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El paramo de Santurban

En el departamento de Santander vy
especialmente en el paramo de Santurban, la
biodiversidad de los microorganismos ha
sido poco explorada y documentada.

En este proyecto se estudido de manera
preliminar, mediante sistematica molecular,
la diversidad de los microorganismos
presentes en los suelos del paramo de
Santurban en el departamento de Santander,
mediante el uso de técnicas independientes
del cultivo microbiolégico tradicional,
constituyendo a su vez el primer paso en la
generacion de una linea base de

informacion de este tipo en Santander. ,
el mejor
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Pregunta de investigacion

;Cual es la diversidad y potencial biotecnolégico de microorganismos
nativos presentes en suelos del paramo de Santurban?

Objetivo general

Estimar la diversidad taxonomica y potencial biotecnologico de
comunidades microbianas presentes en suelos provenientes del paramo
de Santurban, Santander, mediante el uso de herramientas

metagendmicas y bioinformaticas.
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) Objetivos especificos

« Obtener metagenomas representativos de las comunidades microbianas
presentes en suelos provenientes del paramo de Santurban, Santander.

* Estimar la abundancia relativa y diversidad de las comunidades microbianas
presentes en los metagenomas obtenidos.

* Identificar la abundancia de genes y posibles rutas metabdlicas
predominantes de las comunidades microbianas presentes en los suelos
analizados.
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Area geografica del proyecto
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Salida de campo No. 1

Lugar: Vetas, Santander. Predio Ciénaga, Laguna La barrosa,
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Salida de campo No. 1

, Lugar: Vetas, Santander. Predio Ciénaga, Laguna La barrosa,
* Fecha: Viernes 23 de Noviembre de 2018
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Salida de campo No. 2

Lugar: Vetas, Santander. Lagunas de Cuntas
, Fecha: Viernes 29 de marzo de 2019

Lagunas de Cuntas
Aprox 4000 msnm
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Relacion de muestras de suelo en proceso de
secuenciacion de ADN

Total organic Total Nitrogen Phosphorous

Coordinates (GPS) Altitude (GPS) Texture pH

carbon (%) ) (%)
STB-02S Lé/fFl{JFI{\IoAs;A 0702'1\‘1 70 072%’:’)’905, 3839m sandy loam | 6,01 18,2 0,64 Low
>TB-O02R LQEEQSS;A 07°2T,470' 072°¥¥),905' 3839m Sandy loam | 59 18,0 071 Low
STB-065 FIN(%SEEIFEANSEA_ 07°2Bl,219' O72°;A1/,218' 3678m Sandy loam | 6,03 16 0,57 Low
STB-08R 1 £iNcA CIENAGA o7°2|c\)|,714' o72°¥\1/,355' 3603m Sandy loam | 6,08 12 0,9 Low
STB-105 1 o rEpIo cUNTA O7°1Ig|,661' 072°¥,230' 4041m Sandyloam | 6 22,3 0,51 Low
STB-10R 1 o rEDIO CUNTA O7°12|,661' 072°¥g,230' 4041m sandy loam | 6,25 22,6 061 Low
STB11S | prepio cUNTA O7°1l(\5|,748' 072°¥,325' 4001m Sandy loam | 6,15 19,8 043 Low
STB-135 | breDIO CUNTA o7°1l;l,263' O72°!\5A?f,690' 3920m Sandy loam | 6,12 18,7 0,66 Low
STB-145 | brEDIO CUNTA o7°1l;|,514' O72°1\5A2/,796' 3923m Sandy loam | 6,06 17,0 0,65 Low
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Género (Bacteria)
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Género (Eukaryota)
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|dentificacion preliminar de microorganismos en suelos del paramo

Suelos no asociados a
plantas

Bacteria: Phylum (Clase) -

. . Universidad
1. Proteobacteria (Alpha, beta, deltaproteobacteria) Industrial de
2. Actinobacteria (Actinobacteria)
3. Acidobacteria (Solibacteres)
4,

Santander

Planctomycetes (Planctomycetacia)

Archaea (Phylum (Clase)
1.  Thaumarchaeota

Fungi: Phylum (Clase)
1. Ascomycota (Eurotiomycetes, Sordariomycetes)

Géneros bacterianos mas abundantes:

e Candidatus Solibacter  Gemmata
* Bradyrhizobium  Streptomyces
» Candidatus Koribacter » Burkholderia
* Acidobacterium » Ktedonobacter , .
_ _ Sormos el MEJOr cscenario
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species count

Rizdsfera (R) vs No-rizdsfera (S)
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STB-02S

STB-02R

STB-10S

STB-10R

Rizdsfera (R) vs No-rizdsfera (S)

Diversidad alfa (Riqueza especifica - S):

150.83 302.00 50277

15883 382.00 50277

15883 382.00 50277

B
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Rizésfera (R) vs No-rizésfera (S) - Procariotas
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Fig 1. Community composition of prokaryotes in bulk and rhizosphere soils of Espeletia spp. A) Relative abundance at phylum
level. B) Relative abundance at class level. C) Relative abundance of 10 most abundant prokaryotic genera in soil samples.
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H Rizésfera (R) vs No-rizdsfera (S) - Eucariotas
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Rizésfera (R) vs No-rizosfera (S) - Hongos
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Fig 2. Community composition of fungi in bulk and rhizosphere soils of Espeletia spp. A) Relative abundance at phylum level.
B) Relative abundance at class level. C) Relative abundance of 10 most abundant fungal genera in soil samples.
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|dentificacion preliminar de microorganismos en suelos del paramo

, Candidatus Solibacter

Domain: Bacteria
Phylum: Acidobacteria
Class: Solibacteres
Order: Solibacterales
Family: Solibacteraceae

« Bacilos Gram negativos

« Heterotrofo moderadamente acidofilo y versatil.

« Capacidad de reduccion de nitrato y nitrito, pero no de fijacion de N2 o desnitrificacion.

« Capaz de degradar otros polisacaridos de la pared celular vegetal, con vias enzimaticas
completas (polisacaridos liasa y pectina esterasas) para la degradacion de pectinas y
hemicelulosas.

 Aislado originalmente de suelos asociados a pastos (Australia)

« (Candidatus Solibacter usitatus Ellin6076
el mejor
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Potencial funcional preliminar (KEGG)

Metabolismo del nitrogeno
, Universidad
Industrial de
B E1.13.12.16; nitronate monooxygenase [EC:1.13.12.16] SRS
B nap4; periplasmic nitrate reductase NapA [EC:1.7.99 4]
1.00 [ napB; cytochrome c-type protein NapB
B napC; cytochrome c-type protein NapC
0.80 B nifD; nitrogenase molybdenum-iron protein alpha chain [EC:1.18.6.1]
B nifH; nitrogenase iron protein NifH [EC:1.18.6.1]
0.60 B nifK; nitrogenase molybdenum-iron protein beta chain [EC:1.18.6.1]
B nifN; nitrogenase molybdenum-iron protein Mifil
0.40 B nifV; homocitrate synthase Nifv
B nirB; nitrite reductase (NAD(PIH} large subunit [EC:1.7.1.4]
020 B norB; nitric oxide reductase subunit B [EC:1.7.2.5]
B norF; nitric-oxide reductase MorF protein [EC:1.7.99.7]
000 B nosZ; nitrous-oxide reductase [EC:1.7.2.4]

RO RN N
E;r.‘&”ﬁ ‘Eﬂ' ﬂ:'& E;;‘&“ 5{‘3“ % Eﬁ‘&”ﬁ
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“Iﬁ Analisis funcional preliminar
V Nitrogen metabolism KEGG level 3 (function)
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E1.13.12.16; nitronate monooxygenase [EC:1.13.12.16]

E1.7.1.1; nitrate reductase (NADH) [EC1.7.1.1]
E1.7.2.1; nitrite reductase (NO-forming) [EC:1.7.2.1]

E1.7.99.1, hcp; hydroxylamine reductase [EC:1.7.92.1]

E4.2.1.1; carbonic anhydrase [EC:4.2.1.1]
MNIAD; nitrate reductase (NADPH) [EC:1.7.1.3]
amoB; ammonia monooxygenase subunit B
amoC; ammonia moncoxygenase subunit C

cah; carbonic anhydrase [EC:4.2.1.1]

Somos el MEJor cscenario
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haa: hydroxylamine oxidase [EC:1.7.3.4]




MITEOGEN METABROLIEN  EEDUCTION AND FIXATION
Ilethane metabolism :I " o
a
I o) 4211 w0
| Formamide Catharnate O 2110 o
| Cyamate
J? 35149 <
2722
( Gilyoxylate metaholism 14— — — —O4——1 A LN Arginine and polive |
Formats 63416 i_ meisho
N
- 63.15 — N
- 21210 oo
41591
-
4313 4312 41992
g [43123]43.124]43125] 747
dataset color — -
Mitrits Ot 1400 1] 1.42- E‘ﬁﬁ.ﬁgﬂ&fﬁ
STB-10S p  Ccompounds )
6311 L-tsparagine &
STB-02R -
6314
STB.02S g 3511 P ——
lanine, as
L-fispartate (gluﬁa.m&te metaholism ]
STB-10R T
L ¥ 1 Beas, Haldfals u;
Nitat G
141141471 LGlumw
143, A
11861 ——
1721 11961 AT 431
[ -~ -1
114121
l 8 431 )
Nitric oxide O—] L1959 1|-O—LTS96 w0 | W‘l 44ii] 4412 ][4418] _—
Dlmtmgen Nitrogen L |
oxids - 351 O Arides
Cyrlic aroddites
~ (354 S S
353, A ridines 1€jor
3551
- ONitriles
3552
00910 9/30/09
(o) Kanehiza Laboratories




Conclusiones

, Se establecié que las comunidades microbianas del suelo del paramo estan
dominadas principalmente por las clases Alfaproteobacteria (25-43%) vy
Actinobacteria (21-37%), siendo Candidatus Solibacter, Bradyrhizobium,
Rhodopseudomonas, Nitrobacter, Mycobacterium y Streptomyces los géneros
microbianos mas abundantes.

Los valores del indice de diversidad alfa (Shannon-Weaver) fueron elevados vy
oscilaron entre 5.17 y 6.71, pero no fueron significativamente diferentes entre
muestras de diferentes ubicaciones o altitudes (desde 3600 hasta 4048 m.s.n.m).

Se detectd de manera preliminar una alta proporcion de genes involucrados en el
metabolismo del nitrogeno y la promocion del crecimiento de las plantas, en el
metabolismo energético, en la biosintesis de metabolitos secundarios y en la
biodegradacion de xenobioticos, lo que indica un potencial para mejorar el

crecimiento de las plantas, incluido el frailejon. _
el mejor




Conclusiones

, Los resultados finales confirmaron una alta diversidad taxonomica y
funcional de las comunidades microbianas de los suelos del paramo
de Santurban, y abren la posibilidad de explorar el uso de estas
comunidades en un futuro para fines de biorremediacion o
biofertilizacion, con beneficios potenciales para mejorar la
resiliencia y productividad de las plantas en ambientes frios, en
especial de los frailejones (Espeletia sp.).

Los resultados son preliminares y justifican nuevos estudios con una
mayor disponibilidad presupuestal y de tiempo, para analizar la
diversidad y potencial de los microorganismos presentes en otras
matrices diferentes al suelo (agua, filosfera, etc).
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