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Porcentaje de
pérdida de manglar

37%

Hectareas en
1960
501.300

Hectareas en
2011
213.000

Giri C, Ochieng E, Tieszen LL, Zhu Z, Singh A, Loveland T, et al. Status and distribution ofmangrove forests of the world using earth observation satellite data. Global Ecol. Biogeogr [Internet]. 2011 [Accessed 2019 April 01]; 20:154-159
Laboratorio de Servicios de Informacion- Labsis (INVEMAR))Mangrove Ecosystems (Colombia)3
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Metagenomica
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Antecedentes

Metagenomica en manglar

Diversidad taxondmica y funcional / contaminado y no
contaminado / Brazil

Nogueira., et al 2010 —

\4

Cabral., et al 2014

Contaminado y no contaminado / Brasil.

\ 4

Imchen., etal 2018 Diversidad taxondmica y funcional / India-Brasil-Arabia Saudita.




Antecedentes

Ciclos biogeoquimicos en manglar

VL

Diversidad taxonémica y funcional / Africa

Rampadarath., etal 2010

\ 4

Andreote., etal 2012 Contaminado y no contaminado / Brasil.

\4

Thompson., etal 2013 Contaminado y no contaminado / Brasil.

\ 4

Lin., etal 2018 Diversidad taxondmica y funcional / China.




Antecedentes

Salinidad en manglar

Secuenciacion 16S / Diversidad Taxonomica /
Genes Salinidad

\ 4

Figueroa., etal 2015

Salinidad

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

Secuenciacion 16S / Salinidad relaciona comunidades

Lozupene., et al 2007 bacterianas.



Objetivos

GENERAL

Determinar el efecto de la salinidad sobre genes asociados a ciclos biogeoquimicos del
Nitrdgeno, Azufre y Metano del manglar de la desembocadura del Rio Rancheria, La
Guajira; mediante un analisis metagendmico.
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1. Determinar los genes
mas abundantes asociados

a ciclos biogeoquimicos.

ESPECIFICOS

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

biogeoquimicos.

3. Proponer genes

marcadores de salinidad en

cada ciclo biogeoquimico.
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Metodologia
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Muestras de suelo rizosférico de Avicennia germinans
en tres puntos contrastantes de salinidad

Baja 2,8 %/00

Media 14,61%/00

Alta 61,52%/00




Extraccion de ADN Total

Kit Powerlyzer® PowerSoil® DNA Isolation

Lisis celular homog. Union Lavado Elucion

B
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Analisis
Bioinformatico
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Secuenciacion Shotgun / Illumina HiSeq 2500

l

Evaluacion de la calidad / Fast QCv. 0.11.2

l

Limpieza / Trimmomatic v.0.36

|

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

l

Anotacion / MEGAN 5.0 (KEGG)
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Base de datos KEGG
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1. Objetivo

. Microbiome Analyst
Abundancia 4
Reconstrucqo.n de rutas NORMALIZACION
metabolicas
con| -_ > Abundancias taxonomicas Asociacion taxonomia con
_K—m?—ﬁ ,,_L cada proceso ciclo
ﬂ R 1 - biogeoquimico

UmProt




2. Objetivo

Diferencias entre

S Microbiome Analyst
salinidades
NORMALIZACION
e Analisis estadistico de las
R (s et e ot abundancias STAMP v2.1.3
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3, Objetivo

Biomarcadores

MicrobiomeAnalyst

NORMALIZACION

Biomarcadores en termino KO para ¢ ciclo del Metano
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Resultados

A. Promedio de lecturas por ruta B. Promedio de lecturas modulos
metabolica :
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*** < (.05 P. value



Ciclo del Metano Representatividad 86.8% [ Alta
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Géneros asociados al Ciclo del Metano

: 51% tuvieron Diferencias
Significativas

29 Géneros —— | Metilotrofos

Género Salinidad
Methylocystis Baja
Methyloversatilis Baja
Methylibium Baja
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PC2 (14.9%)

Ciclo del Nltrogeno Representatividad 92.1% — Alta
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Generos asociados al Ciclo del Nitrogeno

58 Géneros

Diazotrofos
Desnitrificadores

Nitrificadores
Reductores de nitratos

Significativas

57.8% tuvieron Diferencias

Dgéz‘,a’f"rroaf;s Salinidad De5/$;7;£:;ares Salinidad
Azospirillum Alta Nitrospira Alta
Rhodospirillum Alta Nitrosococcus Alta
Pseudomonas Alta Nitrospina Alta
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Géneros asociados al Ciclo del Azufre

: Reductores sulfato y 62.44% tuvieron Diferencias
/0 Géneros 1 . UVIEron §
Oxidantes del Azufre Si gn|f| cativas
Reductores de Salinidad Oxidantes azufre Salinidad
sulfato
Alt Thioalkalivibrio Alta
Desulfobulbus d
' Alta
Desulfosarcina Alta Thioploca
thi - Alta
Desulfatiglans Alta Thermithiobacillus
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Biomarcadores

51



= Alta
B Media
" Baja

Terminos de KO

Biomarcadores en termino KO para el ciclo del Metano

K01007 pps, ppsA; pyruvate, water dikinase

KODBOO givA, SHMT; glycine hydroxymethyitransierase |
14083 muB; rimethylamine-—corrinoid protein Co-methyltransferase
K02446 glpX; fructose-1,6-bisphosphatase Il

K01595 ppc; phosphoenolpyruvate carboxylase

K11779fbiC; FO synthase

K00200 fwedA, fmdA; formylmethanofuran dehydrogenase subunit A
K14067 mtkA; malate-CoA ligase subunit beta

K10713 fae; 5,6,7 8-tetrahydromethanopterin hydro-lyase
K11532 glpX-SEBP; fructose-1,6-bisphosphatase |l / sedoheptulose-1,7-...
KO8652 mtkB; malate-CoA ligase subunitalphs

K10714 mtdB; methylene-tetrahydromethanopterin dehydrogenase .

o

0,2 04 0,6 08 1 12
LDA score

14
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Biomarcadores en terminos de KO para el ciclo del N

K01915 glna, GLUL; glutamine synthetase

KDO370 narG, narZ, nxrA; nitrate reductase / nitrite coddoreductase, alpha

ED4561 norl; nitric oxide reductase subunit B

KDO261GLUD]_2, pdhé; glutamate dehydrogenase (MAD(P)+)

KD0376nos; nitrous-oxide reductase

I K15864 nirs; nitrite reductase (NO-forming) / hydroxylamine reductase

Terminos de KO

K15576 nrtA, nasF, cynA; nitrate/nitrite transport system substrate-binding...

K037 2 mash; assimilatory nitrate reductase catalytic subunit

. 3 1 | KOD3T74 narl, nar\; nitrate reductase gamma subunit

KO0366 nirA; ferredoxin-nitrite reductase

. Media 0,000 0,200 0,400 0,600 0,800 1,000 1,200 1,400
. B aj a LDA score
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Terminos de KO

K00380 cysJ; sulfite reductase (NADPH) flavoprotein alpha-component

" Alta

W Media

~ Baja

Biomarcadores en terminos KO para el ciclo del Azufre

KOOS5 8 sat, met3; sulfate adenylyltransferase

KO0S57 cysD; sulfate adenylykransferase subunit 2

K00955 cysNC; bifunctional enzyme CysN/CysC

K11180dsrA; dissimilatory sulfite reductase alpha subunit
K11181 dsrB; dissimilatory sulfite reductase beta subunit
K00860 cysC; adenylylsulfate kinase

K17224 soxB; S-sulfosulfanyl-L-cysteine sulfohydrolase
K17225 soxC; sulfane dehydrogenase subunit SoxC

K15552 tauC; taurine transport system permease protein
K0204 7cysW; sulfate transport system permease protein
K17222 soxA; sulfur-oxidzing protein SoxA

o

LDA score

0,2

o
P

o
o

o
™

12
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Conclusiones

e En el manglar predomind el ciclo del metano y predominaron las bacterias

metanotrofas.
e Paraelciclodel N abundd la desnitrificacion y la inhibicion de [a fijacion de N.

e En el ciclo del S prevalecieron los procesos de reduccion, representados por las

Desulfobacterales.
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El metabolismo del metano fue el unico que tuvo un efecto significativo en abundancia
entre [as tres salinidades. Sin embargo, la salinidad no afecto las categorias funcionales

de ningun 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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Rhizophora mangle
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Ventajas

Independencia de cultivo
Mayor precision y menor
tiempo

Menor sesgo taxonomico

Analisis simultaneo

Metagenomica
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Ministerio del Medio Ambiente

Colombia actualmente el nimero de
hectareas del ecosistema manglar en
colombia es

285.049
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