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Porcentaje de 
pérdida de manglar

57%
Hectáreas en 

1960
501.300

Hectáreas en 
2011

213.000
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http://expresocampeche.com/notas/estado/2015/07/27/se-olvida-campeche-de-un-ecosistema-en-riesgo/ 5
Hipersalinización
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Detrito

DESNITRIFICACIÒN FIJACIÓN DE N2 SOLUBILIZAR
FOSFATOS REDUCCIÓN DE SULFATOS METANOGÉNESIS

Biomasa

Plantas



https://www.slideshare.net/ueb52/introduction-to-next-generation-sequencing-v2
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Extracción 
DNA 

Preparación de 
librerías

Secuenciación Análisis 
bioinformático

Limpieza
Ensamblaje

Alineamiento
Anotación 

Metagenómica

https://www.slideshare.net/ueb52/introduction-to-next-generation-sequencing-v2


Antecedentes
Metagenómica en manglar

Cabral., et al 2014

Nogueira., et al 2010

Imchen.,  et al 2018
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Diversidad taxonómica y funcional / contaminado y no 
contaminado / Brazil

Contaminado y no contaminado / Brasil.

Diversidad taxonómica y funcional / India-Brasil-Arabia Saudita. 



Antecedentes
Ciclos biogeoquímicos en manglar
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Diversidad taxonómica y funcional / África 

Contaminado y no contaminado / Brasil.

Diversidad taxonómica y funcional / China. 

Rampadarath.,  et al 2010

Andreote.,  et al 2012

Thompson.,  et al 2013

Lin.,  et al 2018

Contaminado y no contaminado / Brasil.



Antecedentes
Salinidad en manglar
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Secuenciación 16S / Diversidad Taxonómica /
Genes SalinidadFigueroa.,  et al 2015

Salinidad  

Kimbrel., et al 2018 Secuenciación 16S / Resistencia de microorganismos /
Variabilidad de abundancias.

Lozupene., et al 2007 Secuenciación 16S / Salinidad relaciona comunidades 
bacterianas.



Objetivos

Determinar el efecto de la salinidad sobre genes asociados a ciclos biogeoquímicos del 
Nitrógeno, Azufre y Metano del manglar de la desembocadura del Río Ranchería, La 

Guajira; mediante un análisis metagenómico.

GENERAL
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1. Determinar los genes 

más abundantes asociados 

a ciclos biogeoquímicos.

2. Detectar las abundancias 
diferencialmente de los 
genes asociados a ciclos 

biogeoquímicos.

3. Proponer genes 

marcadores de salinidad en 

cada ciclo biogeoquímico. 

ESPECÍFICOS



Metodología
Muestras de suelo rizosférico de Avicennia germinans

en tres puntos contrastantes de salinidad

Baja 2,8 0/00 Media 14,610/00 Alta  61,520/00
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Extracción de ADN Total
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Secuenciación Shotgun / Illumina HiSeq 2500

Evaluación de la calidad / Fast QC v. 0.11.2

Limpieza / Trimmomatic v.0.36

Alineamiento / DIAMOND 
( bases de datos de proteínas NR de NCBI)

Anotación / MEGAN 5.0 (KEGG) 

Análisis 
Bioinformático



Base de datos KEGG

Ruta metabólica
00811

Módulos
M00675

KO
K00568
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Microbiome Analyst

Asociación taxonomía con 
cada proceso ciclo 

biogeoquímico

NORMALIZACIÓN
Reconstrucción de rutas 

metabólicas 

Abundancias taxonómicas
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1. Objetivo

Abundancia



Análisis estadístico de las 
abundancias STAMP v2.1.3

Microbiome Analyst

NORMALIZACIÓN
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2. Objetivo

Diferencias entre 
salinidades



MicrobiomeAnalyst

NORMALIZACIÓN

Términos KEGG con 
potencial marcador por 

Ciclo Biogeoquímico con 
LefSeq.
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3. Objetivo

Biomarcadores 



Resultados

Metano Nitrógeno Azufre Metano Nitrógeno Azufre

Rutas Metabolicas Rutas Metabolicas

A. Promedio de lecturas por ruta 

metabólica 
B. Promedio de lecturas módulos
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21*** < 0.05 P. value



Ciclo del Metano Representatividad 86.8%
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Alta

Media 

Baja
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Géneros asociados al Ciclo del Metano

29 Géneros Metilotrofos 31% tuvieron Diferencias 
Significativas

Género Salinidad

Methylocystis Baja

Methyloversatilis Baja

Methylibium Baja
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Ciclo del Nitrógeno Representatividad 92.1%

25

Alta

Media 

Baja
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FIJACIÓN 
DISMINUIDA

Nitrificación



Géneros asociados al Ciclo del Nitrógeno

38 Géneros
Diazotrofos

Desnitrificadores
Nitrificadores

Reductores de nitratos

57.8% tuvieron Diferencias 
Significativas

Géneros 
Diazotrofos Salinidad

Azospirillum Alta

Rhodospirillum Alta

Pseudomonas Alta

Géneros 
Desnitrificadores Salinidad

Nitrospira Alta

Nitrosococcus Alta

Nitrospina Alta
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Ciclo del Azufre Representatividad 100%

28

Alta

Media 

Baja
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Géneros asociados al Ciclo del Azufre

70 Géneros Reductores sulfato y 
Oxidantes del Azufre

62.44% tuvieron Diferencias 
Significativas

Reductores de 
sulfato Salinidad

Desulfobulbus Alta

Desulfosarcina Alta

Desulfatiglans Alta

Oxidantes azufre Salinidad

Thioalkalivibrio Alta

Thioploca Alta

Thermithiobacillus Alta
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Biomarcadores

31

Salinidad
Alta

Salinidad
Media

Salinidad
Baja

17 6 11
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Conclusiones

● En el manglar predominó el ciclo del metano y predominaron las bacterias

metanotrofas.

● Para el ciclo del N abundó la desnitrificación y la inhibición de la fijación de N.

● En el ciclo del S prevalecieron los procesos de reducción, representados por las

Desulfobacterales.

35



El metabolismo del metano fue el único que tuvo un efecto significativo en abundancia 

entre las tres salinidades. Sin embargo, la salinidad no afectó las categorías funcionales 

de ningún ciclo, lo que indica la tolerancia  de este ecosistema .

Se encontraron 34 genes marcadores, que se vieron representados mayoritariamente en 

salinidad alta.
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Illumina Hiseq
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Rhizophora mangle

Laguncularia racemosa

Avicennia germinans

Conocarpus erectus
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Metagenómica

Ventajas

● Independencia de cultivo

● Mayor precisión y menor 

tiempo

● Menor sesgo taxonómico

● Análisis simultáneo 



Ministerio del Medio Ambiente 

Colombia actualmente el número de 
hectáreas del ecosistema manglar en 

colombia es 

285.049
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