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IMPORTANCIA DE LOS MICROORGANISMOS EN LOS MANGLARES

Aparna, 2019

Holguin et al, 2001 Gomes et al, 2011




METAGENOMICA

EXTRACCION
DE ADN

PREPARACION : ANALISIS
DE LIBRERIAS ﬁSECUENCIACION ﬁ BIOINFORMATICO

https://www.slideshare.net/ueb52/introduction-to-next-generation-sequencing-v2 7



ANTECEDENTES

2019: 2019: 2019

Andreote et al.

Através de la
metagenomica se
ha establecido la
diversidad
taxondmica y
funcional de los
microorganismos
en diferentes
manglares

Torres et al.

Microorganismos
sensibles al estrés
en los manglares
podrian permitir el
seguimiento del
impacto de los
factores externos.

Munoz et al.

Los estudios de
metagendmica en
manglares se han
centrado en los
cambios
taxondmicos

2021
Ny 202N
A

Llanes

Demostré por
metagenomica las
capacidades
metabdlicas de
tolerancia al estrés
en suelos
rizosféricos de los
manglares.



PREGUNTA DE INVESTIGACION?

JCuales son las rutas y genes asociadas al estrés
ambiental en microorganismos en un manglar bajo

los diferentes niveles de salinidad?



OBJETIVO GENERAL

Determinar el efecto de la salinidad sobre el conteo de genes asociados a
estrés ambiental en microorganismos de un manglar semiarido del

departamento de la Guajira.
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OBJETIVO ESPECIFICOS

Identificar las rutas metabodlicas asociadas al estrés ambiental en un

manglar semiarido de la Guajira sometidos a tres niveles de salinidad.

Determinar los conteos y diferencias de genes de rutas metabdlicas

asociados al estrés ambiental sometidos a tres niveles de salinidad.
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ANTECEDENTES METODOLOGICOS

" Caribbean Sea

Media
14,61%o

Figura 1. Mapa de ubicacién, donde se encuentra el manglar en la desembocadura del rio
Rancheria en la Guajira (Sepulveda, 2021)

Muestras de suelo rizosférico de
Avicennia germinans en los 3 niveles de
salinidad.
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ANTECEDENTES METODOLOGICOS

SECUENCIACIONY/ Illumina Hiseq 2500

¥

EVALUACION DE CALIDAD / Fast Qc v. 0.11.2

¥

LIMPIEZA / Trimmomatic v.0.36

L4

ANALISIS BIOINFORMATICO

ALINEAMIENTO / DIAMOND (base de datos de proteinas NR de NCBI)

4

ANOTACION / MEGAN 5.0 (KEGG)

(Sepulveda, 2021)
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METODOLOGIA

Busqueda .

de KO

Genes-and Genomes

66

METAGENOMA

Explicacion especifica para el estudio.

Organizacion de datos

Kyoto Encyclopedia of

OBJETIVO 1
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PLATAFORMA WEB

OBJETIVO 2

Una herramienta basada en la web
para un meta analisis estadistico,
visual v completo de los datos del
microbioma

MicrobiomeAnalyst
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RUTA METABOLICA TIPOS ESTRES | % reads

Ruta transportadora ABC Salinidad 27,5
Recombinacion Homéloga uv 13,4
Quorum sensing Estres universal 10,5
Reparacion escision de nucledtidos uv 10,4
Reparacion de errores de

emparejamiento de ADN (MMR) uv 7,7
Base escision de reparacion (BER) uv 6,5
Proteinas de choque térmico T° 6,3
Respondedoras de estrés Estres universal 6,3
Sistema Secrecion bacteriana Estrés bidtico 5,8
Chaperonas T® 2,7
Estrés salino Salinidad 1,1
Oxidasa Estres oxidativo 0,8
Superoxido dismutasa Estres oxidativo 0,7
Unién de extremos no homologos uv 0,2
Esterasas Estres oxidativo 0,2
Estrés universal Estres universal 0,0
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RUTA METABOLICA

%

Salinidad reads | p values
f(Alta) H[ (Media) M| (Baja) L )

Ruta transportadora ABC 2487.0 2204.,6 2107.,6 27,5 *
Recombinacion Homodloga 1263,9 1059,1 987,1 13,4 *
Quorum sensing \ 925,9 846,2 813,0 4 10,5 *
Reparacidén escision de nucledtidos| 957,5 825,5 7941 10,4 *
Reparacién de errores de

emparejamiento de ADN (MMR) 712 614,1 583,3 7,7 *
Base escisién de reparacion (BER) | 595,1 518,9 493,4 6,5 *
Proteinas de choque térmico 601,0 4945 452,6 6,3 *
Respondedoras de estrés 582!0 503!9 462!9 6,3 *
Sistema Secreciéon bacteriana 526 449,0 446,0 5,8 >
Chaperonas 264,2 216,8 193,4 2,7 >
Estrés salino . 101,2 90,1 856 , 1.1 **
Oxidasa 78,0 64,9 56,9 0,8 b
Superéxido dismutasa 58,4 51,9 54,4 0,7 b
Unién de extremos no homologos 11,5 13,0 16,3 0,2 b
Esterasas 15,6 14,3 16,5 0,2 b
Estrés universal Q05 0.3 0.3 0,0 (-)

RESULTADOS

Se seleccionaron 16
categorias metabdlicas
que responden a
diferentes tensores
ambientales y la
cantidad de  genes
reportados en cada una.

Significado:***: < 0,001; **: p <
0,01; * < 0.05. Las rutas
metabdlicas que no tienen
diferencias significativas estan
marcadas con (-). Incluye las
enzimas relacionadas, la funcion
biolégica,  su identificacion
KEGG, p values.
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RESULTADOS Y DISCUSION

570/287 genes

TRANSPORTADORES ABC
Salinidad
KEGG (Alta) H | (Media) M | (Baja) L Total p values

K03695 182 (3%) |156 (2%) |140 (2%) 478 (7%) .
K03924 143 (2%) 121 (2%) |105 (2%) 368 (5%) -
K17686 104 (1%) |87 (127%) |79 (1%) 270 (4%)

K03696 90 (1%) 182 (1%) 64 (0.9%) |236 (3%) -
K03553 84 (1%) |69 (1%) 66 (0.9%) [218 (3%)

2487,0 2204,5 2107,6

Contribuye a estabilizar
estructuras subcelulares,
membranas y proteinas
(proVWX)

Transporte 49%, translocasas 21%
y quinasas 5%
Conteo 23,10%. Salinidad alta
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TRANSPORTADORES ABC

RESULTADOS Y DISCUSION

Transporte de cationes
(copA, ctpA)

570/287 genes

Salinidad
KEGG (Alta) H | (Media) M | (Baja) L Total p values
K03695 182 (3%) |156 (2%) |140 (2%) 478 (7%) .
K03924 143 (2%) 121 (2%) |105 (2%) 368 (5%) -
K17686 ) 104 (1%) |87 (127%) |79 (1%) 270 (4%)
K03696 90 (1%) 182 (1%) 64 (0.9%) |236 (3%) s
K03553 84 (1%) |69 (1%) 66 (0.9%) [218 (3%)
2487,0 2204,5 2107,6
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Salinidad

KEGG (Alta) H (Media) M (Baja) L

Total

p values

153 (6%) 125 (5%) 120 (5%) 399 (15%)
K02032 69 (3%) 67 (3%) 59 (2%) 195 (8%) e
53 (2%) 46 (2%) 43 (2%) 142 (6%)
K01996 43 (2%) 46 (2%) 43 (2%) 132 (5%)
K02033 44 (2%) 1(2%) 38 (1%) 124 (5%) -
926 846 813

Transporte de proteinas
secretoras ( secA, secY)

Transporte 34%, vias metabdlicas
28%, sistema de dos componentes
12%, biosintesis 21%

Conteo 38.35% salinidad alta

20



Salinidad

KEGG (Alta)H (Media) M (Baja) L Total p values
181 . .
478 (0.1°
(v  196(B%)  140(4%) 478(01%)
K17686 ) 104 (8%) 87 (3%) 80 (2%) 270 (0.1%)
K03696 90 (7%) 82 (3%) 64 (2%) 236 (0.1%)  #xx
84 (6%) 69 (2%) 66 (2%) 218 (0.1%)  wxs
K02337 76 (6%) 63 (2%) 63 (2%) 202 (0.2%)  sue
1263,9 1059, 1 987,1

115/52 genes

respuesta al estrés
recC
recD

recA

Division de la célula vy

Replicacion de ADN 25%,
asociacion a union al ADN 33%,
transferasas 23%, hidrolasas
31%, ADN polimerasa dirigida
por el ADN 21%

Conteo es de 36.34% de
salinidad alta.
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Salinidad

KEGG (Alta)H (Media) M (Baja)L Total p values | Cumple funcién de reparacién al dafio -
lllll ] - I
; 130 :
|K03695 182 (11%) 156 (10%) g0\  478(30%) | ** | del ADN |
................. 0)m & w5 o on "

368 (23%)  *** - UNG---—enzima |

K03024 143 (9%) 121(8%) o) L e . _

K02335 47 (3%) 40 (2%) 42 (3%) 130 (8%) *

K03529 38 (2%) 36 (2%) 37(2%) 110 (7%) *
Hidrolasas 76%, seguido de nucleasas 28%,
K01972 27 (2%) 26 (2%) 26 (2%) 79 (5%) > ligasas 28%, y union al ADN 28%.
5951 518,8 493,3 Conteo 72.4% salinidad alta

128/25 genes 22




CONCLUSION

Los conteos de genes asociados a estrés ambiental en la comunidad
microbiana del manglar de la desembocadura del rio Rancheria, evidencio
que los altos conteos se encuentra asociada a los distintos tipos de salinidad ,
los cuales se pueden ver involucrados en diferentes rutas metabolicas como
ruta transportadora ABC, recombinacion homoéloga, quorum sensing, NER,
reparacion de desajuste, Base escision de reparacion BER, respondedoras de
estrés y proteinas de choque térmico que podria estar relacionado con los

mecanismos de tolerancia y salinidad.
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2. De todas rutas metaboélicas la de mayor conteo fue la ruta transportadora ABC con un
porcentaje de (27.5%), donde la marea influye en los puntos de mayor salinidad, ya que las
sales se depositan alli y los de punto menor de salinidad se encuentran en contacto con el

’

rio.
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