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RESUMEN

El filo Actinobacteria es de gran importancia por su capacidad de biosintesis y
resistencia de compuestos antimicrobianos y dominancia en microbiomas de suelos. Se
considera que ambientes inexplorados y extremos como las islas de recursos de zonas aridas
y semiaridas del trépico pueden ser fuente de una gran diversidad de Actinobacterias y, por
tanto, de potenciales compuestos de interés biotecnoldgico. El objetivo del trabajo fue
determinar el efecto de la estacionalidad y la presencia de vegetacién sobre la abundancia de
Actinobacterias y genes asociados a la sintesis y resistencia de compuestos antimicrobianos
asociados a tres islas de recursos de una region semiarida del Caribe Colombiano. Para esto
se muestrearon tres arboles nodriza Prosopis juliflora, Haematoxylum brasiletto y
Pithecellobium dulce, bajo el dosel (V) y suelo desnudo (C) tanto en temporada hiumeda (W)
y como en temporada seca (D). Se extrajo el DNA total y se secuencid. A partir de las
secuencias se detectaron 16 Ordenes, 28 familias y 52 géneros de Actinobacterias con
mayores abundancias en CD. Adicionalmente se detectaron 16 vias de biosintesis de
compuestos antimicrobianos, de las cuales, las vias de sintesis de antibidticos
monobactamicos, prodigiosina y estreptomicina fueron las de mayor abundancia. Estas vias
presentaron mayores abundancias en VD. Se detectaron 10 vias de resistencia a antibioticos
que incluyen las mayores abundancias para rifamicina en CD y estreptograminas (MLS) en
VW. Se observé que la diversidad y abundancia de Actinobacterias y genes de biosintesis y
resistencia estuvieron influenciados por la estacionalidad y la presencia de vegetacion en las

islas de recursos.



PALABRAS CLAVE

Metagendmica, islas de recursos, genes de resistencia a antibidticos, biosintesis de

compuestos antimicrobianos, desertificacion.

ABSTRACT

The phylum Actinobacteria is of great importance for its capacity for biosynthesis
and resistance of antimicrobial compounds and dominance in soil microbiomes. It is
considered that unexplored and extreme environments such as resource islands in arid and
semi-arid zones of the tropics can be a source of a great diversity of Actinobacteria and
therefore of potential compounds of biotechnological interest. The objective of this study was
to determine the effect of seasonality and the presence of vegetation on the abundance of
actinobacteria and genes associated with the synthesis and resistance of antimicrobial
compounds associated with three resource islands in a semiarid region of the Colombian
Caribbean. For this purpose, three nurse trees Prosopis juliflora, Haematoxylum brasiletto
and Pithecellobium dulce were sampled under canopy (V), bare soil (C) both in wet (W) and
dry season (D). Total DNA was extracted and sequenced. From the sequences, 16 orders, 28
families and 52 genera of actinobacteria with higher abundances in CD were detected. In
addition, 16 antimicrobial compound biosynthesis pathways were detected, of which the
synthesis pathways of monobactam antibiotics, prodigiosin and streptomycin were the most
abundant. These pathways showed higher abundances in DV. Ten antibiotic resistance
pathways were detected including the highest abundances for rifamycin in CD and

streptogramins (MLS) in VW. It was observed that the diversity and abundance of



actinobacterial biosynthesis and resistance genes were influenced by seasonality and the

presence of vegetation in the resource islands.

KEYWORDS
Metagenomics, resource islands, antibiotic resistance genes, antimicrobial compound

biosynthesis, desertification.

INTRODUCCION

La erosion y desertificacion del suelo son una problematica global que se caracteriza
por la reduccion o pérdida de la productividad bioldgica o econdémica del suelo, la vegetacion,
diferentes componentes de la biota y procesos ecoldgicos e hidrolégicos principalmente en
zonas secas que afectan al bienestar de las personas (Reynolds et al., 2005; UNGRD, 2020).
La desertificacion resulta de una degradacion constante de las tierras de zonas aridas,
semiaridas y subhUmedas secas por causa de actividades humanas como la mineria, la
sobreexplotacién de la tierra, la tala indiscriminada de arboles, el sobrepastoreo y los cambios
climéaticos(Convencion de Las Naciones Unidas de Lucha Contra La Desertificacion, 2021).

Asociado a las islas de fertilidad, la biomasa microbiana es indispensable en el
mantenimiento de la fertilidad del suelo debido al gran potencial para reciclar los nutrientes,
influir en el control de la acidez y las reservas organicas del suelo; y asi mejorar las
condiciones de las plantas en estos ecosistemas (Mora Delgado, 2006). Se ha demostrado que
los biomasa del desierto difieren de otros en su funcién y composicion, y paraddjicamente se

caracterizan por ser muy diversos a nivel taxonémico (Makhalanyane et al., 2015). Dentro
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de la biomasa microbiana, se puede resaltar la capacidad que tienen las bacterias del suelo
para producir metabolitos secundarios y diversas sustancias antimicrobianas como
antibioticos de forma natural para competir con otros microorganismos, también pueden
Ilevar a cabo el intercambio por transferencia genética horizontal de diversos mecanismos de
resistencia a antibioticos (Van Goethem et al., 2018).

Los ecosistemas influenciados por actividad humana son afectados con la aparicion
de bacterias resistentes a los antibidticos debido al uso de antibidticos en salud humana, la
cria de animales y algunas practicas agricolas (Arenas & Moreno Melo, 2018; Naidoo et al.,
2020), lo que constituye un problema de salud publica (Cabrera et al., 2007; Oromi Durich,
2000) y ambiental (Essack, 2018; Naidoo et al., 2020); Essack, 2018; Naidoo et al., 2020).
El suelo se considera un reservorio de genes de resistencia, origen de muchos
microorganismos patogenos clinicos y fuente de especies productoras de nuevas moléculas
para controlar la resistencia bacteriana (Cabrera et al., 2007; Essack, 2018). En el suelo
coexisten diferentes mecanismos de resistencia; sin embargo, podrian existir mecanismos no
descritos en ecosistemas de menor actividad humana como los desiertos (Larsson et al., 2018;
Naidoo et al., 2020; Van Goethem et al., 2018). La sintesis de compuestos antimicrobianos
en desiertos podria ser un factor clave para la supervivencia de ciertas especies y se constituye
un mecanismo de adaptacion basado en la produccion de una amplia gama de metabolitos
secundarios (Sengupta et al., 2015; Sepulveda-Correa et al., 2021; Tyc et al., 2017). Estos
compuestos presentan interés biotecnoldgico por la capacidad de controlar o inhibir el
crecimiento de ciertos patdgenos tanto humanos como en animales (Mullis et al., 2019).

La exploracién de ecosistemas extremos es una estrategia para la busqueda de nuevos

antibiéticos (Mohammadipanah & Wink, 2016), en especial por la alta diversidad de
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Actinobacterias que son consideradas fuentes de nuevos antibioticos (Rateb et al., 2018). Las
Actinobacterias suelen adaptarse a temperaturas, radiacion y concentraciones salinas
significativamente altas por lo que los hébitats aridos pueden ser una fuente importante para
el aislamiento y estudio de dichos microorganismos (Mohammadipanah & Wink, 2016). Las
Actinobacterias producen diversos metabolitos secundarios como alcaloides, péptidos,
policétidos, macrolidos y terpenos con actividad antibacteriana, citotoxica y antiviral (Rateb
et al., 2018). Este estudio determind la abundancia de Actinobacterias y genes asociados a la
sintesis y resistencia de compuestos antimicrobianos asociados a tres islas de recursos en
temporada seca y himeda y la presencia de vegetacion de los arboles nodriza Prosopis
juliflora, Haematoxylum brasiletto y Pithecellobium dulce del departamento de La Guajira,

Colombia.

ESTADO DEL ARTE

Las Actinobacterias se caracterizan por su biodiversidad y produccion de metabolitos
secundarios. Sin embargo, son pocas las investigaciones que se han desarrollado en torno al
andlisis y evaluacion de genes de resistencia y compuestos antimicrobianos en ecosistemas
aridos o semiaridos. Holmes et al., (2000) construyeron una biblioteca de genes ribosomales
en una region arida de Australia. Los clones presentaron una abundancia relativa de las
Rubrobacterias en 21 muestras ambientales como suelos marinos y suelos de zonas aridas
(Holmes et al., 2000). Busarakam et al., (2016) aislaron tres Actinobacterias Modestobacter
de un suelo extremadamente hiperarido del desierto de Atacama (Chile) y por secuenciacion

se determinaron la presencia de genes asociados a la adaptabilidad a condiciones hiperaridas
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(Busarakam et al., 2016). Por otra parte, Ouchari et al., (2019) aislaron 163 Actinobacterias
del desierto de Merzouga del Sahara (Marruecos) y encontraron una alta diversidad
taxondmica e importante inhibicién contra cuatro patégenos humanos (Ouchari et al., 2019).

Otra caracteristica importante del filo Actinobacteria, es su capacidad para adaptarse
a ambientes extremos con nutrientes limitados y altas temperaturas. Diversos trabajos de
investigacion han resaltado el efecto de las condiciones ambientales en la abundancia y
diversidad del microbioma del suelo. McHugh et al (2014); exploraron las respuestas de
comunidades de bacterias y hongos en un pastizal semiarido de Arizona y Nuevo México al
efecto de la humedad natural mediante la pirosecuenciacion 454 del gen de ARNr 16S y la
region ITS, detectaron que mientras la abundancia de unos filos eran favorecidos por la
humedad como los Firmicutes, los taxones del filo Actinobacteria dominantes en ese sitio, se
vieron afectados negativamente por la disponibilidad de agua (McHugh et al., 2014). Otro
proyecto cuyo objeto de estudio fueron los pastizales alpinos en los que se analizaron la
composicién y los patrones de distribucion de elevacion de las comunidades de
Actinobacterias del suelo utilizando la secuenciacion de alto rendimiento del rDNA 16S
encontraron también fuertes correlaciones positivas entre el carbono organico del suelo, el
nitrogeno total y la abundancia de Actinobacterias (X. Liu et al., 2017). Ouyang et al (2020)
también encontraron disminuciones significativas de la abundancia relativa de
Actinobacterias por efectos de la lluvia, en este proyecto las caracteristicas de la composicion
de la comunidad bacteriana y los ARG en PM 25 bajo diferentes condiciones de lluvia se
estudiaron con base en las mediciones sincrénicas in situ en el centro de Beijing (Ouyang et

al., 2019).
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Por otro lado, en desiertos frios de los circulos artico y antértico se ha encontrado una
alta diversidad de Actinobacterias y por ende suponen un fuerte potencial como reservorios
de nuevos metabolitos secundarios; Bernaud et al., (2019) por secuenciacion PacBio RSII
estudiaron mas de 200 suelos de la Antartida oriental y del Artico alto en busca de genes que
codifican productos naturales, especificamente dirigidos a péptidos no ribosomales (NRPS)
y policétidos tipo I. Los investigadores encontraron secuencias de aminoacidos nuevos, dada
su baja similitud con secuencias de proteinas conocidas. Con un analisis multivariado
mostraron factores de fertilidad del suelo de carbono, nitrégeno y humedad con relaciones
negativas significativas con la riqueza de genes de productos naturales. Los resultados
sugieren la probabilidad de que la produccién de metabolitos secundarios desempefie un
componente fisioldgico importante para los microorganismos que habitan en suelos aridos y
con carencia de nutrientes. El analisis filogenético revel6 por su parte, una alta proporcion
de agrupaciones similares a antiflngicos y biosurfactantes (Benaud et al., 2019).

En cuanto al topico de resistencia a antibi6ticos, son muy pocos los trabajos
desarrollados en torno a los suelos desérticos. El primer analisis comparativo de
metagenomas de comunidades hipoliticas, dominadas por cianobacterias, en desiertos
hiperaridos calidos y frios fue desarrollado por (Le et al., 2016). Los metagenomas
comparados, son provenientes del desierto de Namibia (célido) y el desierto de Valle de
Miers, Antartida (frio). Los autores a partir de la secuenciacion de extractos de ARNm de
estas dos comunidades hipoliticas obtuvieron informacidn sobre adaptacién al estrés. Para el
proceso de secuenciacion emplean la tecnologia lllumina HiSeg-2000 (2 x 101 bases). Los
resultados muestran que los filos mas abundantes en los dos metagenomas hipoliticos fueron

Actinobacteria, Proteobacteria, Cianobacterias y Bacteroidetes con cianobacterias


https://sciwheel.com/work/citation?ids=11147747&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11147884&pre=&suf=&sa=0

dominantes en los hipolitos antérticos, los resultados también sugieren una amplia
diferenciacion de nichos en comunidades microbianas hipoliticas de estos dos ambientes
extremos, asi como una alta capacidad genética para sobrevivir en condiciones ambientales
extremas. Por otra parte, aunque no encontraron diferencias significativas entre los dos
metagenomas, el metagenoma hipolitico antartico mostré un gran nimero de secuencias
asignadas a factores sigma, replicacion, recombinacion y reparacion, traduccion, estructura
ribosémica y biogénesis. Por el contrario, el metagenoma del desierto de Namibia mostro
una gran abundancia de secuencias asignadas al transporte y metabolismo de carbohidratos.
También encontraron diferencias significativas en los determinantes genéticos del
metabolismo de aminoécidos y nucledtidos entre los dos metagenomas (Le et al., 2016).
Otra investigacion realizada en el desierto de Namibia, es desarrollada por Naidoo et
al., (2020), en este trabajo estudiaron los suelos del desierto de Namibia los cuales son poco
afectados por actividades humanas mediante metagendmica de escopeta o “shotgun”. Los
investigadores exponen la presencia de una f-lactamasa de espectro extendido con alta
importancia a nivel clinico (TEM-116), en un plasmido similar a ColE1 que también lleva
un gen de resistencia a metales (arsC). Naidoo et al., (2020) muestran que la coexistencia de
resistencia a farmacos antimicrobianos y metales codificados en un Gnico elemento genético
movil puede aumentar la probabilidad de diseminacion de estos determinantes de resistencia
y la posible seleccion de multiples mecanismos de resistencia. Por otra parte, la presencia de
un enterobacteriéfago P7 en el mismo plasmido, puede representar un nuevo vehiculo para

la propagacion de TEM-116 en los suelos de Namibia (Naidoo et al., 2020)
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OBJETIVOS

Objetivo General

Determinar el efecto de la estacionalidad y la presencia de vegetacion sobre la
abundancia de Actinobacterias y genes asociados a la sintesis y resistencia de compuestos
antimicrobianos asociados a tres islas de recursos de una region semiarida del Caribe

Colombiano.

Objetivos Especificos
1. Comparar la diversidad de Actinobacterias en tres islas de recursos de una region

semiarida del Caribe Colombiano.

2. Determinar la abundancia de genes asociados a la sintesis de compuestos

antimicrobianos y las diferencias asociadas a la estacionalidad y la presencia de vegetacion.

3. Determinar la abundancia de genes de resistencia de compuestos antimicrobianos

y diferencias asociadas a la estacionalidad y la presencia de vegetacion.

MARCO TEORICO

El suelo es un recurso natural que proporciona agua, minerales y nutrientes para las
plantas, también tiene la capacidad de almacenar carbono y servir de habitat para millones

de especies. El suelo es considerado como soporte de infraestructura y un medio esencial de
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produccion agricola, sin embargo, los servicios ambientales que provee no son valorados y
por el contrario, son poco conocidos (Ayala-Nifio et al., 2018). La reduccién de la calidad de
los recursos naturales, principalmente los suelos, se exterioriza en procesos de degradacion
que generan preocupacién mundial, en Colombia, se han incrementado principalmente en
areas afectadas por influencia urbana, donde se ejercen actividades agropecuarias, mineras y
turisticas; esto eleva la vulnerabilidad del entorno afectando no solo productividad de los
suelos y las tierras, sino también la sostenibilidad del pais. Se estima que el 44.6% (50 798
393 ha) de los suelos del pais presentan algun grado de riesgo 0 amenaza por la degradacion
de suelos por factores como la salinizacion, esta se origina por actividades humanas
inadecuadas o de forma natural (IDEAM, 2019).

Los ecosistemas desérticos son caracteristicos de zonas aridas de baja productividad
debido a las bajas precipitaciones y su poca capacidad de retencion de agua. En general, los
desiertos estdn marcados por una aridez crénica; asociada a una persistente falta de humedad
en la atmosfera y en el suelo, alta evaporacion y transpiracién de las plantas, altas
temperaturas durante el dia y bajas en las noches (Magafia Rueda, 2006). Estas condiciones
han dirigido diversos procesos evolutivos para que los organismos puedan adaptarse y

sobrevivir (Magafia Rueda, 2006).

Caracteristicas de los suelos semiaridos de la Guajira (Uribia)

Los suelos del departamento se originaron por el levantamiento de la Sierra Nevada
de Santa Marta y de los montes de Oca en las estribaciones de la serrania de Perija, generando

suelos jovenes sobre las laderas con poca profundidad, altas pendientes y muy susceptibles a


https://sciwheel.com/work/citation?ids=9932485&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=12053271&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=9932838&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=9932838&pre=&suf=&sa=0

11

la erosion; la constante erosion provocada por el hielo y el agua de dichas estructuras rellena
de materiales las zonas mas bajas principalmente los valles del rio Cesar y Rancheria, en
forma de abanicos postglaciares, mesetas, terrazas, formando suelos viejos y evolucionados
con procesos de translocacion de materia orgéanica y arcillas de los horizontes superiores a
los inferiores lo cual afecta la productividad y la regulacion hidrica. De la misma manera, en
las inmediaciones de los cauces de los rios en coluviones y vegas aluviales se pueden
encontrar suelos jovenes provenientes de materiales recientes derivados de la erosion y
transporte de las zonas més altas, en donde se encuentran bajo la influencia de la oscilacion
del nivel freatico y el aporte constante de sedimentos (Corpoguajira, 2011).

Al norte del departamento de la Guajira, se ubica el municipio de Uribia, este cuenta
con un clima desértico con déficit hidrico y 105 000 personas de la poblacion indigena
Wayuu quienes dependen de las actividades de produccion caprina (Araujo Carrillo et al.,
2019). El municipio de Uribia presenta un relieve plano ondulado por accion del viento y del
mar (modelados marino y e6lico) y es atravesado por corrientes intermitentes de rios, cafios
y quebradas lo cual otorga a los suelos una distribucion cadtica y compleja. Estas planicies
eblicas y marinas forman paisajes conformados por dunas. Estos suelos presentan un
desarrollo genético medio a alto en ambientes costeros salados originando 6rdenes como los
Inceptisoles, Vertisoles, Mollisoles y Aridisoles, los cuales tienen en comun una reaccién
neutra alcalina, también poseen presencia de sales y sodio, elevados contenidos de calcio y
magnesio, niveles medios de potasio y fosforo. Las texturas de sus suelos pueden ser arenosas
ricas en cuarzo en las plataformas marinas y en las barras y playas o arcillosas en los
Vertisoles ricos en arcillas susceptibles a formar grietas cuando se encuentran secas

(Corpoguajira, 2011).
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Clima de la region semiarida de la Guajira (Uribia).

En el municipio de Uribia las lluvias son de ~300 mm al afio con sequia estacional
durante la mayor parte del afio, sin embargo, en afios de baja precipitacion las lluvias no
superan los 46 mm al afio con temperaturas maximas de 31°C y minimas anuales de 24°C
(IDEAM, 2015). El departamento presenta una temporada de lluvias entre septiembre y
noviembre, sin exceder los 50 dias de lluvias al afio. EI departamento registra temperaturas
medias superiores a los 28°C y una clasificacion climéatica de Calido Desértico y Calido
Arido. Uribia se clasifica con un clima Semiarido. Al sur y en direccion a la frontera con

Venezuela, el clima puede ser semiarido (IDEAM, 2015).

Descripcion de la flora predominante de la region semiarida de la Guajira

Prosopis juliflora, es una de las especies vegetales mas representativas y
emblematicas de la region de La Guajira, esta pertenece a la familia Leguminosae, género
Prosopis es una especie propia de ecosistemas aridos y semiaridos que caracterizan estas
zonas (Corpoguajira, 2011). Esta especie ha sido introducida en diversos paises como recurso
de extraccion de lefia, forraje, es reconocida por hacer parte de cortavientos y su capacidad
para sobrevivir en condiciones ambientales extremas con suelos con nutrientes limitados
(Pasiecznik et al., 2001; Saravanakumar et al., 2013), tolera temperaturas muy altas (48°C),
indices de precipitacion anuales de 150 a 750 mm (Geilfus & Catie, 1994; Saravanakumar et
al., 2013), metales pesados (Sinha et al., 2005), indices de precipitacion anuales de 150 a 750

mm. Las hojas de Prosopis juliflora sirven de alimento a diferentes animales en el
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departamento de la Guajira, que hacen parte de la actividad pecuaria de la region
(Corpoguajira, 2011).

Haematoxylum brasiletto, especie originaria de México de donde se ha extendido
hacia Centroamérica y América del Sur, es conocida en Centroamérica como “palo de Brasil”
y se emplea con fines medicinales para el tratamiento del cancer y Ulceras gastricas, entre
otras enfermedades (Avila-Calderéon & Rutiaga-Quifiones, 2014), pertenece a la familia
Leguminosae, género Haematoxylum, crece en las selvas bajas caducifolias y bosques
deciduos entre los 100 msnm y los 1000 msnm, en terrenos abiertos de suelos someros y
pedregosos y en cafiadas de suelos profundos (Avila-Calderén & Rutiaga-Quifiones, 2014;
Bello-Martinez et al., 2017). Ademas de los usos medicinales, su madera se emplea para
muebles, artesanias, construccion de vivienda rural y lefia (Olivares-Pérez et al., 2011). Este
arbol hace parte de las especies caracteristicas del departamento de La Guajira (Corpoguajira,
2011).

Pithecellobium dulce, es un arbol espinoso de tamafio pequefio y mediano, siempre
verde, de hasta 18 m de altura, Adecuado para: suelos ligeros (arenosos), medios (arcillosos)
y pesados (arcillosos), prefiere suelos bien drenados y pueden crecer en suelos
nutricionalmente pobres, en diferentes pH, incluso suelos muy alcalinos y salinos. No es
comun su crecimiento en la sombra, prevalece en suelos secos 0 himedos y puede tolerar la
sequia, asi como vientos fuertes, pero no exposicién maritima. Pertenece a la familia
Leguminosae y al género Pithecellobium. Se emplea para usos medicinales y sirve como
cerco vivo en campos de cultivo (Kumar et al., 2013; Monroy, 2004), este arbol hace parte

de la vegetacion comin de La Alta Guajira (Villalobos et al., 2007).
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La aridez del suelo, un limitante de la actividad bioldgica de los ecosistemas

Los desiertos son ambientes estresantes para la flora y fauna con altas pérdidas de
agua por evapotranspiracion por afio que puede superar la cantidad de agua obtenida por
precipitacion siendo bastante impredecible y esporadica (Garcia Herndndez, 2015). En los
desiertos la media de precipitacion anual debe ser de 250 mm, con temperaturas entre 40 -
50°C (Garcia Hernandez, 2015). Por otra parte, un ecosistema arido comprende los desiertos
extremos que son regiones con lluvias por debajo de 70 mm por afio y los desiertos
verdaderos con lluvias por debajo de 120 mm por afio (Shmida, 1985).

De acuerdo con la taxonomia de suelos, aquellos que mayoritariamente se encuentran
en ecosistemas aridos y semidridos son los Aridisoles. Segin Moreno, et al., 2011, los
procesos formadores que se dan en los Aridisoles son: a) Lavado o eluviacién/iluviacion de
arcillas, este proceso permite la formacion de horizontes argilicos; b) Silicacion, conocida
como el proceso de acumulacion de silicio que da lugar al duripan; c) Calcificacion,
entendida como un proceso de acumulacion de carbonato célcico que da lugar a la formacion
de horizontes calcicos o petrocélcicos dependiendo de si estan o no endurecidos; d)
Encostramiento por causa de los procesos de humectacion-desecacion, que disminuyen la
permeabilidad de los suelos; y e) Rubefaccién o enrojecimiento del suelo como consecuencia
de la oxidacion de los minerales de hierro, dado que en estos ambientes se favorece la
oxidacion del suelo frente a la reduccion de los minerales (Moreno Ramon et al., 2011).

La aridez es una caracteristica de los ecosistemas desérticos y dado su déficit hidrico,
son producto de distintos procesos de erosion. La erosion se puede definir como un desgaste

del suelo por causa de diferentes factores ambientales como el viento, la lluvia, los procesos
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fluviales, maritimos o glaciales, también por actividades como la mineria, la agriculturay la
ganaderia, también por accidn natural de los seres vivos quienes llevan a cabo la construccion
de guaridas. Estos son en su mayoria procesos naturales cuyo crecimiento se ha acelerado a

nivel mundial (Prada Ruiz et al., 2015).

Erosion y degradacion del suelo en Colombia

Segun el IDEAM, en la actualidad, cerca del 40% del area de Colombia sufre algun
grado de erosion y de esta el 3% presenta severidad, el 455 del total del pais es susceptible a
la degradacion de suelos por salinizacion y, ademas, se considera que el 11.6% sufre algun
grado de salinizacion, encontrandose el 1.5% de estos casos en grados severos y muy Severos.
El IDEAM lidera actualmente la implementacién de la linea estratégica cuatro de la Politica
para la gestion Sostenible de los Suelos-PGSS mediante el programa de monitoreo y
seguimiento de la degradaciéon de suelos y tierras en Colombia, este programa busca la
elaboracion de instrumentos y protocolos que permitan la identificacion y evaluacion de los
procesos de degradacion con el objetivo de establecer las lineas base para el monitoreo y
seguimiento y del estado de la calidad de los suelos del pais, como referentes para la toma de

decisiones en la gestion integral y sostenible del recurso suelo (IDEAM, 2015).

Islas de Fertilidad, atenuantes de las condiciones ambientales adversas

Las islas de fertilidad, se encuentran en las zonas aridas o semiaridas, son también
conocidas como islas fértiles, de recursos, o islas de intensidad biogeoquimica. Estas

aparecen como un mosaico que incluye un patrén de parches formados por agrupaciones
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vegetales que cuentan con una biomasa relativamente alta (Mufioz Iniestra et al., 2017). Las
islas operan como unidades funcionales basicas del ecosistema, otorgando al suelo
condiciones de calidad y fertilidad superiores a las del suelo fuera de las islas (Mufioz Iniestra
et al.,, 2017). Las islas de recursos constituyen el fendmeno méas comin del patréon de
vegetacion natural en los desiertos, en estas las plantas logran atenuar las condiciones
ambientales adversas de crecimiento a las que estan sometidas, modificando su habitat,
generando cambios en el microclima y el suelo, estas propiedades y caracteristicas pueden
beneficiar a la futura vegetacion (Bashan et al., 2012).

El estudio de las islas de recursos se enmarca en el Objetivo de desarrollo sostenible
(ODS) numero 15 que establece “Vida de ecosistemas terrestres”. Este ODS promueve la
necesidad de la restauracion del suelo para evitar sequias, desertificacion, inundaciones, y
evitar la degradacion de la tierra. En Colombia, se estima que un 7% del territorio se
encontraba en estado de degradacion hacia el afio 2015, sin embargo, no se tiene informacion
de como el problema ha ido avanzado hasta la actualidad (Figura 1). EI departamento de la
Guajira es el mas afectado por la erosion en Colombia con una magnitud del 79.3% (Area
afectada con algun grado de erosion) y una severidad del 28.1% (Porcentaje de area con grado

severo) (IDEAM, 2015).
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Figura 1. Porcentaje de degradacion del suelo a nivel global de acuerdo a los indicadores
para el ODS-15 para 2015 (Fuente: https://sdg-tracker.org/biodiversity).

Ecologia microbiana en la recuperacion del suelo

La actividad microbiana, constituye un indicador de la dinamica y salud del suelo
dado que se desarrolla en funcion de factores intrinsecos y extrinsecos al recurso, en otras
palabras, la actividad de microorganismos en el suelo puede constituir un reflejo de las
Optimas condiciones fisica y quimicas que posibilitan el desarrollo de los procesos
metabdlicos de hongos, bacterias, algas y Actinomicetos asi como de su accion sobre los
substratos organicos (Mora Delgado, 2006). Aungue se conoce que la actividad microbiana
tiene un rol muy importante en la fertilidad del suelo y nutricion de las plantas, muy pocos
estudios han estimado la renovacion microbiana y existe un bajo analisis de los perfiles
completos del suelo. Sin embargo, se conoce que las proporciones de C organico a C organico

total y de N microbiano a N total pueden ser indicadores Utiles de la calidad del suelo. Debido
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a que la biomasa microbiana tiene recursos limitados, la relacion entre C microbiano a C
organico del suelo ha sido utilizada como un indicador de la disponibilidad de C o la

susceptibilidad del sustrato a descomponerse (Bauhus & Khanna, 2015).

Mecanismos de resistencia antimicrobiana

La resistencia a antibidticos es un proceso que se debe a mutaciones y la capacidad
que tienen las bacterias de transferir su material genético horizontalmente. Ello pone de
manifiesto una correlacién entre el uso de antibioticos y la resistencia a los mismos por parte
de las bacterias (OMS, 2001). La relacion entre el antibiotico y la bacteria se ve influenciada
por otros factores como la farmacocinética del antibidtico, la dosis, la duracion del
tratamiento, el tamafio de indculo bacteriano, etc. (Andersson & Hughes, 2010). Los
principales mecanismos de resistencia antibidtica son: la inactivacion enzimatica,
alteraciones en el sitio blanco y alteraciones en la permeabilidad (Tenover, 2006). El uso de
agentes antibacterianos genera una presion selectiva para la aparicion de cepas resistentes.
El intercambio de genes comprende la intervencién de elementos genéticos de transferencia
0 unidades de captura de genes como los plasmidos, las secuencias de insercion , los
integrones, los transposones y los bacteri6fagos (Sanchez B. et al., 2012).

La transferencia de genes entre bacterias se produce mediante los procesos de
recombinacion, que se da por intercambio directo de material genético; la transduccion, que
es laincorporacion de ADN portado por un bacteriofago y transformacion genética, mediante
el cual, ADN libre se incorpora a la célula (Sanchez B. et al., 2012). No es necesario

solamente, que la bacteria tenga genes de resistencia; es enormemente importante, que dichos
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genes sean expresados en la cantidad y calidad suficiente. Un caso muy conocido es de la
expresion de la Betalactamasa clase C (tipo AmpC) en E. coli. El gen codifica esta enzima
tiene la capacidad de romper diferentes antibioticos del grupo de los betalactdmicos, pero su
expresion es minima debido a que no posee el promotor natural (AmpR). De esta manera, el
patdgeno es sensible a la ampicilina (Vignoli & Seija, 2006). Es bien conocido, que los
ambientes mas ocupados por los humanos son aquellos en los que se localizan altas tasas de
contaminacion con antibidticos y, por ende, mas casos de resistencia antibidtica. Sin
embargo, en ambientes méas deshabitados, como es el caso de los desiertos y el artico, también
es posible encontrarlos. Tal es el caso en el desierto de Namib, de una 3-lactamasa de espectro
extendido y de importancia clinica, la TEM-16, en un plasmido similar a ColE1; en el mismo
plasmido fue encontrado un enterobacteriéfago P7, el cual puede representar un posible
vehiculo de propagacién (Naidoo et al., 2020).

Las bacterias se caracterizan por una gran capacidad de supervivencia frente a los
agentes antimicrobianos y estos, a pesar de constituir productos que son derivados del interés
de la industria farmacéutica por enfrentar de manera efectiva las enfermedades, han sido
superados por los mecanismos de resistencia y también, por la capacidad de transmision de

estos mecanismos entre especies iguales y diferentes (Sanchez B. et al., 2012).

Sintesis de compuestos antimicrobianos como mecanismo de competencia de los
microorganismos

Los microorganismos establecen relaciones con los demas componentes bioticos del
suelo y desarrolla estrategias para asegurar su supervivencia como: a) superan a las

poblaciones vecinas mediante adaptacion o evolucion, b) trabajan con sus vecinos a través
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de la cooperacion mutualista y ¢) inhiben o matan a sus vecinos (Mullis et al., 2019). En este
altimo aspecto, la accion inhibitoria, estd a cargo de compuestos antibacterianos y
antifungicos. Tal es el caso de los géneros Actinomadura, Micromonospora, Nocardia,
Saccharopolyspora, Amycolatopsis, Rhodococcus, Actinoplanes y Streptomyces; este tltimo
uno de los méas estudiados por su capacidad para producir compuestos Utiles para el
biocontrol de microorganismos fitopatdgenos (Escobar et al., 2020; Perez Rojas et al., 2015).
Las trufas del desierto de Arabia, Irmania pinoyi, Terfezia claveryi y Picoa juniperi han
mostrado alto potencial en ensayos contra cepas de Staphylococcus aureus ATCC 29213 y
la cepa Gram-negativa Pseudomonas aeruginosa ATCC 15442 (Nadhim Owaid et al., 2018).

Desde el punto de vista de los estudios metagenémicos, hasta el momento los estudios
han podido explorar solamente uno de los tres dominios de los genes PKS y NRPS (genes
productores de antimicrobianos). Las investigaciones que en adelante se emprendan tienen
como objetivo descubrir especies con el potencial genético de producir compuestos
antimicrobianos nuevos, para ello es necesario explorar diversos ambientes para recopilar la
mayor cantidad de informacion posible por medio de métodos tradicionales vy

bioinformaticos (Mullis et al., 2019).

Actinobacterias y su importancia en la produccion de compuestos antimicrobianos

Las Actinobacterias o Actinomicetos son bacterias Gram positivas presentes en el
suelo de todos los ecosistemas, son descomponedores de la materia organica y productores
de una gran variedad de compuestos antimicrobianos (Kresge et al., 2004). Los suelos del

desierto son particularmente biodiversos y cuentan con una abundante microbiota con
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potencial para producir nuevos farmacos contra enfermedades infecciosas. Tal es el caso de
Streptomyces hygroscopicus subsp. ossamyceticus (cepa D10) aislada del suelo del desierto
de Thar (Selvameenal et al., 2009). Esta bacteria produce un pigmento de color amarillo con
actividad antimicrobiana. Esta actividad fue evaluada en cepas patdgenas resistentes a la
meticilina (Staphylococcus aureus); a la vancomicina (S. aureus) y que tienen el mecanismo
de resistencia de la B-lactamasa de espectro extendido (E. coli, Pseudomonas aeruginosa y
Klebsiella sp.). ElI pigmento obtenido mostré efectos antibidticos importantes sobre
diferentes patogenos de interés en salud humana (Selvameenal et al., 2009). También, se
aislaron y secuenciaron cientos de morfotipos diferentes de los géneros Actinomadura,
Nocardia, Nonomuraea, Spirillispora y Streptomyces a partir de muestras en el mismo
desierto y se identificaron nuevos compuestos de interes farmacologico (Tiwari et al., 2015).

Se ha estimado que un gramo de suelo puede contener 8.3 millones de especies
procariotas, mientras que se ha considerado que el nimero total de células procariotas
presentes en los habitats naturales es de 4 a 6 x 10°° células. Se han descrito ~10 000 especies,
lo que quiere decir, que aun falta por aislarse el 99% de los procariotas del planeta (Schloss
& Handelsman, 2004). Los desiertos suponen entonces, una gran reserva de futuros
hallazgos, importantes para el avance de la medicina, tal como lo demuestran algunos
estudios tendientes a descubrir ese potencial (Fatahi-Bafghi et al., 2019; Hozzein et al., 2011;
Ouchari et al., 2019). Dentro de los metabolitos secundarios que expresan las Actinobacterias
se han encontrado compuestos con actividad antibioticas, antimicrobianas, antibacterianas
anticancerigenas, antiinflamatorias y antifangicas (Azman et al., 2015; Bull & Asenjo, 2013).
Esto adquiere importancia dada la necesidad de nuevas estructuras bioactivas ante la

resistencia de patégenos a los antibidticos, lo que ha estimulado la blsqueda de
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Actinobacterias en diversos nichos y ecosistemas (Mohammadipanah & Wink, 2016) que
puedan producir nuevos compuestos quimicos (Bull & Asenjo, 2013), por ejemplo, en
ecosistema aridos como el desierto de Atacama, estos microorganismos son capaces de
producir aminoquinonas, policétidos como las ansamicinas, glucdsidos de dieno, B-
dicetonas, Aminoheptosil glucésidos y otras clases de productos naturales como Totomicina,
conocida como higromicina (Rateb et al., 2018). Interesantemente, se ha encontrado que la
poblaciones microbianas también pueden actuar como barreras que previenen la

diseminacion de genes que confieren resistencia a antibioticos (Chen et al., 2019).

DISENO METODOLOGICO

En el marco del proyecto: “Caracterizacion de microbiota y rasgos funcionales de
flora asociada a islas de recursos en un ambiente semiarido de la alta Guajira y su relacion
con la materia orgénica y la calidad del suelo” (Codigo de registro: 63056) que es financiado
por MINCIENCIAS se obtuvieron los datos de metagendmica de suelo asociados a tres islas
de recursos en dos periodos (época seca y himeda) de una region semiarida de departamento
de La Guajira, Colombia. En el proyecto se llevaron a cabo los procesos de extraccion y
secuenciacion del ADN, la anotacion de los genes y caracterizacion fisica y quimica de
suelos. En el proyecto mencionado se llevaron a cabo los procesos de extraccion y
secuenciacion del ADN, asi como la anotacion de los genes. Este proyecto parte de la

anotacion funcional y taxonomica para resolver los objetivos planteados.

Recoleccién de las muestras de suelo. Se censaron los arboles nodriza de una zona

semiarida ubicados en un transecto 300 m en zig zag en la Fundacién Cerrejon del municipio


https://sciwheel.com/work/citation?ids=2899453&pre=&suf=&sa=0
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de Uribia de La Guajira (Figura 2). Se seleccionaron tres arboles de cada especie mas
abundante Phitecellobium dulce (Torin), Prosopis juliflora (Trupillo) y Haematoxylum
brasileto (Brasil). Bajo el dosel de cada arbol (n=9) se tom6 una muestra integral para el
analisis metagenomico y fisicoquimico del suelo. En cada isla de recursos se recolectd 50 g
de suelo de ~1 cm de profundidad en diferentes puntos aleatorios con influencia del dosel del
arbol nodriza, desde el tronco hasta el borde de dosel. Todas las muestras fueron mezcladas
en un solo contenedor para asegurar una muestra integral de toda la isla de fertilidad. El
muestreo de época seca se realizd en julio y la época humeda en diciembre. Para la
caracterizacion fisica y quimica de suelos se tomaron 1000 g de suelo entre 2 y 5 cm de
profundidad en los mismos puntos de las muestras de metagendmica. Las muestras control
consistieron en suelos desnudos sin influencia del arbol nodriza. Las propiedades fisica y
quimicas del suelo se determinaron para cada una de las muestras de acuerdo con protocolos
estandarizados (Horwitz, 2010). Para cada muestra se determiné el pH, la conductividad
eléctrica (CE), el contenido de carbono organico (OC), los contenidos de iones
intercambiables de Ca, K, Mg y Na, la capacidad de intercambio cationico efectivo (CICE),
la disponibilidad de P, S e iones metalicos como el Cu, Fe, Mn'y Zn. Al igual que el contenido

de nitrogeno total y materia organica.


https://sciwheel.com/work/citation?ids=11975865&pre=&suf=&sa=0
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A. Ubicacion B. Estacion seca

Figura 2. Mapa de ubicacion de los sitios de recoleccidn de suelo en islas de recursos y
controles.

El ADN metagendmico de las muestras de suelo de las dos temporadas (humeda y
seca) se extrajo con el kit de ADN de heces E.Z.N.A (OmegaBio-tek, Norcross, GA)
siguiendo el protocolo del fabricante. La concentracién de ADN se midi6 con un fluorimetro
Qubit 2.0 y la integridad del ADN se comprobd mediante electroforesis en gel de agarosa al
1%. La secuenciacion se llevo a cabo mediante la plataforma BGI NGS DNBseq, la
biblioteca de ADN se prepar6 de acuerdo con las instrucciones del fabricante y se secuencid
utilizando DNBseq-PE100 generando lecturas de 150 pb. La calidad de las secuencias se
evalud con FastQC v0.11.8 (Andrews, 2010). Los adaptadores y las lecturas con puntuacion
Phred < 20 se filtraron utilizando cutdapat v3.4 (Martin, 2011). Para describir la composicién

taxonomica basada en la reconstruccion del gen de la subunidad pequefia de rRNA, se


https://sciwheel.com/work/citation?ids=827836&pre=&suf=&sa=0
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analizaron las lecturas de alta calidad utilizando phyloFlash v3.4, mediante la opcion -
everything-, que incluye el protocolo de reconstruccion EMIRGE (Miller et al., 2011). La
clasificacion taxonoémica se realiz6 contra la base de datos SILVA (v138). El analisis
funcional se realizd por la comparacion con la base de datos NCBI NR utilizando el software
DIAMOND (Buchfink et al., 2015) con ajustes de lecturas cortas. Las alineaciones se
compararon con megan-map-Jan2021.db, que incluye la base de datos KEGG. Los resultados
se visualizaron y compararon en MEGANG6 ultimate edition. (Huson et al., 2007). Los
modulos KO se exportaron y analizaron con los softwares STAMP (Parks et al., 2014) y
Microbiome Analyst (Dhariwal et al., 2017). A partir de esta anotacion se identificaron los
genes asociados a sintesis y resistencia de compuestos antimicrobianos, teniendo en cuenta
las pathways y orthology en KEGG. Los recuentos de OTU se normalizaron de acuerdo con
el método de escala de suma total (Paulson et al., 2013). Las diferencias estadisticas entre las
abundancias de los genes de interés y la diversidad de Actinobacterias fueron evaluados por

un analisis de varianzas ANOVA o pruebas no paramétricas con el software STAMP v.2.1.3.

RESULTADOS

Caracterizacion fisica y quimica de los suelos de islas de recursos

La estacionalidad y la presencia de vegetacion presentaron diferencias significativas
en los parametros fisicos y quimicos de los suelos de islas de recursos (Tabla 1). Entre arboles
nodriza de la misma estacion no se detectaron diferencias significativas. La época seca
presentd concentraciones significativamente mayores en 15 parametros frente a la época

humeda como la arena, EC, OM, OC, P, TN, S, CEC, B, Ca, Mg, K, Mn, Zn y K sat.
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Similarmente, en la época seca las islas presentaron concentraciones significativamente
mayores que los controles sin vegetacion para EC, OM, OC, TN, S, CEC, B, Ca, Mny Zn.
Excepto para Fe que fue mayor en los controles sin vegetacion. En términos generales, los
suelos en temporada seca presentaron un pH ligeramente &cido, suelos no salinos, bajo
contenido de materia organica, una fertilidad alta para P, Sy B, K, Mn, una fertilidad media
para Cay Fe y una fertilidad baja para Mo y Cu. Para la temporada himeda se presentd un
pH casi ligero, suelos no salinos, bajo contenido de materia organica, una fertilidad alta para
B, K, Mn, una fertilidad media para Ca y P y una fertilidad baja para Mo, S, Mg, Fe, Cuy
Zn. Estas diferencias entre temporadas fueron apreciadas en el analisis de correspondencia
(Figura 3). Los parametros fisicos y quimicos que méas contribuyeron a esta diferenciacion

fueron Ca, Mg, Mn, S, EC, CEC, OC y OM (Figura 3B y 3C).
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Figura 3. Analisis de correspondencia entre (A) muestras, (B) parametros fisicos y quimicos
y su combinacién (C). Las muestras corresponden a los arboles Brasil (Bra), Torino (Tor) y
Trupillo (Tru) y el Control sin vegetacion (_C) bajo la estacion seca (D_) y humeda (W_).
Las abreviaciones para parametros fisicos y quimicos corresponden a carbono organico (OC),
materia organica (OM), conductividad eléctrica (EC) y capacidad de intercambio cationico
(CEC).
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Tabla 1. Diferenciacion por parametros fisicos y quimicos entre muestras, temporada seca (D), humeda (W), vegetacién (V) y el control sin
vegetacion (C).

Condicién EC (dS/m) OM (g/100g) OC (g/1009) S (mg/kg) CEC (cmol(+)/kg) Ca (cmol(+)/kg) Mg (cmol(+)/kg) Mn (mg/kg)
Muestras* 0.22 (0.04) 0.75(0.13) 0.43 (0.08) 8.93 (1.44) 5.24 (0.57) 3.9 (0.46) 0.96 (0.09) 9.96 (1.93)
Valor p 0.035 0.026 0.026 0.031 0.026 0.042 0.013 0.038
Seco (D) 0.35(0.05) A 1.15(0.21) A 0.67 (0.12) A 13.79 (1.97) A 6.56 (0.95) A 4,94 (0.78) A 1.12 (0.14) A 17.41 (2.27) A
Hdmedo (W) 0.09 (0.01) B 0.35(0.05) B 0.20(0.03) B 4.08(0.72) B 3.92(0.37) B 2.86 (0.25) B 0.8(0.12)B 2.5(0.55)B
Valor p 0 0 0.021 0 0.006 0.007 0.048 0

VD 0.42 (0.05) A 1.41(0.21) A 0.82(0.12) A 16.78 (1.6) A 7.63(1.02) A 5.79 (0.85) A 1.27 (0.15) A 20.6 (2.09) A
CD 0.14 (0.02) B 0.38(0.07) B 0.22 (0.04) B 4.82(0.88) B 3.36(0.6) B 2.39(0.58) B 0.66 (0.03) AB 7.84(0.3)B
VW 0.09 (0.01) B 0.3(0.05) B 0.17 (0.03) B 4.41(0.93)B 3.66 (0.25) B 2.76 (0.19) B 0.66 (0.08) B 2.25(0.33) B
CW 0.09(0.01) B 0.5(0.01)B 0.29(0.01) B 3.08 (0.62) B 4.7 (1.33) AB 3.16 (0.93) AB 1.19 (0.35) AB 3.28(2.21) B
Valor p 0 0 0 0 0.004 0.006 0.009 0

Muestras (n: 24): Valores promedios para todas las muestras asociadas a tres arboles y un control sin vegetacion en temporada seca (D) y himeda (W); VD: Vegetacién en
temporada seca; CD: Control sin vegetacién de temporada seca; VW: Vegetacion en temporada himeda; CW: Control sin vegetacion de temporada himeda. Las letras indican
diferencias significativas entre tratamiento y el error estdndar entre paréntesis.
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Abundancia de Actinobacterias

El analisis metagendmico mostré que el 97.35% del microbioma de las islas de
fertilidad fue representado por bacterias, el 0.54% por arqueobacterias y el 2.11% por
eucariotas. Se detectaron 14 filos como Proteobacteria (38.28%), Actinobacteriota (32.90%),
Bacteroidota (9.62%), Acidobacteria (5.79%) y Gemmatimonadota (4.94%) (Figura 4). Entre
W y D, se detectdé mayor abundancia de Actinobacterias en época seca, las mayores
abundancias de Actinobacterias se detectaron en CD y los menores recuentos se reportaron

para VW.
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Figura 4. Abundancia relativa a nivel de Fila para la estacién seca (D), humeda (W) en una
zona semiarida de La Guajira. Figura asociada al proyecto

Se detectaron 16 6rdenes de Actinobacteriota con predominio de Solirubrobacterales,
Frankiales, Propionibacteriales y Pseudonocardiales (Figura 5). Entre W y D se encontraron
seis ordenes con diferencias significativas, tres para D, y tres para W. Se registraron seis
ordenes con diferencias significativas entre V y C, tres para V y tres para C. Solo el orden
Nitriliruptorales fue exclusivo de CW. Ocho 6rdenes presentaron diferencias entre VD y CD,

de los cuales seis 6rdenes presentaron mayor abundancia en VD. El cladograma mostré que
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los suelos sin vegetacion (C) se agruparon sin importar la temporada a nivel de orden.

Similares resultados presentaron los suelos con vegetacion (Figura 5).
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Figura 5. Mapa de calor de las abundancias a nivel de orden para la estacion seca (D),
humeda (W) con vegetacion (V) y sin vegetacion (C) en una zona semiarida de la Guajira.
Las diferencias significativas entre estaciones (W-D) se simbolizan con asteriscos (*), entre
vegetacion y control (V-C) con un circulo, entre CD y VD con triangulos y entre CW y VW
con cuadrados. B. Representa un diagrama de Venn entre los 6rdenes compartidos entre
CW, CV,CDy VD.

Se identificaron 28 familias de Actinobacterias incluyendo Solirubrobacteraceae,

Geodermatophilaceae, Nocardioidaceae, Pseudonocardiaceae, Micromonosporaceae Yy
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Streptomycetaceae que presentaron las mayores abundancias (Figura 6). Ocho de estas
familias con diferencias significativas entre W y D como Geodermatophilaceae,
Pseudonocardiaceae, Micromonosporaceae, Streptomycetaceae, Thermomonosporaceae,
Ilumatobacteraceae, Micrococcaceae y Nocardiopsaceae. En general, los recuentos en D
fueron mayores que en W. Entre V y C se detectaron ocho familias con diferencias
significativas, de las cuales seis reportaron mayores abundancias en V. Sin embargo, los
recuentos totales fueron mayores en C que en V. Cinco familias presentaron diferencias
significativas entre VD y CD, Rubrobacteriaceae y Frankiaceae con abundancias mayores en
CD y Nocardioidaceae, lamiaceae y Microbacteriaceae con recuentos mayores en VVD. Solo
tres familias mostraron diferencias significativas entre CW y VW. Los recuentos mas altos
de abundancias fueron detectados en CD. La unica familia exclusiva de CW fue

Nitriliruptoraceae.

Se detectaron 52 géneros (Figura 7). Los géneros de mayor abundancia fueron
Nocardioides, Solirubrobacter, Pseudonocardia, Streptomyces y Rubrobacter. Quince
géneros fueron exclusivos, es decir que fueron detectados en una sola categoria. Uno para
CD y CW; seis para VW vy siete en VD. Adicionalmente, se detectaron seis géneros con
diferencias significativas en su abundancia entre época humeda (W) y época seca (D). En
general, fueron superiores las abundancias de los géneros identificados de Actinobacterias
en D frente a los identificados en W. Se detectaron 14 géneros con diferencias significativas
en abundancia entre vegetacién (V) y el control de suelos desnudo (C), nueve de estos
géneros con mayores abundancias en los suelos de islas de recursos (V) (64% de las

abundancias) y cinco en los controles - C (suelos sin influencia de vegetacién) (36%). En
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general, los recuentos de abundancia de géneros de Actinobacterias en los controles (suelo
sin vegetacion) (7232) fueron superiores a los recuentos de los suelos bajo el dosel de los

arboles nodriza (V) (5872).
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Figura 6. Mapa de calor de las abundancias a nivel de familia para la estacion seca (D),
hameda (W) con vegetacion (V) y sin vegetacion (C) en una zona semiéarida de la Guajira.
Las diferencias significativas entre estaciones (W-D) se simbolizan con asteriscos (*), entre
vegetacion y control (V-C) con un circulo, entre CD y VD con triangulos y entre CW y VW
con cuadrados. B. Representa un diagrama de Venn entre los 6rdenes compartidos entre
CW, CV,CDy VD.
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Entre VD y CD se identificaron 13 géneros con diferencias significativas, nueve
(69%) con abundancias mayores en VD y el 31% correspondiente a cuatro géneros con
abundancias superiores en CD como Solirubrobacter, Rubrobacter, Conexibacter y
Jatrophihabitans. Se detectaron siete géneros con diferencias entre CW y VW, seis de estos
(86%) con abundancias mayores en VW y el otro 14% correspondiente al género
Parviterribacter, que fue el Unico que presentd mayores recuentos en CW. Los valores de
abundancias fueron superiores en CD (8408) frente a VD (6105). A comparar los suelos
control (sin vegetacion) en la época seca frente a la temporada himeda, solo el género
Modestobacter present6 diferencias significativas estando ausente en CW y siendo exclusivo
de CD. En general, la abundancia de Actinobacterias fue superior en CD frente a CW. Al
comparar VD y VW se detectaron diferencias significativas en seis géneros. Cuatro de estos
con mayores abundancias en VD y dos en VW. Entre VD y VW se detectaron mayores

abundancias en VD.
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Figura 7. Mapa de calor de las abundancias a nivel de género para la estacion seca (D),
himeda (W) con vegetacion (V) y sin vegetacion (C) en una zona semiarida de la Guajira.
Las diferencias significativas entre estaciones (W-D) se simbolizan con asteriscos (*),
entre vegetacion y control (V-C) con un circulo, entre CD y VD con tridngulos y entre
CW y VW con cuadrados. B. Representa un diagrama de Venn entre los érdenes
compartidos entre CW, CV, CD y VD.
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Genes asociados a biosintesis de compuestos antimicrobianos

Se obtuvieron 3 429 233 lecturas de abundancia de genes asociados a biosintesis de
compuestos antimicrobianos. De estas lecturas se detectaron 16 vias metabolicas y 307 genes
asociados a la biosintesis de metabolitos secundarios. Las vias de biosintesis con mayores
abundancias fueron monobactamicos (25.0), prodigiosina (14.8) y estreptomicina (14.7)
(Tabla 2.). Siete vias metabdlicas mostraron diferencias significativas entre época seca y
época humeda. La via de biosintesis de la estreptomicina y enediynes presentaron las
mayores abundancias, en especial para la época seca. Mientras que la novobiocina,
penicilina, cefalosporinas y carbapenems predominantes en W. Entre V' y C se detectaron
cinco vias metabdlicas con diferencias significativas con mayores abundancias en V. Al
comparar CD con VD se detectaron diferencias significativas en la biosintesis de Acarbosa
y validamicina, novobiocina con abundancias mayores en VD, el grupo de la vancomicina
con recuentos superiores en CD. VD presentd los mayores recuentos. El analisis de
componentes principales explicd en un 79.9% la variabilidad de los datos (Figura 8). La
mayoria de las rutas de biosintesis se correlacionaron negativamente con el contenido de

arena y de forma positiva con la mayoria de los parametros fisicos y quimicos (Figura 8).
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Tabla 2. Vias asociadas a la biosintesis de compuestos antimicrobianos para la estacion seca (D) humeda (W), vegetacion (V) y el
control sin vegetacion (C).

Via Estacion Tipo Estacién seca (D) Estacién himeda (W) VD-VW %
D W p V C p CD VD p CwW VW p p
Monobactamicos 36113 35440 36651 33155 33472 36994 32838 36307 25.0
Prodigiosin 21357 20913 21731 19347 20172 21752 18522 21710 14.8
Streptomycin 21831 20043 * 21497 19257 21258 22022 17256 20972 14.7
Acarbose and validamycin 17374 16458 17082 16419  *** 17355 17381 * 15482 16783 11.8
Novobiocin 14410 15158 * 15226 13459 12469 15057 ** 14448 15394 10.3
Enediyne antibiotics 11948 9971  * 11562 9152 11417 12125 6886 10999 7.7
Penicillin and cephalosporin 7626 8180 ** 8285 6755 * 6931 7857 6579 8713 il 5.5
Carbapenem 5336 5914  * 5626 5621 4948 5466 6294 5787 * 3.9
Staurosporine 4161 2499  *** 3692 2245 * 2946 4566 1543 2817 Fkx 2.3
Various secondary metabolites (2) 3095 2976 3213 2501 *x 2760 3206 ** 2242 3220 * 2.1
Vancomycin group 1049 1394 1237 1175 e 1174 1008 * 1175 1467 ekl 0.9
Various secondary metabolites (3) 856 927 941 745 738 896 752 986 0.6
Tetracycline 289 303 297 292 382 258 203 337 0.2
Various secondary metabolites (1) 80 50 * 71 46 74 81 18 60 ** 0.0
Clavulanic acid 9 8 8 11 12 8 9 8 0.0
Neomycin, kanamycin, gentamicin 2 2 2 2 3 1 1 3 0.0
Total 145536 140234 7 147120 130180 5 136111 148677 4 124248 145562 2 4

Las diferencias significativas son indicadas con el valor p. Valor p menor a 0.05: *; p menor a 0.01: **; p menor a 0.001: ***
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Figura 8. Analisis de correlacion (A) y componentes principales (B) entre variables fisica
y quimicas y genes asociados a la biosintesis de compuestos antimicrobianos.

Los genes de biosintesis que presentaron mayores abundancias fueron fabG, OAR1
(K00059) (9.3%), importante en la biosintesis de prodigiosina, rfbB, rmiIB, rffG (K01710)
(6.2%), implicado en la biosintesis de la estreptomicina y sgcE4, ncsE4, kedE4 (K21162),
importante en la sintesis de antibiéticos enediinos (5.6%) (Tabla 3). Entre W y D se
detectaron 79 genes con diferencias significativas, el 66% de estas con mayores abundancias
en W. Dentro de estas diferencias los que presentaron mayores recuentos fueron fabG, OAR1
(K00059), sgcE4/ncsE4/kedE4 (K21162) y lysC (K00928) importante en la biosintesis de
monobactamicos. Entre V y C, dentro de los 44 genes que presentaron diferencias
significativas, los de mayores abundancias fueron rfbB, rmiIB, rffG (K01710), aspB (K00812)

y prnA, rebH, ktzQ (K14266) esenciales en la biosintesis de estreptomicina, novobiocina y
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estaurosporina todos con mayores abundancias en V. El 100% de los genes con diferencias

significativas presentaron abundancias mayores en V.

Entre VD y CD se detectaron 32 genes con diferencias significativas como rfbB, rmiB,
rffG (K01710), implicado en la biosintesis de estreptomicina y con mayores abundancias en
CD, asd (K00133) asociado a la biosintesis de monobactamicos con mayores abundancias en
VD y INO1, ISYNAl (KO01858) involucrado en la biosintesis de estreptomicina con
abundancias mayores en CD. El 69% de los genes con diferencias significativas presentd
mayores abundancias en VD, mientras que el 31% tuvo mayores abundancias en CD. Entre
VW 'y CW de 41 diferencias significativas, las de mayor abundancia correspondieron a los
genes IAL (K19200) involucrado en la sintesis de penicilinay cefalosporina, aspC (K00813)
implicado en la biosintesis de novobiocina e iucD (K03897) asociado a la biosintesis de
varios metabolitos secundarios parte tres; todos con mayores abundancias en VW. EI 100%
de los genes con diferencias significativas entre VW y CW presentaron mayores abundancias

en VW.

Se detectaron 14 diferencias significativas al comparar CD y CW, los genes con
mayores abundancias que presentaron diferencias fueron sgcE4, ncsE4, kedE4 (K21162)
asociado a la sintesis de antibidticos enediynes y con mayores abundancias en CD, rfbC,
rmIC (K01790) con mayores abundancias en CW e implicado en la biosintesis de
estreptomicina y bacC (K19548), importante en la biosintesis de varios metabolitos
secundarios parte dos y con recuentos mayores en CD. El 79% de los genes que presentaron
diferencias, tuvieron mayores abundancias en CD, el 21% en CW. Entre VD y VW se

detectaron 90 diferencias significativas en genes como fabG, OAR1 (K00059) implicado en
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la biosintesis de prodigiosina y con abundancias superiores en VW, sgcE4, ncsE4, kedE4
(K21162) asociado a la biosintesis de antibioticos enediynes y con mayores abundancias en
VD y lysC (K00928) implicado en la biosintesis de monobactdmicos y con abundancias mas
altas en VW. El 70% de los genes que presentaron diferencias significativas tuvieron mayores

abundancias en VW, el 30% present6 mayores abundancias en VD.
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Tabla 3. Genes de mayores abundancias asociados a la biosintesis de compuestos antimicrobianos para la estacion seca (D), himeda (W),

vegetacion (V) y el control sin vegetacion (C).

. Estacion Tipo Estacion seca Estacion himeda CD/CW |VDIVW | %
Gen Via
D W p \Y C p VD CD p VW CwW p p
fabG, OAR1 P 13177 13516 * 13701 12283 13279 12871 14124 11694 * 9.3
rfbB, rmIB, rffG S 9014 8683 8868 8788  ** | 8909 9328 * 8827 8249 6.2
sgcE4, ncsE4, kedE4 E 9063 7019 *ok 8609 6336 9380 8114 7839 4558 * * 5.6
rfbA, rmlA, rffH S 7174 6869 7108 6761 7241 6971 6975 6551 4.9
aspB N 6979 6640 7132 5843 * 7266 6118 6997 5567 4.8
lysC M 6519 6700 *x 6736 6231 6657 6105 6814 6357 ** 4.6
asd M 6174 6214 * 6399 5578 6360 5615 * 6438 5541 * 4.3
rfbD, rmID S 6072 5925 6251 5241 6274 5466 6228 5016 4.2
dapA M 5470 5691  *** | 5737 5113 5590 5110 5883 5116 *x 3.9
INO1, ISYNA1L S 6430 4350  *** | 5400 5359 6193 7140  *** 4607 3579 falaled 3.8
hisC N 4584 5077  *** | 4928 4540 4729 4151 5126 4930 *x 34
cysD M 4852 4312 ol 4732 4131 5012 4372 * 4452 3889 ok 3.2
cysNC M 4990 3930  *** | 4706 3721 5119 4601 4293 2841 Hokk 3.1
fabl P 4805 3923 *ok 4491 3983 4936 4409 4045 3557 Hokk 3.1
E3.1.3.25, IMPA,
suhB S 3769 3814 3868 3561 3902 3369 3834 3754 2.7
fabD, MCAT, MCT1 P 3349 3430 3500 3059 3511 2863 3488 3254 2.4
pac PyC | 3318 3346 3483 2879 3444 2940 3522 2818 2.3
proA C 3127 3366 * 3241 3264 3189 2942 3292 3585 2.3
prnA, rebH, ktzQ S 3914 2247  *** | 3438 2007 * 4336 2647 2540 1366 Fkk 2.2
Total 145536 140234 79 147120 130180 44 148677 136111 32 145562 124248 41 14 90

Las diferencias significativas son indicadas con el valor p. Valor p menor a 0.05: *; p menor a 0.01: **; p menor a 0.001; ***
P: Prodigiosina; S: Estaurosporina; E: Enedina; N: Novobiocina; M: Monbactamicos; PyC: Penicilina y Cefalosporina; C: Carbapenemicos;

St: Estaurosporina.
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Los genes mas prevalentes por sus altas abundancias fueron fabG, OAR1 (K00059,
biosintesis de prodigiosina) con el 8.1% de lecturas, seguido de rfbB, rmIB, rffG (K01710,
produccion de vancomicina, estreptomicina, acarbosa y validamicina) con 5.22%, sgcE4,
ncsE4, kedE4 (K21162, biosintesis de enedina) con 4.2% rfbA, rmlA, rffH (K00973, esencial
en la biosintesis de estreptomicina, acarbosa y validamicina) con 4.1% y lysC (K00928,
biosintética de monobactdmicos) con 4% de las lecturas. Estos genes presentaron mayores
abundancias en la especie P. juliflora. Similares abundancias fueron reportadas en temporada

seca con predominio en P. juliflora.

Abundancia de genes que confieren antibiotico resistencia

Se detectaron 10 grupos asociados a genes que confieren resistencia a antibioticos
(ARG) incluyendo a rifampicina, macrdlidos, lincosamidas, estreptograminas (MLS) vy
tetraclina (Tabla 4). En menores abundancias se detectaron ARG frente a betalactamicos,
trimetoprim y sulfonamidas. Se encontraron diferencias significativas en seis grupos al
comparar W'y D; se destacd la resistencia a la rifampicina, a aminoglucésidos, a quinolonas,
betalactdmicos y fenicoles. La abundancia de genes fue mayor en W para los 4 primeros
antibidticos, los genes de resistencia a fenicoles fueron més abundantes en D. Al comparar
V y C, se encontr6 que las abundancias de aminoglucésidos y quinolonas eran

significativamente mayores en V.

Al comparar VD y CD se identificaron abundancias significativamente mayores en
VD para tetraciclina, quinolonas y fenicoles. Mientras, que las abundancias de genes de

resistencia a rifamicina fueron mayores en CD. Entre VW y CW las diferencias se
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encontraron en la resistencia a aminoglucésidos y sulfonamidas con mayores abundancias en
VW. Entre CD y CW no se encontraron diferencias significativas. Entre VD y VW se
detectaron diferencias significativas en los genes de resistencia a aminoglucésidos, fenicoles,
betalactamasas y sulfonamidas, todos con mayores abundancias en WV exceptuando la
resistencia a fenicoles que mostré mayores abundancias en VD. El analisis de componentes
principales explicé la variabilidad de los datos en un 79.9%. La rifamicina se correlacion6
negativamente con la mayoria de los parametros fisicos y quimicos, mientras los MLS y la
tetraciclina presentaron ligeras correlaciones positivas con la mayoria de los parametros

fisicos y quimicos, excepto la arena (Figura 9).
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Tabla 4. Abundancia de diez rutas de genes asociados a la resistencia de compuestos antimicrobianos para la estacion seca (D)
humeda (W), vegetacion (V) y el control sin vegetacion (C) y vegetacion (V).

- . - Estacion himeda CD- VD-
Resistencia a Estacion Tipo Estacion seca (D) (W) cwW VW %
W D p C \Y p VD CD p VW CW p p p
Rifamycin 3710 3470 * 3385 3470 2945 4062 * 3667 3837 30.6
MLS 3010 3139 2345 3187 2838 3093 3220 2379 26.2
Tetracycline 2630 2492 1782 2722 2431 1868 * 2744 2290 21.8
Aminoglycoside 1431 1219 * 949 1398 * 1105 1194 1569 1021  * ok 11.3
Quinolone 926 759 * 563 904  * 727 610 * 1000 704 7.2
Phenicol 266 315 * 199 310 308 232 * 277 231 ok 2.5
Fosfomycin 34 39 38 33 33 45 30 44 0.3
Beta-lactamase 17 10 * 9 15 9 8 19 14 ok 0.1
Trimethoprim 4 3 2 4 3 2 5 3 0.0
Sulfonamide 4 1 * 1 3 1 1 5 2 * * 0.0
Total 01323 11448 6 9275 12047 2 10402 11116 4 12536 10525 2 0 4

MLS: estreptograminas. Las diferencias significativas son indicadas con el valor p. Valor p menor a 0.05: *; p menor a 0.01: **; p menor a
0.001: ***
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Figura 9. Andlisis de correlaciéon (A) y componentes principales (B) entre variables fisica y
quimicas y genes asociados a la resistencia de compuestos antimicrobianos.

Se detectaron un conjunto de datos de 108 ARG genes, de los cuales predominaron
los que confieren resistencia a beta-lactamicos (31 genes), aminoglucdsidos (28) y
macrolidos, lincosamidas y estreptograminas (MLS) (17) con el 70% de los conteos. Entre V
y W se detectaron 29 genes con diferencias significativas, diez para aminoglucésidos y seis
betalactamasas. Los ARG con mayores abundancias y diferencias significativas
correspondieron a eA B, aacC y mef. Entre V y C se detectaron 26 genes con diferencias
significativas, 11 para aminoglucésidos y cuatro para trimetoprim. La mayoria de estas
diferencias presentaron mayores recuentos en V. Los genes con mayores abundancias y
diferencias significativas entre V' y C fueron cmr (MLS) y aac3-1 con mayores abundancias

en V. Entre VD y CD se detectaron 28 genes con diferencias, 10 para aminoglycoside y 7
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para MLS. Los ARG con mayores abundancias y diferencias fueron rph (Rifamycin), tetA,
(Tetracycline) y vgb (MLS). Los genes con mayores abundancias y diferencias significativas
entre VW y CW fueron aacC (Aminoglycoside) y oleC5 (Tetracycline). Entre VW y VD se
detectaron 25 diferencias significativas, mientras que entre CW y CD so6lo se detectaron 16

genes con diferencias donde predominaron las abundancias en CD.
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Tabla 5. Abundancias de genes asociados a la resistencia de compuestos antimicrobianos para la estacion seca (D) humeda (W), vegetacion (V) y el
control sin vegetacion (C)

Gen Resistencia Mecanismo Estacion Tipo Estacion seca (D) Estacién himeda (W) \</V|\3/ CCVI\D/ %
W D p \% C p VD CD p VW cw p p p
rph R IG (Phosphotransferases) 3467 3203 3199 3208 2697 3820 * 3401 3666 28.4
tetA T EF 2004 1915 2134 1230 1927 1238 * 2127 1632 16.7
ereA B MLS IG (Esterases) 676 998  *** 844 699 882 1054 709 577 Frx [ * 7.1
vgb MLS IG (Lyases) 753 846 782 730 688 1090 *** 799 613 ** 6.8
smvA Quinolone EF (MFS) 849 700 832 516 ** 670 568 « ** 920 635 6.6
cmr MLS EF (MFS) 522 404 534 215 ** 425 200 * 595 301 3.9
tetM, tetO T Target protecting genes 314 302 298 289 248 381 321 292 2.6
aacC A N-Acetyl-transferases 316 253 * 300 204 223 271 353 205 ol I il 2.4
strB A O-Phospho-transferases 294 267 300 192 247 245 325 202 2.4
vat MLS IG (Transferases) 281 245 261 232 225 232 272 309 2.2
iri, rox R IG (Monooxygenases) 241 265 269 175 246 239 265 169 2.2
mef MLS EF (MFS) 308 189 ol 265 170 181 151 329 245 ** 2.1
oleC4 MLS EF (ABC) 181 210 207 139 192 200 201 124 1.7
aac3-I A N-Acetyl-transferases 156 166 176 100 ** 163 122  ** 170 111 1.4
oleC5 T EF 132 151 155 85 144 123 151 76 * 1.2
aacA A N-Acetyl-transferases 128 134 138 97 123 126 138 99 1.1
catA Phenicol IG (Acetyltransferases) 83 169  ** 138 77 174 96 83 84 foled 1.1
MLS EF (ABC) 108 115 130 50 *** 119 66 *x 127 49 * 1.0
tetB T EF 103 82 81 108 71 89 83 163 0.8
aac6-I,
aacA7 A N-Acetyl-transferases 100 79 94 64 69 87 112 63 * 0.8
Total 12033 11448 29 12047 9275 26 14402 11116 28 12 536 10525 18 25

smvA: smvA, gacA, IfrA; tylC: tylC, oleB, carA, srmB; R: Rifamycin, T: Tetracycline, A; Aminoglycoside, MLS: estreptograminas; I1G: Inactivacion de genes,
Eflujo de genes. Las diferencias significativas son indicadas con el valor p. Valor p menor a 0.05: *; p menor a 0.01: **; p menor a 0.001: ***

EF:
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DISCUSION

La mayor diversidad microbiana de la Tierra se encuentra en el tropico; pero en zonas
desérticas, aridas y semiaridas del tropico americano es poco conocida. En parte por su
reducida area y poca atencion frente a ecosistemas altamente diversos. Este trabajo determina
por primera vez el efecto de la estacionalidad y plantas nodrizas sobre la abundancia de
Actinobacterias y genes asociados a la sintesis y resistencia de compuestos antimicrobianos
asociados a tres islas de recursos de una region semiarida del Caribe Colombiano.

En términos generales la fertilidad del suelo disminuy6 con la temporada himeda
(Tabla 1). Ademas, la humedad también afectd los taxones de Actinobacterias dado que
presentaron abundancias mas bajas en la época de lluvia, lo cual confirma que en los
ecosistemas aridos el agua es la mayor limitante en la diversidad microbiana. (Neilson et al.,
2017). Berg et al., (2015) reportan que los cambios de humedad del suelo y el contenido
organico del suelo durante las estaciones fueron los principales factores que influyeron en la
diversidad bacteriana (Berg et al., 2015), de esta manera, los escasos eventos de precipitacion
en ecosistemas aridos son responsables de un incremento en la biomasa microbiana(Clark et
al., 2009) . En la temporada seca las bacterias permanecen bajo un estado de latencia dadas
las condiciones de sequia (Lebre et al., 2017); pero las lluvias rompen esta dormancia y se
incrementa la diversidad taxonomica. Incluso, a pesar de afios sin llover (Schulze-Makuch et
al., 2018), ademas, la tasa de evaporacion es significativamente menor bajo el dosel de las
plantas nodrizas en las islas de recursos lo cual también tiene una incidencia sobre la

diversidad microbiana(Kidron, 2009). En la medida que la humedad disminuye la actividad
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microbiana, las abundancias microbianas y la diversidad también lo hacen (Neilson et al.,
2017; Schulze-Makuch et al., 2018). La lluvia cambia el paisaje y los suelos desprovistos de
vegetacion son colonizados por pequefias hierbas que podrian ser dinamizadores de la
comunidad microbiana en esta temporada por sus aportes de materia organica y exudados
rizosféricos.

El presente estudio se enfocd en las Actinobacterias dado el potencial biotecnolédgico
que presentan en el desarrollo de productos nuevos para el control de enfermedades
provocadas por microorganismos patdgenos (Evangelista Martinez et al., 2017).
Actinobacteria fue el segundo filo més abundante. Este filo es cosmopolita en la bidsfera y
es frecuente en ambientes extremos y abundante en suelos desérticos (Bai et al., 2020; Bull
& Asenjo, 2013; Zhang et al., 2019). Sin embargo, el 46.6% de los recuentos taxonémicos
corresponden a especies no clasificadas o no cultivables, esto demuestra que los desiertos
son ecosistemas muy inexplorados y abre la oportunidad al conocimiento de nuevas especies.
Las mayores abundancias de Actinobacterias fueron favorecidas en CD. Datos similares

fueron observados en suelos desérticos sin vegetacion en China (Zhang et al., 2019).

Las Actinobacterias son frecuentes en ecosistemas oligotréficos con altas
temperaturas, alta radiacion y baja disponibilidad de agua (Arocha-Garza et al., 2017) debido
a su capacidad para formar esporas, zoosporas o propagulos especializados como respuesta
a factores como la salinidad, el calor y la desecacion (Goodfellow & Williams, 1983). Al
igual, que mecanismos de reparacién del ADN que les confiere resistencia a la radiacion
ionizante como la UV y gamma en zonas desérticas (Mohammadipanah & Wink, 2016). La

diferencia en abundancia de actinobacterias en las temporadas seca y himeda con respecto a
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los demas filos puede explicarse por las estrategias que adoptan estos microorganismos, en
los que los grupos oligotroficos abundantes durante la sequia como los actinomycetes tienen
una estrategia de crecimiento lento, mientras que los grupos copiotréficos favorecidos
durante la estacion himeda, pueden tener respuestas rapidas frente a la elevada disponibilidad
de recursos (Nessner Kavamura et al., 2013). La mayor abundancia de microorganismos
durante la época himeda, asi como en el suelo con vegetacion, traducira en mejores
condiciones para el crecimiento de diferentes grupos de bacterias, esto significara también
mayor competencia por nutrientes para las actinobacterias, lo cual explica las mayores

abundancias de este filo en la temporada seca.

Los oOrdenes mas abundantes fueron  Solirubrobacterales, Frankiales,
Propionibacteriales y Pseudonocardiales (Figura 3). (Bai et al., 2020) detectaron diversas
abundancias de estos oOrdenes en un desierto del Norte de China. Las abundancias de
Solirubrobacterales fueron mayores en CD. Este orden muestra mayores abundancias en
bajas concentraciones de carbono organico del suelo (Zhang et al., 2019) y pueden degradar
compuestos aromaticos con actividad bactericida como el sulfametoxazol (Ouyang et al.,
2019). Esta versatilidad metabdlica les permite usar limitadas y complejas fuentes de carbono
para producir energia, mantener su biomasa e inducir enzimas relevantes para estas
poblaciones bacterianas (J. Wang & Wang, 2018). Las Solirubrobacterales fueron
representadas principalmente por géneros como Solirubrobacter, Parviterribacter y
Conexibacter. Solirubrobacter fue el segundo género mas abundante, favorecido
principalmente en la temporada seca y el suelo sin vegetacion (CD). Este género ha sido

detectado en suelos aridos de China y se caracteriza por una tolerancia extrema a la
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desecacion (Sun et al., 2018; Zhang et al., 2019). Sin embargo, a pesar de presentar mayores
abundancias en C, este género presentd también altas abundancias en suelos con vegetacion
(Figura 6). Las especies de este género son ubicuas en el suelo y pueden establecer relaciones
benéficas con especies pioneras vegetales (C. Li et al., 2020; Singleton et al., 2003) para
favorecer el crecimiento de las plantas por fijacion de nitrogeno, produccién de sideroforos
y disponibilidad de minerales; mientras que la planta les proporciona condiciones adecuadas

para su crecimiento en la rizésfera (Toth et al., 2017).

El orden Frankiales presento altas abundancias, principalmente bajo condiciones
secas. Este orden ha sido detectado en suelos aridos como en el desierto Cholistan, Pakistan
(S.-W. Liu et al., 2020) y en desiertos polares del Alto Artico Noruego (Choe et al., 2018).
Este orden presenta una alta versatilidad metabdlica para degradar diversos compuestos
organicos complejos (DeAngelis & Pold, 2020) como celulosa, lignina (Abdelshafy
Mohamad et al., 2018; Ogola et al., 2021) y plasticos (L.-L. Li et al., 2020; Wright et al.,
2021); que le confiere una gran ventaja competitiva para sobrevivir en ambientes
oligotroficos como los desiertos. Sin embargo, algunos 6rdenes como las Micromonosporales
fueron favorecidas por las condiciones de humedad. Las Micromonosporales se caracterizan
por la produccion de sustancias antimicrobianas (Chaudhary et al., 2013) y potencial para
degradar complejos compuestos como los plasticos (L.-L. Li et al., 2020; Wright et al., 2021).
Su abundancia se puede asociar a la ubicuidad en la naturaleza, capacidad de establecer
consorcios microbianos y tolerancia a condiciones limitantes de crecimiento (Molina-Menor

et al., 2020).

El orden Propionibacteriales fue representado principalmente por la familia


https://sciwheel.com/work/citation?ids=11974958,10219059&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=630391,11955754&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11975895&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11939046&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11937942&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11939043&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11975898,11975899&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11975898,11975899&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11941117,11941114&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11941117,11941114&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11941083&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11941117,11941114&pre=&pre=&suf=&suf=&sa=0,0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11975906&pre=&suf=&sa=0
https://sciwheel.com/work/citation?ids=11975906&pre=&suf=&sa=0

51

Nocardiaceae y el género Nocardioides, el de mayor abundancia. Las Nocardiaceae tiene la
capacidad de degradar compuestos aromaticos como el sulfametoxazol (Ouyang et al., 2019),
antibiotico que ha sido clasificado como contaminante emergente en América Latina
(Ramirez et al., 2020), estos microorganismos son frecuentes en suelos desérticos (Sun et al.,
2018; Zhang et al., 2019) y fueron favorecidas por el suelo con vegetacion. Esto se podria
deber al eficiente ciclaje de nutrientes como carbono, nitrégeno, fosforo y potasio que hacen
estos microorganismos (Zhang et al., 2019). Por otra parte, algunos estudios han demostrado
el potencial de Nocardioides para producir enzimas y compuestos antimicrobianos, Gesheva
y Tonkova (2012) revelaron el potencial de cepas identificadas como Nocardioidessp
cultivado en diferentes fuentes de carbono para producir un amplio espectro de enzimas
hidroliticas; encontraron que las fuentes de carbono favorecian la produccion de enzimas y
compuestos con actividad antmicrobiana contra bacterias como Staphylococcus aureus y
Xanthomonas oryzae, estos antimicrobianos son glicolipidos o lipopéptidos dependiendo de

la fuente de carbono empleada(Gesheva & Vasileva-Tonkova, 2012).

Otros estudios han reportado la produccién de actinomicina por Nocardioides luteus
aislado en la ubicacion de la tumba de Tell Basta (el sitio de las ruinas del antiguo templo de
Bast) localizado al sureste del Delta del Nilo en el municipio de Zagazig en Egipto(El-Refai
et al.,, 2011). También se ha encontrado altas abundancias de Nocardioides en suelos con
plantas resistentes a los patégenos fungicos Verticillium dahliae y Macrophomina
phaseolina, el género nocardioides juega un papel importante en estos cultivares resistentes
dado que se ha determinado que son bien conocidas por ser antagonistas de hongos y

promotores del crecimiento de las plantas (Lazcano et al., 2021). Igualmente, géneros de altas
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abundancias como Pseudonocardia (Pseudonocardiales) y Streptomyces presentaron sus
mayores abundancias en suelo con vegetacion y en la temporada seca. Estos grupos se
caracterizan por la produccion de sustancias antimicrobianas. Por ejemplo, varios géneros de
Pseudonocardiales producen antibioticos y otros metabolitos secundarios bioactivos que son
de interés comercial y uso clinico como la rifamicina, del cual se detectaron altas abundancias
de genes de resistencia. Los pseudonocardiales también sintetizan compuestos como
Balhimicina, Avoparcina entre otros (Franco & Labeda, 2014). Las Streptomycetales son de
relevancia por su produccion de metabolitos secundarios bioactivos (Glaeser & Kémpfer,

2001).

El género Streptomyces es el mas importante productor de antibiéticos hasta la fecha,
este género es el responsable de la sintesis de antibioticos comerciales como las tetraciclinas,
asi como de la vancomicina y la estreptomicina (Evangelista & Moreno, 2007) de las cuales
se encontraron abundancias de genes de biosintesis en el presente trabajo. La produccion de
estos compuestos les permite disminuir la competencia por espacio y hacer una mejor
explotacion de nutrientes limitados en estos ecosistemas aridos. En términos generales, las
mayores diferencias a nivel de taxones fueron detectadas entre vegetacion y suelo desnudo,
en especial en temporada himeda. Estas diferencias entre suelo con vegetacion y el suelo
desnudo ya se han detectado y esta relacionado con la disponibilidad de recursos para su
supervivencia y la propia tolerancia a condiciones extremas (Saul-Tcherkas & Steinberger,
2011), en parte esto explicaria la presencia de géneros exclusivos, principalmente entre

estaciones.

Los monobactamicos, prodigiosina y estreptomicina fueron las vias de biosintesis de
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compuestos antimicrobianos con mayores abundancias, todas con abundancias superiores en
VD. Los monobactdmicos son antibi6ticos que inhiben la biosintesis de la pared celular
bacteriana (Zango et al., 2019) y estan presentes en bacterias intrinsecamente resistentes a
betalactdmicos (Sepulveda Correa, 2021). Los genes con mayores abundancias en esta via
fueron lysC que codifica para la aspartoquinasa y es responsable de la resistencia a aminoetil
cisteina y la produccion de lisina, y el gen asd ubicado aguas abajo de lysC que codifica para

el aspartato J-semialdehido deshidrogenasa (Kalinowski et al., 1991).

La prodigiosina fue la via de biosintesis con la segunda mayor abundancia. Sajjad et
al., (2018) caracterizaron un Streptomyces radio-resistente de suelo de desierto productora de
prodigiosina, este compuesto mostrd una fuerte actividad antioxidante y accion inhibidora
significativa contra los dafios oxidativos (Sajjad et al., 2018). La prodigiosina presenta
actividad antimicrobiana contra patdgenos como Listeria sp, Pseudomonas sp, Yersinia sp y
Shigella sp (Gondil et al., 2017). Los genes detectados con mayores abundancias como fabG,
OARL corresponden a la via de la prodigiosina. Este gen sintetiza una reductasa portadora
acilo involugrada en la biosisntesis de acidos grasos, ademas, esta implicado en la sintesis de
fenilpropanoides (Mukhtar et al., 2021) los cuales cuentan com amplias funciones bioldgicas,
algunos por ejemplo, han demostrado tener efecto repelente, insecticida, atrayente

fagodisuasivo sobre diversos insectos plaga (Pérez, 2016).

La estreptomicina fue uno de los antibidticos con mayores abundancias. Este
aminoglucosido es producido por Streptomyces griseus, del género Streptomyces, el cual
presentd mayores abundancias. La estreptomicina inhibe la subunidad 30 del ribosoma al

unirse ARNr 16 Sy a la proteina S12 controlando microorganismos gramnegativos aerobios.
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La sintesis de estreptomicina fue representada principalmente por los genes rfoB/rmIB/rffG
(6.2%), y los genes rfbA/rmlA/rffH (4.9%) y rfbD/rmID (4.2%). Los genes rfbA y rfbB son
importantes en la biosintesis de policétidos (L.-L. Li et al., 2020), estan involucrados en la
biosintesis de dTDP-L-ramnosa, forman el O-antigeno en bacterias gramnegativas y son
esenciales para el crecimiento de bacterias grampositivas (Shornikov et al., 2017) como las
Actinobacterias. La produccién de este monosacérido podria explicar la abundancia de
grupos de bacterias tan diverso. Ademas, el gen rfbB codifica la dTDP-glucosa 4,6-
deshidratasa y cataliza la conversion de dTDP- d- glucosa para formar dTDP-6-desoxi-D-
xilo-4-hexulosa. Este gen también participa en la biosintesis de estreptomicina y vancomicina
(Sepulveda Correa, 2021). ElI gen rffH/rffG codifica actividades de dTDP-glucosa

deshidratasa y glucosa-1-fosfato timidililtransferasa (Marolda & Valvano, 1995).

En términos generales, las mayores abundancias para biosintesis fueron detectadas en
suelo con vegetacion en la temporada seca y se correlacionaron positivamente con la mayoria
de los parametros fisicos y quimicos. Esto concuerda con que la estacion seca con vegetacion
(VD) presenté un mayor nivel de fertilidad. Una mayor oferta de materia organica, nitrégeno
y fosforé implica una mayor competencia entre los microorganismos por estas fuentes de
energia y nutrientes, por lo tanto, una fuerza selectiva por la produccion de sustancias
antimicrobiales. Igualmente, en la medida que los nutrientes se diluyeron en la temporada

himeda, las diferencias y abundancias de las vias de biosintesis disminuyeron.

Las abundancias de genes de resistencia a compuestos antimicrobianos fueron
menores que los de sintesis. Esto podria indicar un bajo impacto ambiental y la adquisicion

de la resistencia de forma natural (Belov et al., 2018; Naidoo et al., 2020). Lamentablemente,
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la resistencia a compuestos antimicrobianos en desiertos y suelos naturales con reducida
actividad humana se encuentra inexplorada (Naidoo et al., 2020). Se detectd la resistencia a
diez antibioticos, que incluyen la rifamicina, la estreptograminas y la tetraciclina. No se
encontraron reportes de abundancia de genes de resistencia a rifamicina en suelos de desierto.
Sin  embargo, algunos géneros como Nocardia (Nocardiaceae), Rhodococcus y
Micobacterium, detectadas en altas abundancias, son resistentes naturalmente a la rifamicina
al inducir la sintesis de proteinas de novo que modifican este antibi6tico (Floss & Yu, 2005).
En cuanto a la resistencia a tetraciclina, coincide con la deteccion de genes de resistencia a

tetraciclina en los desiertos de Gibson (Australia) y el Sahara (Egipto) (Belov et al., 2018).

Los genes con mayores recuentos fueron el gen rph, resistente a la rifamicina, el gen
tetA, implicado en la resistencia a la tetraciclina y el gen ereAB involucrado en la resistencia
a MLS. El gen tetA presenté mayores abundancias en CD. Este gen no ha sido reportado en
suelos de desiertos y es afectado en suelos con vegetacion a causa de los exudados de las
raices gue pueden generar una baja presion selectiva sobre los antibioticos (F.-H. Wang et
al., 2015). El gen ereAB no ha sido reportado en desiertos y se ha detectado en suelos tratados
con estiércol y lodos (J. Li et al., 2017; Rahube et al., 2016; F.-H. Wang et al., 2015). Las
altas abundancias de este gen se podrian relacionar con la presencia natural de metales
pesados (Chen et al., 2019) Mn. Chen et al., (2019) reportaron que genes de resistencia a
antibidticos pueden responder a metales pesados como el Al, Mn y Pb e inducir un
incremento de bacterias del suelo con resistencia (Chen et al., 2019; Knapp et al., 2017; Tan
et al., 2018). Nuestros datos muestran que la resistencia a fenicol, tetraciclina y MLS se

relacionaron positivamente con el Mn, al igual que genes de resistencia como el ereAB y
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catA. Esta relacion entre ARG y metales pesados se puede deber a una resistencia cruzada,
en la cual un solo gen es responsable de la resistencia tanto al metal como al antibiético o la
co-resistencias que ocurre cuando los dos rasgos relacionados se dan por separado como en

un operon transferible o elemento genético y juntos son transferidos (Knapp et al., 2017).

En términos generales, las mayores abundancias para genes de resistencia se
presentaron en la estacion humeda con vegetacion. La resistencia a compuestos
antimicrobianos se da por una presion selectiva frente a compuestos antimicrobianos (Chen
et al., 2019). Esta relacion no fue detectada entre las vias de biosintesis y la resistencia. Lo
que sugiere que otros factores podrian estar mediando las abundancias de estos ARG. El
incremento de la humedad se relaciond con la aparicion de nuevos grupos taxondémicos que
se encontraban en estado de latencia, una mayor actividad microbiana y una disminucion de
nutrientes. Estos factores podrian jugar un papel relevante en las abundancias de ARG. En
suelos mas diversos existe una mayor competencia entre los microorganismos por colonizar
y por recursos lo cual genera un incremento en la propagacion de la resistencia, lo que podria

ser una ventaja competitiva y un parametro de éxito de permanencia.

Las abundancias de Actinobacterias fueron favorecida por el suelo desnudo, mientras,
la sintesis de compuestos antimicrobianos y de resistencia fueron favorecidos por la presencia
vegetacion. Esto nos indica que otros grupos taxondmicos podrian estar jugando un papel
relevante en estas dos actividades. Por lo tanto, ante el acelerado incremento de
microorganismos resistentes a antibioticos comerciales, la importancia de las Actinobacterias
en la sintesis de antimicrobianos, y la poca informacion funcional de Actinobacterias en

zonas aridas del tropico se recomienda el aislamiento de bacterias, en especial de
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Actinobacterias y la caracterizacion de compuestos antimicrobianos dado el potencial de
estos ecosistemas para obtener microorganismos con potencial biotecnoldgico

(Mohammadipanah & Wink, 2016).

CONCLUSIONES

Los resultados de este trabajo contribuyen al conocimiento de la biodiversidad de
Actinobacterias en suelo desertico y su posible papel en la sintesis y resistencia de
compuestos antimicrobianos. La abundancia de Actinobacterias, genes de sintesis y
resistencia de compuestos antimicrobianos fue influenciada por cambios estacionales y por
la presencia o ausencia de vegetacion, las condiciones de las islas de fertilidad favorecen la
abundancia de genes biosintesis de compuestos antimicrobianos y de los genes resistencia a
estos compuestos, sin embargo, la época seca favorece la abundancia de genes de biosintesis
mientras que la abundancia de genes de resistencia se ve favorecida por la humedad.

La abundancia de géneros de Actinobacterias fue mayor en el suelo sin vegetacion en
la temporada seca, esto confirma la capacidad de estos microorganismos para sobrevivir en
condiciones extremas. Los géneros mas abundantes de Actinobacterias se caracterizaron por
presentar una gran diversidad metabdlica para degradar complejas fuentes de energia,
desarrollar estructuras ante la sequia y la produccion de compuestos antimicrobianos.
Caracteristicas que hacen de las Actinobacterias un grupo de altas abundancias en suelos
semiaridos de la Guajira a pesar de no proliferar ante eventos como las lluvias y el aporte de
materia organica y nutrientes por la planta nodriza. Elementos limitantes para el desarrollo

de la mayoria de macroorganismos no extremofilos.
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Las principales rutas asociadas a la sintesis de compuestos antimicrobianos fueron la
prodigiosina (fabG, OAR1, fabl), la via de los monobactdmicos (lysC, asd, dapA, cysD,
cysNC), y la estreptomicina (rfbB, rmlB, rffG, rfbA, rmlA, rffH, rfbD, rmID). Estas
abundancias fueron mayores en suelo con vegetacion y temporada seca donde se presentaron
las mayores concentraciones de nutrientes y por lo tanto una mayor competencia por fuentes
de energia.

Los mayores recuentos de genes de resistencia correspondieron a la rifamicina (rph,
iri, rox), la estreptograminas (ereA_B, vgb, cmr, vat, mef, oleC4, tylC, oleB, carA, srmB) y la
tetraciclina (tetA, tetM, tetO, oleC5, tetB). Esto indica que la resistencia puede ocurrir de
forma natural, sin la intervencion del ser humanos. En general, la abundancia de genes de
resistencia se favorecio en suelo con vegetacion y la temporada himeda, condiciones donde
aparecieron nuevos géneros exclusivos que podrian portar estos genes de resistencia como
una ventaja competitiva y de permanencia ante suelos pobres en nutrientes y de mayor

actividad microbiana en esta época.
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