secuencias se dividieron en dos filos principales;
Pseudomonadota y Bacteroidota, el otro 50% de las secuencias se repartié entre los

otros 37 filos restantes

14



. d__Bacteria;p__Protecbacteria

. d__Bacteria;p__Bacteroidota
d__Bacteria,p__Desulfobacterota
d__Bacteria,p__Firmicutes

. d__Bacteria,p__Verrucomicrobiota

. d__Bacteria;p__Chloroflexi

. d__Bacteria;p__Actinobacteriota

. d__Bacteria;p__Campilobacterota

. d__Bacteria;p__Acidobacteriota

. d__Bacteria,p__Planctomycetota
d__Bacteria,p__Patescibacteria
d__Bacteria,p__Spirochaetota

. d__Bacteria;p__Nitrospirota

. d__Bacteria;p__Myxococcota

. d__Bacteria;p_ SAR324 clade(Marine_group_B)

. d__Bacteria;p__Gemmatimonadota
. d__Bacteria,p__Calditrichota
[ o_Bacteriap_mBNT1S

d__Bacteria;p__Bdellovibrionota

Frecuencia relativa

d__Bacteria;p__Cyanobacteria
. d__Bacteria;p__Fusobacteriota
. d__Bacteria;p__Deferrisomatota
B ¢_sBacteriap_LcPsg
. d__Bacteria,p__Sva0485
. d__Bacteria,p__Latescibacterota

. d__Bacteria;p__Deferribacterota

d__ Bacteria;p__Zixibacteria

d__Bacteria,p__Thermotogota
. d__Bacteria,p__Fibrobacterota
. d__Bacteria,p__Cloacimonadota
. d__Archaea;p__Nanoarchaeota
. d__Bacteria;p__Sumerlaecta
. d__Bacteria;p__Elusimicrobiota

. d__Bacteria;p__Armatimonadota

d__Archaea;p__Crenarchaeota

0 D & d__Bacteria;p_ NB1+|
m m m )
= = = . d__Bactena;p_ FW113
[l o_sacteriap_FcPuszs
M ueStraS . d__Bacteria;p__Methylomirabilota

llustracién 3. Composicion taxonémica y abundancias relativas nivel de filo de las tres muestras

obtenidas de sedimento de manglar.
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Tabla 4. Identificaciones a nivel de familia correspondiente a la muestra MBS1 de sedimento de manglar.

MBS1

Dominio | Filo Clase Orden Familia Secuencias

Bacteria | Acidobacteriota Anaerolineae Anaerolineales Anaerolineaceae 1148
Bacteria | Acidobacteriota Gammaproteobacteria | Burkholderiales Comamonadaceae 1200
Bacteria | Acidobacteriota Deferribacteres Deferribacterales Deferribacteraceae 161
Bacteria | Acidobacteriota Desulfuromonadia Desulfuromonadia Desulfuromonadaceae 458
Bacteria | Acidobacteriota Fibrobacteria Fibrobacterales Fibrobacterales 34
Bacteria | Acidobacteriota Fimbriimonadia Fimbriimonadales Fimbriimonadaceae 18
Bacteria | Acidobacteriota Gammaproteobacteria | Burkholderiales Hydrogenophilaceae 393
Bacteria | Acidobacteriota Planctomycetes Planctomycetales Schlesneriaceae 12
Bacteria | Acidobacteriota Gammaproteobacteria | Steroidobacterales Woeseiaceae 74
Bacteria | Actinobacteriota Gammaproteobacteria | Cellvibrionales Cellvibrionaceae 163
Bacteria | Actinobacteriota Clostridia Lachnospirales Defluviitaleaceae 50
Bacteria | Actinobacteriota Bacilli Erysipelotrichales Erysipelotrichaceae 38
Bacteria | Actinobacteriota Clostridia Clostridia Hungateiclostridiaceae 130
Bacteria | Actinobacteriota Ktedonobacteria Ktedonobacterales Ktedonobacteraceae 29

16




Bacteria | Actinobacteriota Gammaproteobacteria | Burkholderiales Rhodocyclaceae 102
Archaea | Actinobacteriota Nanoarchaeia Woesearchaeales Woesearchaceae 33
Bacteria | Armatimonadota Verrucomicrobiae Verrucomicrobiales Verrucomicrobiaceae 150
Bacteria | Bacteroidota Gammaproteobacteria | Acidiferrobacterales Acidiferrobacteraceae 37
Bacteria | Bacteroidota Acidobacteriae Acidobacteriae Acidobacteriae 205
Bacteria | Bacteroidota Campylobacteria Campylobacterales Arcobacteraceae 95
Bacteria | Bacteroidota Bdellovibrionia Bacteriovoracales Bacteriovoracaceae 14
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae 451
Bacteria | Bacteroidota Gammaproteobacteria | Burkholderiales Chromobacteriaceae 126
Bacteria | Bacteroidota Clostridia Clostridiales Clostridiaceae 227
Bacteria | Bacteroidota Fibrobacteria Fibrobacterales Fibrobacteraceae 10
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae 1114
Bacteria | Bacteroidota Gammaproteobacteria | Burkholderiales Gallionellaceae 1458
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Marinilabiliaceae 371
Bacteria | Bacteroidota Gammaproteobacteria | Oceanospirillales Marinomonadaceae 60
Bacteria | Bacteroidota AlphaPseudomonadota | Micropepsales Micropepsaceae 274
Bacteria | Bacteroidota Gammaproteobacteria | Oceanospirillales Oleiphilaceae 342
Bacteria | Bacteroidota AlphaPseudomonadota | Caulobacterales Parvularculaceae 41
Bacteria | Bacteroidota Verrucomicrobiae Pedosphaerales Pedosphaeraceae 2632
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prolixibacteraceae 1846
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Bacteria | Bacteroidota AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Rhizobiaceae 832
Bacteria | Bacteroidota AlphaPseudomonadota | Rhodobacterales Rhodobacteraceae 1363
Bacteria | Bacteroidota Acidobacteriae Solibacterales Solibacteraceae 61
Bacteria | Bacteroidota Gammaproteobacteria | Burkholderiales Sutterellaceae 51
Bacteria | Bdellovibrionota Planctomycetes Planctomycetales Gimesiaceae 46
Bacteria | Bdellovibrionota Chlamydiae Chlamydiales Simkaniaceae 16
Bacteria | Bdellovibrionota AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Xanthobacteraceae 1916
Bacteria | Campilobacterota | Actinobacteria Micrococcales Demequinaceae 209
Bacteria | Campilobacterota | Bacilli Izemoplasmatales Izemoplasmataceae 120
Bacteria | Chloroflexi Gammaproteobacteria | Alteromonadales Alteromonadaceae 136
Bacteria | Chloroflexi Bdellovibrionia Bdellovibrionales Bdellovibrionaceae 198
Bacteria | Chloroflexi Desulfobaccia Desulfobaccales Desulfobaccaceae 305
Bacteria | Chloroflexi Desulfobacteria Desulfobacterales Desulfococcaceae 264
Bacteria | Chloroflexi Gammaproteobacteria | Burkholderiales Methylophilaceae 76
Bacteria | Chloroflexi Gammaproteobacteria | Nitrosococcales Nitrosococcaceae 116
Bacteria | Chloroflexi Planctomycetes Planctomycetales Rubinisphaeraceae 268
Bacteria | Deferrisomatota Desulfobulbia Desulfobulbales Desulfobulbaceae 202
Bacteria | Desulfobacterota | Bacilli Acholeplasmatales Acholeplasmataceae 326
Bacteria | Desulfobacterota Gammaproteobacteria | Chromatiales Chromatiaceae 30
Bacteria | Desulfobacterota Planctomycetes Gemmatales Gemmataceae 12
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Bacteria | Desulfobacterota Desulfuromonadia Geobacterales Geobacteraceae 1340
Bacteria | Desulfobacterota Polyangia Haliangiales Haliangiaceae 92
Bacteria | Desulfobacterota Ignavibacteria Ignavibacteriales Ignavibacteriaceae 296
Bacteria | Desulfobacterota Planctomycetes Isosphaerales Isosphaeraceae 280
Bacteria | Desulfobacterota | Acidobacteriae Acidobacteriales Koribacteraceae 123
Bacteria | Desulfobacterota Leptospirae Leptospirales Leptospiraceae 10
Bacteria | Desulfobacterota | Actinobacteria Corynebacteriales Nocardiaceae 285
Bacteria | Desulfobacterota Bacilli Bacillales Planococcaceae 175
Bacteria | Desulfobacterota Gammaproteobacteria | Pseudomonadales Pseudomonadaceae 172
Bacteria | Desulfobacterota | Verrucomicrobiae Opitutales Puniceicoccaceae 50
Bacteria | Desulfobacterota Gammaproteobacteria | Salinisphaerales Solimonadaceae 20
Bacteria | Desulfobacterota | Thermoanaerobaculia | Thermoanaerobaculales | Thermoanaerobaculaceae 35
Bacteria | Desulfobacterota Chloroflexia Thermomicrobiales Thermomicrobiaceae 71
Bacteria | FCPU426 Bacteroidia Bacteroidales Paludibacteraceae 97
Bacteria | Fibrobacterota Gammaproteobacteria | Aeromonadales Aeromonadaceae 167
Bacteria | Fibrobacterota Desulfobacteria Desulfobacterales Desulfobacteraceae 164
Bacteria | Firmicutes Acidobacteriae Acidobacteriales Acidobacteriaceae 738
Bacteria | Firmicutes Gammaproteobacteria | Cellvibrionales Halieaceae 394
Bacteria | Firmicutes Acidimicrobiia Microtrichales lamiaceae 113
Bacteria | Firmicutes Actinobacteria Kineosporiales Kineosporiaceae 261
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Bacteria | Firmicutes Parcubacteria Parcubacteria Parcubacteria 60
Bacteria | Firmicutes Gammaproteobacteria | Cellvibrionales Spongiibacteraceae 36
Bacteria | Firmicutes Actinobacteria Streptomycetales Streptomycetaceae 317
Bacteria | Firmicutes Campylobacteria Campylobacterales Sulfurimonadaceae 428
Bacteria | Fusobacteriota ZetaPseudomonadota | Mariprofundales Mariprofundaceae 145
Bacteria | Gemmatimonadota | AlphaPseudomonadota | Dongiales Dongiaceae 87
Bacteria | Latescibacterota Desulfobacteria Desulfatiglandales Desulfatiglandaceae 41
Bacteria | Latescibacterota Clostridia Peptostreptococcales- Peptostreptococcaceae 132
Tissierellales
Bacteria | LCP-89 Aminicenantia Aminicenantales Aminicenantales 18
Bacteria | Myxococcota Calditrichia Calditrichales Calditrichaceae 17
Bacteria | Myxococcota Vampirivibrionia Gastranaerophilales Gastranaerophilales 15
Bacteria | Myxococcota AlphaPseudomonadota | Caulobacterales Hyphomonadaceae 132
Bacteria | Myxococcota Gammaproteobacteria | Pseudomonadales Moraxellaceae 122
Bacteria | Myxococcota Verrucomicrobiae Opitutales Opitutaceae 462
Bacteria | Nanoarchaeota Acidobacteriae Bryobacterales Bryobacteraceae 132
Bacteria | Nitrospirota AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Devosiaceae 200
Bacteria | Patescibacteria Blastocatellia Blastocatellales Blastocatellaceae 32
Bacteria | Patescibacteria Bacteroidia Bacteroidales Marinifilaceae 61
Bacteria | Patescibacteria Gammaproteobacteria | Burkholderiales Nitrosomonadaceae 1768
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Bacteria | Patescibacteria Vampirivibrionia Obscuribacterales Obscuribacteraceae 30
Bacteria | Patescibacteria Bacilli Staphylococcales Staphylococcaceae 58
Bacteria | Patescibacteria Campylobacteria Campylobacterales Sulfurospirillaceae 24
Bacteria | Planctomycetota Anaerolineae Caldilineales Caldilineaceae 236
Bacteria | Planctomycetota Desulfobulbia Desulfobulbales Desulfocapsaceae 1319
Bacteria | Planctomycetota Bacteroidia Sphingobacteriales Lentimicrobiaceae 83
Bacteria | Planctomycetota Actinobacteria Propionibacteriales Nocardioidaceae 201
Bacteria | Planctomycetota Clostridia Peptostreptococcales- Proteiniboraceae 27
Tissierellales
Bacteria | Planctomycetota Polyangia Polyangiales Sandaracinaceae 211
Bacteria | Planctomycetota Bacteroidia Chitinophagales Saprospiraceae 45
Bacteria | Planctomycetota Syntrophia Syntrophales Syntrophaceae 48
Bacteria | Pseudomonadota | Gracilibacteria Absconditabacteriale Absconditabacterialeaea 15
Bacteria | Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Acetobacterales Acetobacteraceae 358
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Oceanospirillales Alcanivoracaceae 153
Bacteria | Pseudomonadota | Bacteroidia Bacteroidales Bacteroidetes 391
Bacteria | Pseudomonadota | Desulfuromonadia Bradymonadales Bradymonadales 27
Bacteria | Pseudomonadota | Clostridia Christensenellales Christensenellaceae 209
Bacteria | Pseudomonadota | Bacteroidia Flavobacteriales Crocinitomicaceae 59
Bacteria | Pseudomonadota | Bacteroidia Cytophagales Cyclobacteriaceae 90
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Bacteria | Pseudomonadota | Defferrisomatia Defferrisomatales Defferrisomataceae 119
Bacteria | Pseudomonadota | Desulfomonilia Desulfomonilales Desulfomonilaceae 31
Bacteria | Pseudomonadota | Fusobacteriia Fusobacteriales Fusobacteriaceae 13
Bacteria | Pseudomonadota | Gemmatimonadetes Gemmatimonadales Gemmatimonadaceae 467
Bacteria | Pseudomonadota | Desulfuromonadia Desulfuromonadia Geopsychrobacteraceae 253
Bacteria | Pseudomonadota | Gracilibacteria Gracilibacteria Gracilibacteria 29
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Oceanospirillales Halomonadaceae 50
Bacteria | Pseudomonadota | Acidimicrobiia Microtrichales llumatobacteraceae 198
Bacteria | Pseudomonadota | Kapabacteria Kapabacteriales Kapabacteriales 22
Bacteria | Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Kiloniellales Kiloniellaceae 32
Bacteria | Pseudomonadota | Latescibacterota Latescibacterota Latescibacterota 69
Bacteria | Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhodospirillales Magnetospiraceae 52
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Cellvibrionales Microbulbiferaceae 122
Bacteria | Pseudomonadota | Nitrospiria Nitrospirales Nitrospiraceae 82
Bacteria | Pseudomonadota | Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae 40
Bacteria | Pseudomonadota | Clostridia Peptococcales Peptococcaceae 33
Bacteria | Pseudomonadota | Phycisphaerae Phycisphaerales Phycisphaeraceae 48
Bacteria | Pseudomonadota | Actinobacteria Micrococcales Promicromonosporaceae 103
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Xanthomonadales Rhodanobacteraceae 400
Bacteria | Pseudomonadota | Verrucomicrobiae Verrucomicrobiales Rubritaleaceae 526
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Bacteria | Pseudomonadota | Saccharimonadia Saccharimonadales Saccharimonadales 56
Bacteria | Pseudomonadota | Spirochaetia Spirochaetales Spirochaetaceae 616
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Steroidobacterales Steroidobacteraceae 141
Bacteria | Pseudomonadota | Syntrophobacteria Syntrophobacterales Syntrophobacteraceae 233
Archaea | Pseudomonadota | Nanoarchaeia Woesearchaeales Woesearchaeales 34
Bacteria | Spirochaetota Holophagae Holophagales Holophagaceae 348
Bacteria | Verrucomicrobiota | Bacilli Bacillales Bacillaceae 447
Bacteria | Verrucomicrobiota | Bacteroidia Flavobacteriales Cryomorphaceae 56
Bacteria | Verrucomicrobiota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Incertaceae 133
Bacteria | Verrucomicrobiota | Bacteroidia Cytophagales Microscillaceae 520
Bacteria | Verrucomicrobiota | Actinobacteria Corynebacteriales Mycobacteriaceae 388
Bacteria | Verrucomicrobiota | Bacilli Paenibacillales Paenibacillaceae 75
Bacteria | Verrucomicrobiota | Planctomycetes Pirellulales Pirellulaceae 981
Bacteria | Verrucomicrobiota | AlphaPseudomonadota | Sphingomonadales Sphingomonadaceae 375
Bacteria | Verrucomicrobiota | Sumerlaeia Sumerlaeales Sumerlaeaceae 12
Bacteria Clostridia Clostridia Vadineceae 12
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Tabla 5. Identificaciones a nivel de familia correspondiente a las secuencias de la muestra MBS2 de sedimentos de manglar.

MBS2

Dominio | Filo Clase Orden Familia Secuencias

Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriae Acidobacteriae Acidobacteriae 86
Bacteria Acidobacteriota Aminicenantia Aminicenantales Aminicenantales 117
Bacteria Acidobacteriota Blastocatellia Blastocatellales Blastocatellaceae 20
Bacteria Acidobacteriota Acidobacteriae Bryobacterales Bryobacteraceae 76
Bacteria Acidobacteriota Thermoanaerobaculia | Thermoanaerobaculales | Thermoanaerobaculaceae 72
Bacteria Acidobacteriota Vicinamibacteria Vicinamibacterales Vicinamibacteraceae 23
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteria Micrococcales Cellulomonadaceae 148
Bacteria Actinobacteriota Thermoleophilia Gaiellales Gaiellaceae 45
Bacteria Actinobacteriota Acidimicrobiia Microtrichales llumatobacteraceae 243
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteria Kineosporiales Kineosporiaceae 155
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteria Micrococcales Microbacteriaceae 38
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Mycobacteriaceae 143
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Nocardiaceae 104
Bacteria Actinobacteriota Actinobacteria Propionibacteriales Nocardioidaceae 99
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Bacteria Bacteroidota Rhodothermia Balneolales Balneolaceae 23
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae 64
Bacteria Bacteroidota Chlorobia Chlorobiales Chlorobiaceae 304
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Crocinitomicaceae 111
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Cryomorphaceae 50
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Cyclobacteriaceae 61
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae 839
Bacteria Bacteroidota Ignavibacteria Ignavibacteriales Ignavibacteriaceae 118
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Sphingobacteriales Lentimicrobiaceae 153
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Marinilabiliaceae 179
Bacteria Bacteroidota Ignavibacteria Ignavibacteriales Melioribacteraceae 44
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Microscillaceae 155
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Paludibacteraceae 45
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prolixibacteraceae 877
Bacteria Bacteroidota Rhodothermia Rhodothermales Rhodothermaceae 11
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagales Saprospiraceae 227
Bacteria Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Spirosomaceae 13
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bacteriovoracales Bacteriovoracaceae 11
Bacteria Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bdellovibrionales Bdellovibrionaceae 148
Bacteria Calditrichota Calditrichia Calditrichales Calditrichaceae 329
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Bacteria Campilobacterota | Campylobacteria Campylobacterales Arcobacteraceae 1004
Bacteria Campilobacterota | Campylobacteria Campylobacterales Sulfurimonadaceae 1310
Bacteria Campilobacterota | Campylobacteria Campylobacterales Sulfurovaceae 198
Bacteria Chloroflexi Anaerolineae Anaerolineales Anaerolineaceae 1722
Bacteria Chloroflexi Anaerolineae Caldilineales Caldilineaceae 372
Archaea Crenarchaeota Bathyarchaeia Bathyarchaeia Bathyarchaeia 27
Bacteria Cyanobacteria Cyanobacteriia Synechococcales Cyanobiaceae 66
Bacteria Cyanobacteria Sericytochromatia Sericytochromatia Sericytochromatia 26
Bacteria Desulfobacterota Desulfobacteria Desulfatiglandales Desulfatiglandaceae 368
Bacteria Desulfobacterota Desulfobaccia Desulfobaccales Desulfobaccaceae 449
Bacteria Desulfobacterota Desulfobacteria Desulfobacterales Desulfobacteraceae 220
Bacteria Desulfobacterota Desulfobulbia Desulfobulbales Desulfobulbaceae 429
Bacteria Desulfobacterota Desulfobulbia Desulfobulbales Desulfocapsaceae 1330
Bacteria Desulfobacterota Desulfobacteria Desulfobacterales Desulfococcaceae 112
Bacteria Desulfobacterota Desulfomonilia Desulfomonilales Desulfomonilaceae 107
Bacteria Desulfobacterota Desulfobacteria Desulfobacterales Desulfosarcinaceae 1884
Bacteria Desulfobacterota Desulfobulbia Desulfobulbales Desulfurivibrionaceae 145
Bacteria Desulfobacterota Desulfuromonadia Desulfuromonadia Desulfuromonadaceae 115
Bacteria Desulfobacterota Desulfuromonadia Geobacterales Geobacteraceae 295
Bacteria Desulfobacterota Desulfuromonadia Desulfuromonadia Geopsychrobacteraceae 305
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Bacteria Desulfobacterota Desulfuromonadia Desulfuromonadia Geothermobacteraceae 152
Bacteria Desulfobacterota Syntrophia Syntrophales Syntrophaceae 55
Bacteria Desulfobacterota Syntrophobacteria Syntrophobacterales Syntrophobacteraceae 202
Bacteria Desulfobacterota Desulfuromonadia Desulfuromonadia Syntrophotaleaceae 78
Bacteria Elusimicrobiota Endomicrobia Endomicrobiales Endomicrobiaceae 10
Bacteria Firmicutes Bacilli Acholeplasmatales Acholeplasmataceae 107
Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales- | Acidaminobacteraceae 43
Tissierellales
Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae 150
Bacteria Firmicutes Clostridia Christensenellales Christensenellaceae 154
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridiales Clostridiaceae 362
Bacteria Firmicutes Clostridia Lachnospirales Defluviitaleaceae 44
Bacteria Firmicutes Bacilli Erysipelotrichales Erysipelotrichaceae 20
Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales- Fusibacteraceae 38
Tissierellales
Bacteria Firmicutes Bacilli Haloplasmatales Haloplasmataceae 13
Bacteria Firmicutes Clostridia Clostridia Hungateiclostridiaceae 73
Bacteria Firmicutes Bacilli Izemoplasmatales Izemoplasmataceae 156
Bacteria Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae 126
Bacteria Firmicutes Limnochordia Limnochordia Limnochordia 56
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Bacteria Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae 66

Bacteria Firmicutes Clostridia Peptococcales Peptococcaceae 10

Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales- Peptostreptococcaceae 748
Tissierellales

Bacteria Firmicutes Bacilli Bacillales Planococcaceae 33

Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales- Proteiniboraceae 175
Tissierellales

Bacteria Firmicutes Negativicutes Veillonellales- Sporomusaceae 11
Selenomonadales

Bacteria Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales- | Thermotaleaceae 145
Tissierellales

Bacteria Fusobacteriota Fusobacteriia Fusobacteriales Fusobacteriaceae 93

Bacteria Gemmatimonadota | Gemmatimonadetes Gemmatimonadales Gemmatimonadaceae 52

Bacteria Hydrogenedentes | Hydrogenedentia Hydrogenedentiales Hydrogenedensaceae 15

Bacteria Latescibacterota Latescibacteria Latescibacterales Latescibacteraceae 33

Bacteria Latescibacterota Latescibacterota Latescibacterota Latescibacterota 91

Bacteria Myxococcota Myxococcia Myxococcales Myxococcaceae 46

Bacteria Myxococcota Polyangia Polyangiales Sandaracinaceae 109

Bacteria Nitrospirota Nitrospiria Nitrospirales Nitrospiraceae 23

Bacteria Patescibacteria Gracilibacteria Gracilibacteria Gracilibacteria 18
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Bacteria Patescibacteria Parcubacteria Moranbacteria Moranbactericeae 20
Bacteria Patescibacteria Parcubacteria Parcubacteria Parcubacteria 12
Bacteria Patescibacteria Saccharimonadia Saccharimonadales Saccharimonadales 148
Bacteria Planctomycetota Planctomycetes Pirellulales Pirellulaceae 542
Bacteria Planctomycetota Planctomycetes Planctomycetales Rubinisphaeraceae 214
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Acetobacterales Acetobacteraceae 68
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Acidiferrobacterales Acidiferrobacteraceae 201
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Aeromonadales Aeromonadaceae 417
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Oceanospirillales Alcanivoracaceae 177
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Alteromonadales Alteromonadaceae 203
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Aquaspirillaceae 304
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Arenicellales Arenicellaceae 131
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Beijerinckiaceae 37
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Burkholderiaceae 41
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Cellvibrionales Cellvibrionaceae 42
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Chitinibacteraceae 68
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Chromatiales Chromatiaceae 431
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Comamonadaceae 1089
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Ectothiorhodospirales Ectothiorhodospiraceae 269
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Gallionellaceae 1728
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Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Tistrellales Geminicoccaceae 25
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Cellvibrionales Halieaceae 273
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Oceanospirillales Halomonadaceae 85
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Hydrogenophilaceae 1784
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Hyphomicrobiaceae 432
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Oceanospirillales Marinomonadaceae 156
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Methyloligellaceae 120
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Methylococcales Methylomonadaceae 46
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Methylophilaceae 56
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Micavibrionales Micavibrionaceae 12
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Cellvibrionales Microbulbiferaceae 102
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Pseudomonadales Moraxellaceae 120
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Nitrosomonadaceae 559
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Oxalobacteraceae 39
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Pleomorphomonadaceae 28
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Pseudomonadales Pseudomonadaceae 277
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Rhizobiaceae 478
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Xanthomonadales Rhodanobacteraceae 32
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhodobacterales Rhodobacteraceae 1091
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Rhodocyclaceae 1407

30




Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Rhodomicrobiaceae a7
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Chromatiales Sedimenticolaceae 27
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Alteromonadales Shewanellaceae 27
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Salinisphaerales Solimonadaceae 111
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Sphingomonadales Sphingomonadaceae 184
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Cellvibrionales Spongiibacteraceae 49
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Stappiaceae 17
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Steroidobacterales Steroidobacteraceae 206
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Sutterellaceae 39
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Ectothiorhodospirales Thioalkalispiraceae 14
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Thiomicrospirales Thiomicrospiraceae 34
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Thiotrichales Thiotrichaceae 41
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Steroidobacterales Woeseiaceae 177
Bacteria Pseudomonadota | AlphaPseudomonadota | Rhizobiales Xanthobacteraceae 294
Bacteria Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Enterobacterales Yersiniaceae 34
Bacteria Spirochaetota Leptospirae Leptospirales Leptospiraceae 25
Bacteria Spirochaetota Spirochaetia Spirochaetales Spirochaetaceae 251
Bacteria Verrucomicrobiota | Verrucomicrobiae Chthoniobacterales Chthoniobacteraceae 75
Bacteria Verrucomicrobiota | Kiritimatiellae Kiritimatiellales Kiritimatiellaceae 26
Bacteria Verrucomicrobiota | Omnitrophia Omnitrophales Omnitrophaceae 43
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Bacteria Verrucomicrobiota | Verrucomicrobiae Opitutales Opitutaceae 79
Bacteria Verrucomicrobiota | Chlamydiae Chlamydiales Parachlamydiaceae 12
Bacteria Verrucomicrobiota | Verrucomicrobiae Pedosphaerales Pedosphaeraceae 714
Bacteria Verrucomicrobiota | Verrucomicrobiae Opitutales Puniceicoccaceae 94
Bacteria Verrucomicrobiota | Verrucomicrobiae Verrucomicrobiales Rubritaleaceae 331
Bacteria Verrucomicrobiota | Verrucomicrobiae Verrucomicrobiales Verrucomicrobiaceae 80
Bacteria Zixibacteria Zixibacteria Zixibacteria Zixibacteria 76

Tabla 6. Identificaciones a nivel de familia correspondiente a las secuencias de la muestra MBS3 de sedimentos de manglar.

MBS3
Dominio | Filo Clase Orden Familia Secuencias
Bacteria | Acidobacteriota Acidobacteriae Acidobacteriales Acidobacteriaceae 212
Bacteria | Acidobacteriota Acidobacteriae Acidobacteriae Acidobacteriae 40
Bacteria | Acidobacteriota Holophagae Holophagales Holophagaceae 91
Bacteria | Acidobacteriota Acidobacteriae Acidobacteriales Koribacteraceae 77
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Bacteria | Acidobacteriota Acidobacteriae Solibacterales Solibacteraceae 43
Bacteria | Actinobacteriota | Acidimicrobiia Acidimicrobiales Acidimicrobiaceae 84
Bacteria | Actinobacteriota | Actinobacteria Frankiales Acidothermaceae 78
Bacteria | Actinobacteriota | Acidimicrobiia Microtrichales llumatobacteraceae 37
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Cryomorphaceae 12
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Dysgonomonadaceae 13
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Flavobacteriales Flavobacteriaceae 116
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Sphingobacteriales Lentimicrobiaceae 77
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Marinifilaceae 19
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Marinilabiliaceae 76
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Cytophagales Microscillaceae 26
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Paludibacteraceae 106
Bacteria | Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prolixibacteraceae 153
Bacteria | Bdellovibrionota | Bdellovibrionia Bdellovibrionales Bdellovibrionaceae 24
Bacteria | Campilobacterota | Campylobacteria Campylobacterales Arcobacteraceae 17
Bacteria | Campilobacterota | Campylobacteria Campylobacterales Sulfurimonadaceae 16
Bacteria | Chloroflexi Anaerolineae Anaerolineales Anaerolineaceae 19
Bacteria | Deferribacterota | Deferribacteres Deferribacterales Deferribacteraceae 35
Bacteria | Desulfobacterota | Desulfobacteria Desulfatiglandales Desulfatiglandaceae 40
Bacteria | Desulfobacterota | Desulfobulbia Desulfobulbales Desulfocapsaceae 91
Bacteria | Desulfobacterota | Desulfuromonadia Desulfuromonadia Geopsychrobacteracea 49
e
Bacteria | Desulfobacterota | Syntrophobacteria Syntrophobacterales | Syntrophobacteraceae 39
Bacteria | Firmicutes Bacilli Acholeplasmatales Acholeplasmataceae 269
Bacteria | Firmicutes Bacilli Alicyclobacillales Alicyclobacillaceae 58
Bacteria | Firmicutes Clostridia Christensenellales Christensenellaceae 10
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Bacteria | Firmicutes Clostridia Clostridiales Clostridiaceae 17
Bacteria | Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales | Fusibacteraceae 29
-Tissierellales
Bacteria | Firmicutes Clostridia Clostridia Hungateiclostridiaceae 26
Bacteria | Firmicutes Bacilli lzemoplasmatales lzemoplasmataceae 398
Bacteria | Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae 30
Bacteria | Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales | Peptostreptococcaceae 212
-Tissierellales
Bacteria | Firmicutes Sulfobacillia Sulfobacillales Sulfobacillaceae 15
Bacteria | Nitrospirota Leptospirillia Leptospirillales Leptospirillaceae 163
Bacteria | Patescibacteria Gracilibacteria Absconditabacteriale | Absconditabacteriaceae 11
S
Bacteria | Patescibacteria Gracilibacteria Gracilibacteria Gracilibacteria 17
Bacteria | Pseudomonadota | AlphaPseudomonadot | Acetobacterales Acetobacteraceae 795
a
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Acidiferrobacterales | Acidiferrobacteraceae 121
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Ectothiorhodospirales | Acidihalobacteraceae 153
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Aeromonadales Aeromonadaceae 73
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Alteromonadales Alteromonadaceae 41
Bacteria | Pseudomonadota | AlphaPseudomonadot | Rhizobiales Beijerinckiaceae 16
a
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Comamonadaceae 43
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Gallionellaceae 252
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Hydrogenophilaceae 23
Bacteria | Pseudomonadota | AlphaPseudomonadot | Caulobacterales Hyphomonadaceae 10
a
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Oceanospirillales Marinomonadaceae 11
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Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Methylophilaceae 15
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Burkholderiales Nitrosomonadaceae 87
Bacteria | Pseudomonadota | AlphaPseudomonadot | Rhizobiales Rhizobiaceae 91
a
Bacteria | Pseudomonadota | AlphaPseudomonadot | Sphingomonadales Sphingomonadaceae 17
a
Bacteria | Pseudomonadota | Gammaproteobacteria | Steroidobacterales Steroidobacteraceae 19
Bacteria | Spirochaetota Spirochaetia Spirochaetales Spirochaetaceae 114
Bacteria | Verrucomicrobiot | Verrucomicrobiae Opitutales Opitutaceae 43
a
Bacteria | Verrucomicrobiot | Verrucomicrobiae Pedosphaerales Pedosphaeraceae 214
a
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Filos compartidos

De las tres muestras; 19 filos de los 39 totales encontrados son compartidos entre
sitios (Figura 2) es decir el 48%, siendo Pseudomonadota, Bacteroidota,
Dasulfobacterota, Firmicutes y Verrucomicrobiota los mas abundantes. Por otra

parte, los menos abundantes fueron Cyanobacteria, Zixibacteria y Sumerlaeota.

Filos compartidos
B MBS1 B MBS2 m MBS3
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Imagen 4. Abundancia de los 19 filos compartidos entre las tres muestras de sedimento de

manglar.

Familias compartidas

Las tres muestras de sedimento no solo contienen filos que solo estan presentes en

un sitio en particular y los tres sitios en general, sino que también a nivel de familias
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hay una dinamica de secuencias correspondientes a familias compartidas entre los
sitios particulares (Figura 3) en el diagrama de Venn podemos observar las 29
familias compartidas y como estas se encuentran repartidas entre los tres sitios,
siendo MBS2 la muestra con mayor numero de familias y MBS3 con menos numero

de familias compartidas.

18911
121719
21222328

Filo Familia Id Filo Familia Id
Chloroflexi Anaerolineaceae 1 Firmicutes Izemoplasmataceae | 15
Pseudomonadota | Acetobacteraceae 2 Nitrospirota Leptospirillaceae 16
Firmicutes Acholeplasmataceae 3 Pseudomonadota | Nitrosomonadaceae | 17
Pseudomonadota | Acidiferrobacteraceae | 4 Bacteroidota Paludibacteraceae 18
Acidobacteriota Acidihalobacteraceae 5 Verrucomicrobiota | Pedosphaeraceae 19
Acidobacteriota Acidobacteriaceae 6 Firmicutes Peptostreptococcales | 20
Campilobacterota | Arcobacteraceae 7 PlanCtor_nycetOta Pire!lu_laceae 21
I P I ——————. 5 Bacteroidota Pro_I|X|b_acteraceae 22

Pseudomonadota | Rhizobiaceae 23
Desulfobacterota | Desulfocapsaceae 9 Pseudomonadota | Rhodanobacteraceae | 24
Desulfobacterota | Desulfosarcinaceae 10 Pseudomonadota | Rhodobacteraceae 25
Bacteroidota Flavobacteriaceae 11 Pseudomonadota | Rhodocyclaceae 26
Pseudomonadota | Gallionellaceae 12 Spirochaetota Spirochaetaceae 27
Desulfobacterota | Geobacteraceae 13 Campilobacterota | Sulfurimonadaceae 28
Pseudomonadota | Hydrogenophilaceae | 14 Pseudomonadota | Xanthobacteraceae 29

Imagen 5. Diagrama de Venn de las familias compartidas totales repartidos entre muestras de

sedimentos de manglar.




Arbol filogenético

El arbol filogenético construido a partir de las tres muestras de sedimento de
manglar tuvo una mayor diversificacion en los filos de Bacteroidota,
Pseudomonadota, Actinobacteria, Desulfobacterota, = Verrucomicrobiota vy

Firmicutes.

d__Bacteria; p__Armatimonadota
d__Bacteria; p__Bacteroidota
d__Bacteria; p__Bdellovibrionota
d__Bacteria; p__Calditrichota
d__Bacteria; p___Campilobacterota
d__Bacteria; p__Chloroflexi
d__Bacteria; p__Cloacimonadota
d__Bacteria; p__Cyanobacteria
d__Bacteria; p__Deferribacterota
d__Bacteria; p__Deferrisomatota
d__Bacteria; p__Desulfobacterota
d__Bacteria; p__Elusimicrobiota
d__Bacteria; p__FCPU426
d__Bacteria; p__Fibrobacterota
d__Bacteria; p__Firmicutes
d__Bacteria; p__Fusobacteriota
d__Bacteria; p__FW113
d__Bacteria; p__Gemmatimonadota
d__Bacteria; p__Latescibacterota
d__Bacteria; p__LCP-89
d__Bacteria; p__MBNT15
d__Bacteria; p__Methylomirabilota
d__Bacteria; p__Myxococcota
d__Bacteria; p__NB1-j
d__Bacteria; p__Nitrospirota
d__Bacteria; p__Patescibacteria
d__Bacteria; p__Planctomycetota
d__Bacteria; p__Proteobacteria
d__Bacteria; p__SAR324_clade(Marine_group_B)
d__Bacteria; p__Spirochaetota
d__Bacteria; p__Sumerlaeota
d__Bacteria; p__Sva0485
d__Bacteria; p__Thermotogota
d__Bacteria; p__Verrucomicrobiota
d__Bacteria; p__Zixibacteria

Filo
/ d__Archaea; p__Crenarchaeota
- \\ d__Archaea; p__Nanoarchaeota
\ R / d__Bacteria; p__Acidobacteriota
B \\V p d__Bacteria; p__Actinobacteriota

Imagen 6. Arbol filogenético basado en secuencias bacterianas ribosomales 16S, de las tres muestras

analizadas de sedimento de manglar, utilizando el algoritmo Fast Tree con 1000 bootstrap.



Parametros fisicoquimicos

Las muestras de agua de los tres sitios presentaron niveles de pH similares donde
MBS1tuvo el valor mas bajo (6.0) y MBS3 el mas alto (7.1). Para los valores de
salinidad de igual forma MBS1 y MBS2 fueron valores similares con 23.4 psuy 22.0
psuppm, mientras que para MBS3 fue de 24 psu haciendo que este sitio fuera el
que tuviera mayor salinidad. La conductividad eléctrica fue de 30.9 ms/cm para

MBS1 y 32.6 ms/cm y un menor valor para MBS3 con 16.2 ms/cm.

Tabla 7. Parametros fisicoquimicos obtenidos de las muestras de agua de los sitios

MBS1 MBS2 MBS3
pH 6.0 6.1 7.1
Salinidad 23.4 psu 22.0 psu 24 psu
Conductividad | 30.9 ms/cm 32.6 ms/cm 16.2 ms/cm

Discusion

Entre todas las muestras se obtuvieron 1677 ASV’'s que se clasificaron en 39 phyla,
96 clases,136 oOrdenes, 291 familias y 361 géneros donde MBS2 fue el sitio con
mayor numero de ASV’'s con 830, seguido de MBS1 con 591 y finalmente MBS3
con 256. Esto explica la diferencia de identificaciones taxonomicas entre las
muestras, ya que MBS2 fue el sitio con mayor porcentaje de identificaciones y MBS3

el menor.

De acuerdo con las secuencias identificadas, el 50% se agrup6 en dos filos;
Pseudomonadota con el 34.6% de las secuencias, donde MBS2 fue el sitio de mayor

porcentaje de secuencias con 49.6% contra MBS3 con menor porcentaje 16.7 %, el
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otro filo Bacteroidota con 14.9%, donde MBSL1 fue el sitio con mayor porcentaje 37.6
% y MBS3 con el menor 28.3 %.

Se sabe que los filos Pseudomonadota y Bacteroidota son los organismos
heterotrofos mas prominentes en las aguas superficiales marinas (Stevens et al.,
2005) y que las Pseudomonadotas son un filo ubicuo y abundante que se distribuye
ampliamente en ambientes marinos y juega un papel importante en la fijacion de
nitrégeno y el ciclo de nutrientes (Kersters et al., 2006; An et al., 2019; Sun et al.,
2019).

La mayoria de los filos dominantes en los sedimentos de los manglares, como
Pseudomonadota y Acidobacteria, son organismos facultativos que pueden
sobrevivir en hébitats anaerdbicos saturados de agua como los ecosistemas de
manglar (Zhang et al.,, 2014). Por otro lado, estos phyla Bacteroidetes y
Pseudomonadota (principalmente Alpha-, Beta- y Gammaproteobacteria)
generalmente se consideran microorganismos copiotroficos (o estrategas r), que
prosperan en condiciones de alta disponibilidad de nutrientes (Fierer et al., 2007,
Eilers et al., 2010, Nemergut et al., 2010, Chen et al., 2015).

En estudios como el de Alzubaidy et al., 2016 el enriquecimiento de bacterias de
estos dos filos en suelo de rizosfera de especies de manglar es valioso para las
plantas y el ecosistema de manglar en general, ya que podria desempefar
funciones bioldgicas importantes al eliminar el nitrégeno de los cuerpos de agua
eutréficos en los humedales de manglar, pues las bacterias pertenecientes al filo
Pseudomonadota son generalmente microorganismos copiotréficos que prosperan
en condiciones de alta disponibilidad de nutrientes (Chen et al., 2016). Estos
copiotrofos pueden crecer rapidamente en "hotspots” del sustrato rizosférico con
altas concentraciones de exudados de raices o fuentes de C organico como lo son
la materia organica de los ecosistemas de manglar, por lo que las condiciones de
estructura y composicibn ambiental de los sitios de estudio tienen estas

condiciones.
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El aumento en la abundancia relativa de estos dos filos estuvo representado
principalmente por clases como Gammaproteobacteria y AlphaPseudomonadota

para el filo de Pseudomonadota y la clase Bacteroidia para Bacteroidota.

Estas Gammaproteobacteria estaban relacionadas con bacterias oxidantes de
azufre simbidticas y de vida libre (Liang et al., 2007). Es mas probable que la via
oxidativa del nitrégeno en los sedimentos de los manglares esté mediada por
miembros que pertenecen a la clase Gammaproteobacteria (Li et al., 2011).

En cuanto a las poblaciones de Gammaproteobacterias en este ambiente son
reconocidas por mantener procesos como la oxidacién del azufre (B. Jgrgensen et
al., 2019; Lenk et al., 2010), y fijacion de carbono, principalmente por la asimilacién
de acetato y de materia organica proveniente de la columna de agua (marine snow)
(Dyksma, Lenk, Sawicka & Mul3mann, 2018; Dyksma et al., 2016).

Estos resultados concuerdan también con estudios previos en especies de
manglares como Avicennia marina en el mar rojo, Rhizophora mangle en el golfo de
México y Kandelia candel en las costas oeste de China. Dentro de estos filos se
encontraron en mayor porcentaje familias como Prolixibacteraceae vy
Flavobacteriaceae. Se ha informado que las Flavobacteriaceae, un grupo
microbiano central de lodos granulares anaerobicos y/o haléfilos, son responsables
de la secrecion de sustancias poliméricas y la purificacion del agua (Xiong et al.,
2020; Cui et al., 2021 ) y en menor proporcion Cyclobacteriaceae, los integrantes
de esta familia tienen una amplia gama de propiedades fisiolégicas como rango de
temperatura de crecimiento, rango de salinidad y reduccion de nitrato; y propiedades
guimiotaxondmicas (AnilKumar et al., 2014) lo que hace posible su prevalencia en

el ecosistema.

El otro 50% de las secuencias a nivel de filo se agruparon en Desulfobacterota,
Firmicutes, Verrucomicrobiota, Chloroflexi, Actinobacteriota, Campilobacterota,
Acidobacteriota y Planctomycetota. En estos filos se agruparon miembros de
géneros con caracteristicas metabolicas bien conocidas de reduccion anaerébica
de sulfato, incluyendo familias como Desulfobulbus, Desulfuromonas, Desulfobacter

y Desulfatitalea.
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En manglares de China investigadores también reportan abundancias de
Desulfobulbia y Desulfobacteria que se asocian con un alto potencial metabdlico en
los ciclos de C, Ny P (Zhu et al., 2018), por lo que esto puede facilitar el crecimiento
de las plantas de manglares al acelerar la transformacion y utilizacion de nutrientes

gue se encuentran disponibles en el sedimento.

Para filos en menor abundancia como Bacteroidota (Meng et al., 2019) informo de
funciones asociadas a este taxdn, como la secrecion de sustancias bioacomulativas
y degradadoras debido a su funcion en el metabolismo de la celulosa (Meng et al.,
2019). En nuestras secuencias también encontramos DeltaPseudomonadota que
otros autores las reportan mayormente en ambientes como el fondo marino y que,
por otra parte, son reconocidas por abundar en zonas donde existe una buena
concentracion de hidrocarburos y sulfatos (Vigneron et al., 2017; Davidova et al.,
2018), por lo que en ese sentido coincide con el mayor porcentaje de abundancia
en las muestras MBS1 y MBS2 que son los sitios mas cercanos al puerto y la zona
de maniobras de maquinaria pesada y, por lo tanto, pudiera estar mas expuestos a
estos compuestos

Se ha informado que casi el 35 % de los manglares en todo el mundo se han
contaminados con metales en las ultimas décadas (Alongi, 2002; Feller et al., 2010).
En particular, los sedimentos de manglares, como parte importante de los
ecosistemas de manglares, tienen una gran capacidad para retener metales del
agua de mar mareal y escorrentias estuarinas y superficiales, y se consideran
reservorios de metales en ambientes costeros (Tam y Wong, 2000; Bastakoti et al.,
2018).

Lo anterior nos remite al papel vital que juegan los microorganismos reductores de
sulfato en la oxidacion de la materia organica, la degradacion de compuestos toxicos
tales como compuestos aroméaticos y de cadena larga (Muyzer y Stams, 2008), y la
produccion resultante de H2S que reacciona con otros compuestos como fosfatos
de hierro insolubles (Alongi et al.,1992), liberando fosfato y otros iones esenciales

para la nutricion de las plantas (Rodriguez y Fraga, 1999).
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La reduccion de sulfato en los manglares es impulsada por las altas concentraciones
de sulfato en el agua de mar que los inunda regularmente y este proceso metabdlico
generalmente se percibe como uno de los mas importantes en estos ecosistemas
(Sherman et al., 1998).

Los metales pesados pueden tener un impacto significativo en la diversidad
bacteriana de algunos filos (Shao et al.,2017) encontr6 asociacion entre la
abundancia de Chloroflexiy el nivel de Cu, lo que indica que las bacterias Chloroflexi

tienen una fuerte resistencia al cobre.

Por otra parte, Schneider et al. (2017) encontraron que la abundancia relativa de
Pseudomonadotas fue elevada en sitios con niveles mas altos de Pb y, aunque en
este trabajo no se midieron perfiles de elementos, si se tienen estos grupos

taxonomicos bien representados.

También se encontraron bacterias con otros metabolismos como las nitrospiras que
son bacterias aerdbicas quimiolitoautotroficas oxidantes de nitritos, participan
principalmente en la transformacién del amoniaco o la sal de amonio en nitrato en
el suelo y aumentan la utilizacién de la nutricion nitrogenada por parte de las plantas
(Aguilar et al., 2019).

Otro filo presente fueron las Pseudomonas que poseen una amplia versatilidad
metabdlica y son capaces de usar nitrato y nitrito como aceptores de electrones
(Arai, 2011; Scala & Kerkhof, 1998), por lo que su aumento poblacional puede estar

relacionado con estos compuestos y su versatilidad metabdlica.

También se sugiere que muchas bacterias anammox afiliadas al filo Planctomycetes
impulsan la oxidacion anaerdbica de amonio (anammox) y desempefian funciones
esenciales en el proceso de transformacién del nitrdgeno en los ecosistemas de

manglares (Li et al., 2018).

Algunas bacterias asociativas como Xanthobacter que puede considerarse una
bacteria fijadora de N y los miembros de este género se pueden encontrar en agua
dulce, suelo humedo que contiene un alto porcentaje de materiales organicos en

descomposicion y en los sedimentos.
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En sitios como MBS3 que, por su ubicacion era el sitio mas conservado, hubo un
alto porcentaje de taxones unicos como la clase clatridichia donde los miembros
conocidos de este orden son anaerobios obligados, termofilos moderados vy
neutrofilos, que crecen quimioorganoheterotroficamente por fermentacion de
péptidos o carbohidratos, por respiracion anaerdbica con nitrato o
qguimiolitoheterotréficamente usando hidrogeno molecular como donante de
electrones con nitrato como aceptor de electrones. Generalmente habitan en

ambientes hidrotermales submarinos de aguas profundas o poco profundas

Los porcentajes de asignacion taxondmica de las secuencias fue casi del 100%
hasta el nivel de familia con el 6.8% de secuencias sin asignar. A nivel de género
solo se pudieron asignar taxonomicamente el 58% y finalmente a nivel de especie

no se pudo realizar alguna asignacion.

Por lo que estos numeros reflejan el desconocimiento que permea en este tipo de
datos en los ecosistemas de manglar y que son necesarios estudiar para
comprender de una manera mas integral el funcionamiento de estos ecosistemas y
aunque los enfoques moleculares filogenéticos para evaluar la diversidad
microbiana en ambientes naturales han sido bien desarrollados y ampliamente
utilizados en la ultima década, nuestro conocimiento de la microbiologia del
ecosistema de manglares todavia se basa en gran medida en estudios

dependientes del cultivo (Holguin et al., 2001)

Finalmente, los filos principales coinciden en su mayoria con los perfiles de
diversidad bacteriana de otros estudios efectuados en sedimentos de manglar en el
mundo (Jiang et al., 2013; Alzubaidy et al., 2016; Cheung et al., 2018; Haldar y
Nazaret, 2018; Zeng et al., 2023; Gomez-Acata et al., 2023). En este trabajo se
obtuvieron representaciones a nivel familia que no se reportan en otros trabajos vy,
por lo tanto, esta nueva informacién podria ayudar a tener una mejor aproximacion
a lo que existe en los sedimentos de los manglares e inferir un poco sobre la

dinamica y procesos ecoldgicos de estos.
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Por otro lado, no existié un patréon de composicion homogéneo entre los tres sitios
ya que aun para los sitios con mas filos compartidos (MBS1y MBS2) los porcentajes
de abundancias relativas fueron diferentes, por lo que inferimos que aunque estos
dos sitios estan en el mismo estero, sus valores de salinidad y conductividad un
poco mas altos en MBS2 podian ser variables que modifican los porcentajes de

abundancia relativa.

Estos cambios en las variables tienen que ver por su cercania a la zona de transicion
al mar y que MBS1 estaria en una zona mas tierra adentro, los niveles de pH entre
estas dos muestras eran casi iguales con 6.0 (MBS1) y 6.1 (MBS2) y también como
anteriormente se mencionaron los distintos tipos de metabolismos en estos
microorganismos estan sujetos a los recursos disponibles en el ambiente, es por
eso que factores como la salinidad son importantes ya que también esta suele estar
asociada con el aumento de la conductividad eléctrica regulando asi el intercambio
de electrones entre los diferentes taxones presentes y, por otra parte, la variacion
de la salinidad del suelo puede cambiar la abundancia de las comunidades
bacterianas del suelo y afectar su funciébn en los ecosistemas costeros salinos
(Wang et al., 2019).

El suelo de la rizosfera de los manglares es un aspecto importante ya que recibe
continuamente aportes de nutrientes de la exudacion de las raices de las plantas,
lo que convierte a la rizosfera en un nicho rico en carbono para el establecimiento
de comunidades microbianas (Gomes et al., 2014; Chen et al., 2016; Sasse et al.,
2018) y por otro lado Tong et al. (2019) comparo la distribucion biogeografica de la
comunidad bacteriana de los sedimentos en seis manglares de China descubriendo
gue la presencia de plantas de mangle estaba positivamente correlacionada con la

abundancia, riqueza y diversidad bacteriana encontradas en sus sedimentos.

En otros trabajos, los valores de las acidobacterias tuvieron el valor relativo mas
alto. Abundancia en suelos planos de baja marea con pH mas alto. Esto puede estar
relacionado con las caracteristicas del suelo de los humedales de manglares, ya

que el tipo de suelo en los humedales de manglares es un suelo de sulfato acido, la
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inundacion prolongada por mareas en la llanura de marea baja conducira a un

aumento significativo en el pH del suelo acido (Zhang et al., 1991).

Con el aumento de la elevacion de las mareas, el cambio mas significativo en los
factores fisicoquimicos del suelo es el aumento del potencial redox y la salinidad del
suelo. Ademas, la aireacion del suelo de la rizosfera probablemente sea mejor que
la del suelo a granel debido a la pérdida radial generalizada de oxigeno de la raiz
del mangle. En este caso, es razonable ver el aumento en la abundancia de estas
bacterias aerobias obligadas y tolerantes a la sal en el suelo de la rizosfera (Yin, &
Yan Z. 2020) estudios como el anterior mencionado han demostrado que el suelo
de la rizosfera contiene una mayor diversidad bacteriana a comparaciéon del suelo a
granel, lo que indica que las plantas de mangle tienen un efecto significativo de la
rizosfera en la composicion de la comunidad microbiana del suelo de los

ecosistemas de manglar.

El suelo de la rizosfera recibe continuamente aportes de nutrientes de la exudacion
de las raices de las plantas, lo que convierte a la rizosfera en un nicho rico en
carbono para el establecimiento de comunidades microbianas (Gomes et al., 2014;
Chen et al., 2016; Sasse et al., 2018).

Las caracteristicas de la inundacion a largo plazo y el ambiente anaerébico de la
llanura de marea baja hacen que la respiracion del suelo esté gobernada
principalmente por la reduccion de azufre y Fe, y la mineralizacion. La velocidad de
la descomposicién de la materia organica se inhibe significativamente, lo que ayuda
a la acumulacion de carbono organico en el suelo, por lo que la diversidad
microbiana del suelo es el principal mantenedor del equilibrio del flujo de C en los

humedales de manglares (Otero et al., 2017; Simone et al., 2019).
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Conclusiones

No existié un patrén de composicion homogéneo entre los tres sitios ya que aun
para los sitios con mas filos compartidos (MBS1 y MBS2) los porcentajes de
abundancias relativas fueron diferentes por lo que inferimos que aun que estos dos
sitios estan en el mismo estero sus valores de salinidad y conductividad un poco
mas altos en MBS2 podian ser variables que modificaran los porcentajes de
abundancia relativa, estos cambios en las variables tienen que ver por su cercania
a la zona de transicion al mar y que MBS1 estaria en una zona mas tierra adentro,
los niveles de pH entre estas dos muestras eran casi iguales con 6.0 (MBS1) y 6.1
(MBS2)

Las abundancias relativas en las tres muestras fueron heterogéneas, no se tuvo un
patron especifico de dispersidon o abundancias, esto puede ser por las variables
ambientales de cada sitio. Tales diferencias pueden ser un reflejo de la diferente
ubicacion geografica, especies de plantas y/o caracteristicas fisicoquimicas de las

muestras, lo que conduciria a diferentes composiciones de las comunidades.

La mayoria de los grupos taxonémicos identificados corresponden a miembros con
metabolismos anaerdbicos reductores de sulfatos, oxidacion de compuestos y
elementos como azufre, fosforo, carbono, sulfuro y oxigeno, lo que propicia el ciclaje

de nutrientes en el ambiente.

Nuestros resultados a nivel de filo y clase coinciden en su mayoria con otros trabajos
reportados anteriormente en otras partes del mundo, pero si existen diferencias a

niveles de familia y géneros presentes en nuestros sitios.

Los sitios MBS1 y MBS2 presentaron la mayoria de los filos identificados en las
secuencias obtenidas, esto podria deberse a su cercania con la zona de transicion

costera, donde los parametros fisicoquimicos podrian actuar como una presion de
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seleccién y ofrecer gradientes de condiciones para que cada grupo aproveche un

nicho.

El sitio MBS3 presentdé un menor porcentaje de filos, pero a diferencia de los otros
dos sitios tuvo el porcentaje de filos menos compartido, por lo que podriamos
también suponer que entre mas conservado el sitio pudiera ser mas homogénea su

composicion.

Este trabajo es uno de los primeros en describir la diversidad de bacterias en los
sedimentos del ecosistema de manglar en el Pacifico mexicano, por lo que es un

punto de partida para conocer la biodiversidad en conjunto.

Las metodologias de secuenciacion masiva de genes ribosomales ARNr 16S
ayudan a tener una mejor aproximacion de la diversidad existente en distintos
ecosistemas, contrario a técnicas tradicionales como los cultivos, ya que algunos

organismos no son cultivables y no se pueden cuantificar o estudiar.

Perspectivas

Este estudio se centr6 en describir comunidades bacterianas. La literatura sugiere
que otros grupos, como arqueas y hongos, desarrollan también un papel importante
en la movilizaciéon de compuestos y elementos en estos ecosistemas. Por tanto, un
analisis de genes ribosomales especifico para estos grupos podria ampliar nuestra

comprension de la diversidad de los manglares bajo estudio.

Considerando los resultados obtenidos podriamos estudiar a las comunidades
microbianas con otros enfoques, como los analisis metagendmicos y de cultivo. Con
los estudios metagendmicos se podria conocer el potencial funcional de las
comunidades de los sedimentos de manglar evitando asi el enfoque a sodlo
secuencias masivas que corresponden a un unico marcador molecular. Ademas, un

estudio metagendmico podria brindar acceso a secuencias gendémicas de otros
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organismos ademas de bacterias, y evitar los sesgos inherentes a la amplificacién
de genes. Se tendria asi una mejor compresiéon de la composicion de las
comunidades. Con las técnicas de cultivo, se podria estudiar con mas profundidad
a la fraccion cultivable de las comunidades presentes en los sedimentos. Incluso
seria posible secuenciar genomas de microorganismos cultivados para conocer su
potencial genético y asi apoyar a las predicciones sobre su participacion metabdlica

dentro de las comunidades.

Estos ecosistemas presentan una alta variacion de condiciones a través del dia y
en temporadas, por lo que se recomienda realizar muestreos adicionales tomando
en cuenta mas parametros fisicoquimicos y ambientales. Ademas de las propuestas
anteriores, seria necesario un mayor esfuerzo de muestreo para poder estimar
mejores indices de diversidad de los sitios. Asi como poder realizar correlaciones
entre variables fisicoquimicas para robustecer la informacion. Esto seria de
importancia para describir mejor a la diversidad microbiana presente en los

sedimentos asociados a los manglares de estudio.

Debido al desarrollo antropogénico en las regiones costeras del pais, asi como en
la zona adyacente a nuestro sitio de estudio, se propone que proyectos futuros
deberian examinar la riqueza y composicion microbiana en manglares con mayor

degradacion.
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