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Resumen 

Diversidad de hongos y bacterias presentes en suelos de bosques tropicales 

de la Cordillera Occidental-Valle del Cauca en respuesta a un gradiente 

altitudinal. 

Se realizó una caracterización taxonómica bacteriana (16S) y fúngica (ITS) utilizando 

metabarcoding en un gradiente altitudinal de la cordillera occidental del Valle del Cauca, 

Colombia, incluyó ecosistemas de Bosques Andino, Seco Tropical y Páramo en las 

localidades: Laguna de Sonso (LS) (900 msnm), Yotoco (Yt) (1800 msnm), Bosque del 

Duende (BD) (2400 msnm) y páramo del Duende (PDU) (3200 msnm). Los análisis 

fisicoquímicos mostraron suelos con materia orgánica alta (>10%), sin problemas de 

compactación, pHs extremadamente ácidos (4,4) para zonas con mayor altitud, ligera y 

fuertemente ácidos en zonas bajas (5,5-6,1). Se identificaron 59 familias de plantas en las 

zonas de muestreo, siendo las más abundantes Araceae, Lauraceae y Fabaceae. Las 

asignaciones taxonómicas bacterianas fueron dominadas por los phyla Acidobacteriota 

(33,1%) y Proteobacteria  (23,9%), para hongos dominaron Ascomycota (38,6%,) y 

Basidiomycota (11,3%). Los análisis diversidad alfa mostraron alta diversidad, riqueza y 

baja dominancia, demostrando que las comunidades son altamente diversas, mientras la 

diversidad beta reflejó las diferencias de la composición en las localidades y la 

heterogeneidad de estas. Las predicciones funcionales reflejaron que la abundancia 

absoluta más alta para bacterias presentó actividad quimioheterotrofa y se relaciona con 

diferentes componentes del ciclo del nitrógeno mientras en hongos se clasifica por gremios 

ecológicos, donde los relacionados con actividad patogénica tanto en animales como en 

plantas, endofitismo, saprofitismo y epifitos fueron más representativos. Los resultados 

encontrados demuestran una variabilidad genética ecológica de los microorganismos entre 

las zonas de muestreo, además, respondieron a los cambios fisicoquímicos y de 

vegetación propios del gradiente altitudinal. 

Palabras clave: gradiente altitudinal, suelo, bacteria, hongo, potencial funcional, 

taxonomía. 



 

 

Abstract 

 

Diversity of fungi and bacteria present in tropical forest soils of the western 

range - Valle del Cauca in response to an altitudinal gradient. 

 

A bacterial (16S) and fungal (ITS) taxonomic characterization was carried out using 

metabarcoding over an altitudinal gradient in the western mountain range of Valle del 

Cauca, Colombia, which included ecosystems of Andean, Tropical Dry and Paramo Forests 

in the localities of Laguna de Sonso (LS) (900 masl), Yotoco (Yt) (1800 masl), Bosque del 

Duende (BD) (2400 masl) and paramo of Duende (PDU) (3200 masl). The physicochemical 

analyses showed soils with high organic matter (>10%), no compaction problems, 

extremely acidic pHs (4.4) for higher altitude zones, and slightly and strongly acidic in lower 

zones (5.5-6.1). Fifty-nine plant families were identified in the sampling areas, the most 

abundant being Araceae, Lauraceae, and Fabaceae. Bacterial taxonomic assignments 

were dominated by the phyla Acidobacteriota (33.1%) and Proteobacteria (23.9%), for fungi 

Ascomycota (38.6%) and Basidiomycota (11.3%). In general, alpha diversity analyses 

showed high diversity, richness, and low dominance, demonstrating that the communities 

are highly diverse. In contrast, beta diversity reflected the differences in the composition of 

the localities and their heterogeneity. Functional predictions reflected that the highest 

absolute abundance for bacteria presented chemoheterotrophic activity and was related to 

different components of the nitrogen cycle. At the same time, fungi were classified by 

ecological guilds, where those related to pathogenic activity in animals and plants, 

endophytes, saprophytes, and epiphytes were more representative. The results show an 

ecological genetic variability of the microorganisms among the sampling zones, in addition, 

they responded to the physicochemical and vegetation changes characteristic of the 

altitudinal gradient. 

Keywords: altitudinal gradient, soil, bacteria, fungi, functional potential, taxonomy. 
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Introducción 

Los efectos antropogénicos sobre el ambiente han conllevado a la modificación progresiva 

del comportamiento climático en el planeta tierra y con ello, a la pérdida desmedida de la 

diversidad biológica o biodiversidad, la cual comprende la variabilidad de organismos vivos 

de cualquier fuente, incluidos los ecosistemas terrestres, marinos, otros ecosistemas 

acuáticos y los complejos ecológicos de los que forman parte; comprendiendo la diversidad 

dentro, entre las especies y los ecosistemas (Naciones Unidas, 1992).  

Según el Centro Mundial de Vigilancia de la Conservación el 70% de la biodiversidad del 

planeta reposa en 17 países de los 193 reconocidos por la ONU, siendo Australia el 

primero de estos al igual que países latinoamericanos como Brasil, Colombia, México y 

Perú (WWF, 2022; Álvarez Malvido et al., 2021).América Latina y el Caribe es vista como 

una región vulnerable a las amenazas del cambio climático por los gases de efecto 

invernadero (GEI), esto, entre otras razones, por la gran riqueza biodiversa y por los seres 

vivos endémicos que conserva (Şekercioĝlu et al., 2012), el cual ha generado que muchas 

especies se hallan extinguido localmente y otras por completo (Campillo Meseguer, 2022) 

Lo anterior tendría repercusiones directas sobre los organismos individuales, poblaciones 

y los ecosistemas, ya que los cambios en los patrones climáticos de temperatura y 

precipitación, podrían afectar la fisiología y comportamientos durante las fases de 

crecimiento, reproducción y migración de los individuos y afectar la distribución, tamaño, 

estructura y abundancia de las poblaciones de algunas especies (González Sánchez et al., 

2013; Schaefer et al., 2008) 

Es por ello, que el estudio de diversidad biológica se ha convertido en una herramienta 

importante para comprender las dinámicas ambientales, y este, se conforma por tres 

niveles principales: 1. Genético, que busca la diversidad de genes entre especies e 

individuos de la misma especie. 2. Taxonómico, estudia e identifica la diversidad de 

especies, géneros, entre otros. 3. Ecológico, investiga la variedad a nivel superior como lo 
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son los ecosistemas (Badii et al., 2015), de igual manera se recurre a diferentes disciplinas 

como la sistemática, la filogenia, bioinformática, entre otras, con el fin de identificar y 

clasificar los organismos de forma correcta. 

No obstante, los estudios enfocados en la identificación de la variabilidad biológica se han 

inclinado en su mayoría, a la identificación, clasificación y mejoramiento de plantas, 

animales y algunos artrópodos, dejando a un lado la riqueza biodiversa existente en el 

suelo que incluye la vida microbiana, esto, en gran medida a causa del desarrollo de las 

metodologías y tecnologías que permitieran llegar a obtener información confiable (Soria, 

2016). 

Es hasta mediados del siglo XIX que contemporánea a la microbiología moderna nace la 

microbiología del suelo en términos de diversidad, y es hasta los inicios de los años 70 que 

los métodos empezaron avanzar progresivamente (Soria, 2016), permitiendo el desarrollo 

de la medición e identificación de microorganismos y el estudio de sus funciones en el 

suelo. 

Es así como en siglo XXI aparece la tecnología de secuenciación de nueva generación 

(NGS) para estudios de diversidad microbiana que permitió la obtención de grandes 

cantidades de secuencias de ADN de manera rápida y a bajo costo, lo que abrió la puerta 

para el desarrollo del metabarcoding como técnica de identificación de especies por 

primera vez en 2009 (Hajibabaei et al., 2006; Yu et al., 2012). Desde entonces, se ha 

utilizado en una amplia variedad de estudios de diversidad microbiana en distintos tipos de 

muestras, como agua, sedimentos, aire, alimentos y suelos. 

Por su parte, el suelo es un recurso natural limitado no renovable, el cual presta 

importantes servicios ecosistémicos y/o ambientales, entre los cuales, se encuentra su 

relación con los ciclos biogeoquímicos, que incluye elementos clave para la vida como lo 

es el carbono, nitrógeno, fósforo, entre otros (Orjuela, 2016); es por ello que la FAO en el 

2015, declara al suelo como un albergue de la cuarta parte de la biodiversidad del planeta. 

Encontrándose especialmente en bosques tropicales que conservan alrededor del 50% de 

la biodiversidad global (González Sánchez et al., 2013), donde yace la diversidad biológica 

forestal que comprende más allá de los árboles, incluyendo la multitud de plantas, animales 

y microorganismos que habitan en las zonas forestales y la diversidad genética asociada 
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a estos (FAO & PNUMA, 2020) que incluye ecosistemas estratégicos como los bosques 

seco tropical y bosques andinos además de las zonas y páramos para Colombia.  

Los bosques seco tropical y andino  se han visto fuertemente alterados por los efectos de 

la intervención acelerada del hombre, ya que, para el 2020 el mundo perdió 420 millones 

de hectáreas de bosque desde 1990 (FAO, 2020), y para nuestro país, conforme a lo 

reportado por el Minambiente (2023) , en las últimas dos décadas se han perdido más de 

3 millones de hectáreas (Ha), y es dentro de estos espacios que se encuentran 

ecosistemas estratégicos ricos en biodiversidad como los Bosques Secos Tropicales (BsT) 

y los Bosques Andinos, presentes en diferentes departamentos del país en especial en el 

Valle del Cauca. 

Además se encuentran las zonas de páramos, las cuales han sido poco estudiadas 

respecto a la interacción y funciones de su ecosistema, están estrechamente relacionados 

con los bosques tropicales, ya que forman parte del mismo sistema montañoso de los 

Andes y se encuentran interconectados ecológicamente, siendo propuestos como uno de 

los puntos claves globales (hot-spot) (Myers et al., 2000). 

Los páramos se han visto fuertemente afectadas, y son de gran importancia e impacto 

global, ya que el país cuenta con cerca del 50% de los existentes, constituidos en 37 islas 

del cielo, localizadas en las tres cordilleras y en la Sierra Nevada de Santa Marta (Cabrera 

& Ramírez, 2014; Morales-Betancourt & Estévez-Varón, 2006) sin embargo, han sido 

víctimas de la transformación en el uso del suelo, lo que genera presión sobre ellos, 

afectando directamente la diversidad biológica presente; por lo que el Valle del Cauca no 

es ajeno a las problemáticas ambientales que deterioran los territorios de reserva de las 

diferentes formas de vida, entre ellas, aquellas que habitan el suelo, como los hongos y 

las bacterias. 

Es por ello, que es necesario estudiar la diversidad microbiológica presente en el suelo a 

través de NGS como el metabarcoding,  esta técnica molecular se basa en la amplificación 

de una región específica del ADN de los microorganismos presentes en la muestra de 

suelo, por ejemplo, para la identificación de bacterias, se suele utilizar el gen 16S rRNA, y 

para hongos el gen ITS. Una vez que se ha amplificado la región de interés, se utiliza la 

secuenciación para obtener secuencias de ADN de las especies presentes en la muestra. 

Posteriormente, se realiza un análisis bioinformático para identificar dichas secuencias y 
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realizar la asignación taxonómica y análisis de diversidad (Liu et al., 2020; Young et al., 

2017). 

En Colombia esta técnica molecular está empezando a ser usada en trabajos de 

investigación, arrojando información de interés sobre la evaluación de la diversidad y 

composición de las comunidades bacterianas asociadas a los procesos de restauración de 

bosque seco tropical (Castillo-Bautista et al., 2022), además de estudios realizados en 

suelos de la región del Chocó (Arias-Peñaloza, 2021). 

Es por lo cual que el objetivo principal de este trabajo de grado es desarrollar uno de los 

primeros estudios en el Valle del Cauca que permita generar nuevos conocimientos a 

través de la identificación de la diversidad, composición fúngica y bacteriana de los suelos 

de la Cordillera Occidental en este departamento a partir de un gradiente altitudinal 

haciendo uso de la técnica de metabarcoding. 

.
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1. Definición del problema 

La pérdida de la biodiversidad es uno de los mayores desafíos ambientales que 

enfrentamos en la actualidad, esta comprende la variedad de vida en el planeta tierra y su 

perdida puede tener consecuencias negativas que impacten a los ecosistemas y la vida 

humana. Dentro de la diversidad de vida encontramos la microbiana, la cual es 

fundamental para el funcionamiento de los ecosistemas ya que los microorganismos 

desempeñan funciones importantes en los procesos de descomposición, ciclado de 

nutrientes y la regulación del clima, llegando ser posibles indicadores de la salud de los 

ecosistemas y por ende de los suelos. 

Sin embargo, históricamente, el estudio entorno a la microbiología del suelo ha sido 

escasa, esto debido a que los avances fueron lentos, dado a diversos factores como, la 

dificultad de obtener cultivos puros de la gran mayoría de los microorganismos que habitan 

el suelo, el grado de dificultad de los procesos en los que participan y a su vez la misma 

complejidad estructural del suelo (Soria, 2016). Esto conlleva, que hoy en día se 

desconoce la carga microbiana, las especies presentes en el suelo y las funciones que 

cumplen en los diversos ecosistemas del planeta. 

Dado que el suelo es un recurso no renovable que representa una fuente de vida 

imprescindible para la subsistencia de los seres vivos, dado que es el origen de los 

alimentos y sustrato de las plantas, además que en este importante recurso, habitan seres 

en una red de funciones que permiten la producción de los sustratos necesarios para que 

una planta pueda vivir y cumplir su ciclo, entre los cuales se encuentran los 

microorganismos, como los hongos y las bacterias, estos participan en procesos formativos 

y de degradación del suelo y en todos los ciclos elementales, que son fundamentales, 

como el ciclo del carbono, nitrógeno, fósforo, azufre y hierro (M. S. D. Sánchez de Prager, 

2018). 
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Es así que la FAO (2015) , realizó una apreciación respecto a que el suelo alberga un 

cuarto de la biodiversidad del planeta; en Sur América, se han reportado estudios 

moleculares que demostraron gran riqueza, entre lo cual han identificado diversidad de 

hongos y diferentes grupos taxonómicos, no descritos previamente (Eduardo et al., 2018); 

sin embargo otros estudios evidenciaron que los microorganismos presentan sensibilidad 

a disturbios antropogénicos (Vallejo-Quintero, 2013), siendo así que los impactos por las 

acciones humanas conllevan a la pérdida constante de ecosistemas estratégicos a nivel 

mundial, y por ende de su riqueza biodiversa. 

En Colombia durante el 2020 conforme a las cifras dadas por el Minambiente, hubo una 

pérdida de más de 64.000 hectáreas y para el 2022 aumentaron hasta un 12% 

(Minambiente, 2023), afectando directamente a departamentos como el Valle del Cauca 

que se caracteriza por sus altos niveles de biodiversidad debido a su ubicación geográfica, 

la presencia de diferentes ecosistemas y su clima variado (CVC & Humboldt, 2008). 

Es por ello la importancia de Colombia al ser un país megadiverso que conserva 

ecosistemas tropicales estratégicos, algunos resguardados en las tres (3) cordilleras que 

recorren el país: 1) La Cordillera Central, 2) La Cordillera Oriental, 3) La Cordillera 

Occidental, esta última es una cadena montañosa en el suroeste de Colombia con 

elevaciones de hasta 4.200 m.s.n.m que se ramifica en las Serranías de Abibe, San 

Jerónimo y Ayapel en su extremo septentrional (Álvarez, 1983), en su geografía incluye 

parte de los suelos del departamento del Valle del Cauca (Schoch et al., 2009) los cuales 

han sido poco estudiados en composición taxonómica de microorganismos, 

convirtiéndolos en zonas de interés para estos estudios. 

Por lo cual el conocimiento de cómo varía la diversidad microbiana en los suelos de la 

Cordillera Occidental a medida que aumenta la altitud es escaso, algunos autores han 

demostrado que la diversidad microbiana disminuye con la altitud en algunos ecosistemas  

(Liu et al., 2018; Shen et al., 2013) lo cual podría suceder en los tropicales, aun así, otros 

estudios encontraron comportamientos que difieren del mencionado, como el realizado por 

Fierer et al (2011) y Kerfahi et al (2021), donde coincidieron que los microorganismos 

encontrados no muestran una influencia clara del gradiente altitudinal. 

Es así como nos planteamos la siguiente pregunta de investigación: ¿Cuál es la diversidad 

genética de hongos y bacterias presentes en los suelos de la Laguna de Sonso, Bosque 
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de Yotoco, Bosque del Duende, Páramo del Duende, sobre la cordillera Occidental del 

Valle del Cauca, Colombia?. 
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2. Justificación 

Como seres humanos, la toma de conciencia entorno a la degradación progresiva del 

medio ambiente, nos ha incitado a intensificar el cuidado por este, ya que es fundamental 

para la conservación de los ecosistemas, y dentro de estos la biodiversidad tiene un papel 

fundamental y cómo esta se desarrolla en el suelo. 

Sin embargo, según el informe IPBES de 2019 se estima que un millón de especies de 

plantas y animales están en peligro de extinción, lo que representa aproximadamente el 

25% de todas las especies terrestres, esto causado por factores como la deforestación, 

contaminación y el cambio climático; aun así, existe un sesgo en la información dado que 

los estudios de biodiversidad en a nivel global y en el país se han enfocado principalmente 

en plantas, aves y algunos artrópodos, dejando a un lado un elemento de gran importancia 

como el suelo; este, es una de las principales reservas de diversidad biológica del planeta 

y es un hábitat formado por organismos vivos, minerales, materia orgánica, aire y agua, 

que realiza numerosos servicios ambientales, sociales y económicos, que son 

fundamentales para la vida (Insolia, 2020). 

El suelo es un recurso natural finito, no renovable, que presta servicios ecosistémicos o 

ambientales, entre ellos, el relacionado con su participación en los ciclos biogeoquímicos 

de elementos clave para la vida como carbono, nitrógeno, fósforo, entre otros (Orjuela, 

2016), y es a través del tiempo que se denota cómo el suelo ha sido parte fundamental de 

la vida en la tierra, pero aun así, cuando se habla de recursos naturales, se mantiene 

olvidado, sin embargo, eso ha empezado a cambiar, ya que desde diferentes entidades 

han iniciado a promover el uso adecuado del suelo, como estrategia para incrementar la 

producción de alimentos, materia prima y sobre todo para preservar los servicios 

ecosistémicos. 

En este contexto, los microorganismos como los hongos y bacterias participan en roles 

importantes, interactúan entre sí en el ecosistema, desempeñando un papel fundamental 
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en el mantenimiento de la salud del suelo, las funciones del ecosistema y la producción, 

ya que estos microorganismos transforman la materia orgánica en humus, que es el 

carbono más estable a través del ciclo del carbono (Valdés Ramírez, 2019), además, que 

se encuentran directamente involucrados con otros ciclos importantes como el del 

nitrógeno y del fósforo. 

Siendo así que la biodiversidad y los suelos tienen una estrecha relación, debido a que el 

mal uso del suelo podría resultar en la pérdida de diversidad biológica, fertilidad del suelo, 

pobreza para la gente y erosión (Terefe, 2021), este último afecta a 1.900 millones de 

hectáreas en todo el mundo, lo que representa aproximadamente el 65 % de los recursos 

edáficos del planeta, siendo responsable de la pérdida de aproximadamente 24 mil 

millones de toneladas de suelo fértil cada año (IAEA & FAO, 2018), incluyendo 

ecosistemas estratégicos. 

En Colombia se encuentran Bosques Secos Tropicales (BsT) (Alvarado-Solano & Otero 

Ospina, 2015), Bosques Andinos (Kattan et al., s. f.) y zonas de páramos  (Minambiente, 

2022), los cuales son hogar de gran biodiversidad, sin embargo, la expansión de la frontera 

agrícola a partir de la deforestación e invasión de selvas vírgenes entre otros ecosistemas 

estratégicos en el país, con el fin de aumentarlos monocultivos y producciones ganaderas, 

causan impactos desfavorables al suelo. 

Además de pérdida de la diversidad genética, gestión del agua, salud del suelo, paisajes, 

aumento de emisiones GEI, deterioro de salud humana, salud animal y la seguridad 

alimentaria, conjuntamente con factores limitantes como la sobreexplotación, la 

contaminación, el uso excesivo de agroquímicos, introducción de especies exóticas y 

cambios en el uso de la tierra y el agua, todo esto, ha disminuido el área biodiversa en 

dichos zonas estratégicas de gran importancia (Abera et al., 2020; Dirzo & Raven, 2003). 

Teniendo en cuenta la gran importancia de los bosques y páramos, los cuales cubren una 

tercera parte del sistema terrestre y, por lo tanto, el carbono que se almacena en estos 

suelos representa una tercera parte del total de carbono del suelo (Zambrano et al., 2004) 

y que para estos son fundamentales los microorganismos, abre la posibilidad de iniciar 

procesos de investigación que permitan comprender mejor el efecto mediador de los 

componentes biológicos sobre los procesos biogeoquímicos, como una estrategia para 

combatir el cambio climático. 
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Sin embargo, para lograr investigaciones de tal magnitud, es necesario conocer la 

diversidad que habitan los suelos, como un primer acercamiento, buscamos a través de 

esta investigación identificar taxonómicamente los hongos y bacterias presentes en suelos 

de la Cordillera Occidental del Valle del Cauca, en ambientes de Bosque Seco Tropical, 

Bosque Andino y zona de páramo, a diferentes alturas sobre el nivel del mar sobre un 

gradiente altitudinal, en los municipios de:  Sur Guadalajara de Buga en la zona restaurada 

de la Laguna de Sonso (900 msnm), Yotoco la Reserva Nacional Forestal Bosque de 

Yotoco (1800 msnm), en Riofrío en el Parque Regional Páramo del Duende a sus 

alrededores (2400 msnm) y zona  de páramo (subpáramo) (3200 msnm). 

Esto empleando la técnica de metabarcoding, que utiliza la secuenciación de alto 

rendimiento y la bioinformática para identificar una amplia variedad de especies a partir de 

muestras mixtas, donde se busca traducir los millones de secuencias resultantes en una 

lista de unidades taxonómicas agrupadas y comparadas a través de bases de datos de 

referencia, que permita diferenciar los bacterias y hongos (regiones ARNr 16S e ITS) 

presentes en el suelo y su potencial funcional, como una de las primeras aproximación del 

conocimiento hacía la diversidad taxonómica microbiana presente en los suelos de 

Colombia 
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3. Objetivos 

3.1 General 

Identificar la diversidad y composición fúngica y bacteriana del suelo de la Cordillera 

Occidental colombiana en el Valle del Cauca a partir de un gradiente altitudinal por medio 

de metabarcoding. 

3.2 Específicos  

● Evaluar la diversidad de hongos y bacterias del suelo en un gradiente altitudinal. 

● Establecer las relaciones entre la diversidad genética fúngica y bacteriana del suelo y 

las características fisicoquímicas del mismo. 

● Identificar el potencial funcional de los microbiomas del suelo en un gradiente 

altitudinal. 

● Determinar y asociar la especie vegetal dominante en los puntos de muestreos con los 

resultados de diversidad genética de los microorganismos 
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4. Estado del arte 

4.1 Suelo 

El suelo es un cuerpo natural tridimensional que aparece como resultado de la interacción 

del relieve, el clima y los organismos vivos sobre un material parental durante un tiempo 

determinado además de la interacción constante de los factores formadores, como los 

físicos, químicos, biológicos, orgánicos e inorgánicos, que lo hace un sistema abierto en 

continua interacción con el ambiente que lo rodea y que evoluciona hasta alcanzar el 

equilibrio con los diversos componentes ambientales (Castro et al., 2009; M. Sánchez de 

Prager, 2018). 

Conllevando a comprender un conjunto de horizontes (perfiles) que varían en profundidad, 

textura, estructura, color, contenido de materia orgánica, capacidad de retener agua y 

nutrientes, entre otras características físicas, químicas y biológicas (FAO, 2015), que 

poseen una importancia ecológica relevante, ya que el suelo es un actor importante en la 

producción primaria, es decir, la producción de alimentos y materia prima, además de su 

papel fundamental en la regulación de los ciclos biogeoquímicos, como el del carbono, 

nitrógeno y fósforo (Lal, 2015). 

Por lo que dentro de las interacciones del suelo están las acciones metabólicas donde se 

genera un conjunto de reacciones químicas a nivel celular que forma y degrada moléculas 

dentro de un organismo, conformada por dos procesos esenciales que se denominan 

anabolismo y catabolismo; estas redes metabólicas dinámicas aseguran la disponibilidad 

de nutrientes para los macro y microorganismos que habitan el suelo (M. Sánchez de 

Prager, 2018), realizando en su proceso acumulación de biomasa, la cual permite que se 

genere la rizosfera, una región de interacción del material parental, raíces, micro y 

macronutrientes. 
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Por ello, dicha red de interacción juega un papel importante dado que las plantas dentro 

de sus procesos procuran llevar parte de los fotosintatos a las raíces para la acumulación 

de microorganismos, lo que le permite asimilar mejor los nutrientes disponibles en el suelo 

para su supervivencia y a su vez, influye directamente en las características del suelo, 

como las propiedades físicas, químicas y en mayor proporción las biológicas, las cuales 

están directamente relacionadas con la disponibilidad de nutrientes, niveles de acidez y 

contenido de moléculas presentes en el suelo (Capra, 2006; M. S. D. Sánchez de Prager, 

2018).. 

Sin embargo, a pesar de la gran importancia que tiene el suelo y ser parte fundamental en 

la formación de vida, es altamente sensible por las acciones antropogénicas que conllevan 

al mal uso y/o uso excesivo, generando degradación, por actividades como la expansión 

descontrolada de la frontera agrícola para producción agropecuaria, afectando las zonas 

de bosque que conservan alta riqueza biodiversa, desplazándola y hasta extinguiéndola 

(Esperanza et al., 2022; P. G. Molina, 2019). 

4.2 Bosque Tropical 

Los bosques son parte esencial del planeta y se encuentra entre regiones frías y templadas 

hasta regiones tropicales y subtropicales, y desempeñan un papel importante en la 

regulación del clima, la conservación de la biodiversidad, la producción de recursos 

naturales y la prestación de servicios ecosistémicos (Victorino, 2011), incluyen los bosques 

tropicales que se encuentran ubicados entre el Trópico de Capricornio y el Trópico de 

Cáncer, muy cerca de la línea Ecuatorial, en países de Sur América, África y el sudoeste 

de Asia (WWT, 2020). 

Los bosques tropicales, son ecosistemas terrestres altamente biodiversos y fértiles, los 

cuales dependen del microclima y la altitud, variando desde bosques de hoja perenne y 

semi-perenne con alta vegetación, como los bosques tropicales del Amazonas o los 

bosques andinos, hasta bosques de pantanos de turba como los de Borneo y Malasia, 

hasta semi-caducifolios y bosques caducifolios como en la región del Cerrado de Brasil, y 

bosques tropicales secos que se encuentran en el centro de África (Groombridge, 2002).  

Ya que los bosques son reservorios para los suelos, se estima que la superficie que cubren 

en el planeta, teniendo en cuenta los bosques plantados, estaría alrededor de los 4 
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millones de Ha, que equivalen al 31% de la superficie terrestre. En el continente americano, 

la zona de América Latina y el Caribe, alberga aproximadamente 860 millones de Ha, 

representando el 22% de los bosques del planeta, el 97% de estos reposa en América del 

Sur, y el restante en América Central y el Caribe (FAO, 2009), resaltando la importancia 

biodiversa que atesoran los países sur americanos.  

Colombia se encuentra entre los 17 países megadiversos del planeta (Cordero, 2017), y 

dentro del territorio se estima que el 52,6% del territorio se encuentra cubierto por zonas 

forestales, donde se encuentran distintos tipos de bosques como los bosques húmedo 

tropical, seco, andino, de galería y de manglar, estos ecosistemas estratégicos habitan en 

pocas áreas ubicadas entre las latitudes 22,5° Norte y 22,5° Sur, se estima que ocupan el 

10% de la superficie terrestre, siendo los ecosistemas terrestres con mayor diversidad 

biológica y complejidad ecológica, que se caracterizan por poseer diversos estratos y 

características (Victorino, 2011). 

La gran diversidad colombiana, que se resume a la biota andina es el resultado de la 

complejidad geomorfológica, topográfica y la existencia de tres cordilleras y los grandes 

valles del Cauca y el Magdalena, además de otros menores, como los del Dagua y el Patía, 

con historias geológicas y evolutivas distintas que generan diferencias en las biotas 

regionales (Salazar-Ramírez et al., 2002). 

Los bosques tropicales vallecaucanos, presentan precipitaciones superiores a 10,000 mm 

en algunos años y lugares, las condiciones climáticas y geográficas dan lugar a una 

vegetación extraordinariamente diversa;, la temperatura y la humedad próxima al punto de 

saturación, permiten una alta actividad de los microorganismos que, al descomponer la 

materia orgánica, devuelven los nutrientes al suelo (CVC, 2006). Es por ello que en el 

marco de este proyecto, se van a evaluar dos tipos de bosque presentes en el 

departamento del Valle del Cauca, El Bosque Seco Tropical y el Bosque Andino, además 

de la inclusión de la zona del páramo del Duende. 

4.2.1  Bosque Seco Tropical 

El bosque tropical, comprende desde las áreas de bosques de niebla montanos hasta las 

zonas de desiertos en tierras bajas, incluyendo al BsT, que se encuentra en zonas de 

tierras bajas y muy calurosas, con estacionalidad de lluvias, se caracteriza por tener 
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temporadas largas de sequía (de 4 a 6 meses al año), suelos fértiles, y gran diversidad de 

fauna y flora (Banda-R et al., 2015), es considerado como uno de los más importantes, 

debido a su poca extensión en Colombia, su alta cantidad de organismos endémicos que 

posee y a los servicios ecosistémicos que ofrece (Mena et al., 2021). 

En el país, de estos bosques se han registrado aproximadamente 1813 especies de 

plantas (Pizano et al., 2014), específicamente, en el departamento del Valle del Cauca se 

han encontrado 1357 especies (Mena et al., 2021), dejando el campo de la diversidad 

microbiana descubierta y falta de información referente a los hongos y bacterias que 

habitan el suelo en este tipo de bosques de gran importancia biodiversa. 

4.2.2 Bosque Andino 

Los bosques Andinos son reservorios de biodiversidad y de endemismos, constituyen una 

región terrestre prioritaria, a nivel mundial, se encuentran enmarcados entre los 2.400 

m.s.n.m. y 3.500 m.s.n.m. (Cortés et al., 2020), son de gran importancia dado los servicios 

ecosistémicos que desarrollan, como lo son la conservación y abastecimiento de agua, 

mantenimiento de la fertilidad de los suelos, captura de carbono, entre otros, sin embargo, 

los bosque Andinos son sensibles y se reducen rápidamente a causa de las consecuencias 

del cambio climático, la deforestación y la degradación por acciones antropogénicas 

(Hoyos et al., 2017). 

Gran parte de los bosques andinos, se encuentran en mosaicos aislados, asociados a usos 

de suelo para la explotación agrícola y ganadera, con dinámicas de regeneración natural, 

que responden a procesos ecológicos estrechamente relacionados con la respuesta a 

cambios en variables ambientales y de intervención antrópica (Cortés et al., 2020), ya que 

este tipo de bosque están impactados a mayor medida por los procesos de degradación 

por sobreutilización y conversión en sistemas agrícolas y campos de pastoreo.  

Al igual que el bosque seco tropical, los estudios enfocados al conocimiento de los 

microorganismos presentes son escasos en el país, desconociéndose el potencial y uso 

que estos pudieran tener para la mitigación de los daños ecosistémicos.  
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4.2.3 Páramo 

El páramo es un ecosistema, un bioma, un paisaje, un área geográfica, una zona de vida, 

caracterizado por ser una zona húmeda tropical, localizados principalmente entre 

Colombia, Ecuador, Venezuela y Perú (Maldonado Oré et al., 2022), y aunque no hace 

parte propiamente de los bosques tropicales, están relacionados directamente ya que 

forman parte del mismo sistema montañoso, que incluye las zonas  de páramo ya que la 

zona de árboles en los Andes se encuentra entre altitudes que van desde 3.000 a los 4.000 

m.s.n.m (Körner, 2003). 

Las zonas de páramo, se caracteriza por poseer una flora dominada por vegetación 

herbácea y arbustiva, y ubicada predominantemente a partir del límite superior del bosque 

(Cuatrecasas Arumí, 2017), por lo cual  Cuatrecasas en el año 1934 realiza la clasificación 

del páramo, hasta hoy vigente, la cual consta de tres zonas: subpáramos o zona  ubicado 

en alturas entre 3000 a 3600 m.s.n.m, dominado por matorrales y vegetación arbustiva, 

seguido por la zona de páramo en alturas de 3600 a 4200 m.s.n.m con vegetación 

predominante de pastizales abiertos de plantas heliófilas y finalmente el superpáramo 

entre 4200 y +/- 4800 m.s.n.m y una escasa vegetación. 

En Colombia, se cuenta con 37 páramos, que representan el 50% de los existentes en el 

mundo, caracterizados por las condiciones climáticas, geológicas y edáficas, que dan 

cuenta de una diversidad única, alto endemismo y una amplia gama de servicios 

ecosistémicos (Alzate-Guarín et al., 2022), siendo un hotspot de biodiversidad críticamente 

amenazado, por lo cual es importante abordar un tema que al igual que en los bosques no 

se ha abordado ampliamente en términos del estudio de la diversidad genética de hongos 

y bacterias presentes en los suelos de estos ecosistemas y sus contribuciones en el 

equilibrio ecosistémico.  

4.3 Gradiente altitudinal 

Los gradientes altitudinales, como las montañas, funcionan a manera de una herramienta 

heurística y un experimento natural para probar patrones en la naturaleza, por ejemplo, la 

relación entre la diversidad de especies y el clima, o la variación de la vegetación con la 

altitud (Murga-Orrillo et al., 2021; Williams & Toledo-Garibaldi, 2021) , para efectos de este 
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estudio, el objetivo es analizar la relación que existe entre la diversidad de hongos y 

bacterias presentes en los suelos en diferentes alturas sobre el nivel del mar. 

La vegetación y la fauna se diferencia en cinturones altitudinales y su diversidad disminuye 

gradualmente con la elevación, en el Valle del Cauca, las laderas comienzan a los 1000 

m.s.n.m y los piedemontes tienden a ser secos, donde se considera que se presenta un 

aumento de la diversidad a partir de los 1500 m.s.n.m (Salazar-Ramirez et al., 2002) y se 

creería que dicho comportamiento, aplicaría para los microorganismos del suelo. Sin 

embargo, existen diferentes factores abióticos como el clima, la latitud, entre muchos otros, 

que afectan la composición, diversidad, y distribución espacial de la biota en los suelos 

(Marín, 2018).  

Algunos estudios han demostrado que los microorganismos no responden al gradiente de 

elevación en la diversidad de plantas y animales como se sugería, tal como lo demostró 

Fierer et al (2011) quienes desarrollaron un estudio de bacterias a través de un gradiente 

altitudinal en el este de Perú y los resultados obtenidos mostraron que no hubo una 

influencia del gradiente de elevación significativo en la diversidad (r 2 <0.17, P > 0.1 en 

todos los casos), resultados similares se encontraron en Hawai en elevaciones de 50-100 

m.s.n.m, donde las respuestas al gradiente se volvieron cada vez más variables a escalas 

taxonómicas más finas y dentro de cada grupo taxonómico, lo que les permitió concluir que 

las respuestas microbianas a los gradientes climáticos son variadas y heterogéneas, 

debido a la complejidad de los cambios medioambientales y a la diversidad ecológica de 

los taxones microbianos (Peay et al., 2017). 

De estos resultados se puede concluir que los modelos biogeográficos de microorganismos 

difieren de los de plantas y animales. Esto resalta la importancia de investigar más el 

comportamiento de los microorganismos y su relación con los componentes ambientales y 

así desarrollar métodos y conceptos más apropiados para comprender dicha interacción. 

4.4 Microorganismos del suelo 

En el suelo, los microorganismos son los componentes más importantes, ya que son parte 

viva y son los responsables de la dinámica de transformación y desarrollo, y es la rama de 

la microbiología del suelo dentro de la ciencia del suelo, la que se encarga del estudio de 

los microorganismos que lo habitan. 
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En los suelos la fertilidad, la estructura, la eliminación de la contaminación y la protección 

de las plantas contra enfermedades y plagas están a cargo de los microorganismos 

(Orgiazzi et al., 2016). Además juegan un papel importante en la regulación de la 

producción de gases de efecto invernadero como el dióxido de carbono, el metano y el 

óxido nitroso, lo que tiene implicaciones importantes para el cambio climático (Bardgett & 

van der Putten, 2014). 

La microbiología del suelo es interdisciplinaria y está estrechamente vinculada a la 

bioquímica del suelo y la ecología , requiere una comprensión de los principios de la ciencia 

del suelo, la microbiología, la química y física de los sistemas biológicos. Todas las formas 

de vida se pueden dividir en 3 dominios: Bacterias, Archaea y Eukarya. Las bacterias y las 

arqueas son organismos procariotas unicelulares. Los Eukarya son organismos 

unicelulares o multicelulares más complejos con núcleo celular.  

La microbiología del suelo incluye el estudio de las bacterias, hongos, algas, protozoos y 

los virus (Gupta & Feng, 2008), ya que según Torsvik et al (1990) se estima que en una 

cucharada de suelo podrían haber más de 10 mil millones de microorganismos de al menos 

5,000 especies diferentes, aun así, el estudio de los microorganismos del suelo son 

escasos, lo que llevaría a pensar que la biodiversidad microbiana del suelo puede ser 

mayor de lo que se conoce actualmente. Es por ello que en aras de la aproximación del 

conocimiento en el contexto de esta investigación, se tendrán en cuenta las bacterias y 

hongos presentes en el suelo. 

4.4.1 Bacterias 

Las bacterias son los organismos celulares más pequeños y numerosos del suelo, se 

considera que en un gramo de suelo se puede encontrar entre 1  a 100 millones (Osorio-

Vega, 2009) y la mayoría de ellas (> 99%) no se han cultivado o no se pueden cultivar bajo 

condiciones de laboratorio, sin embargo, se ha logrado identificar géneros bacterianos 

comunes aislados del suelo como: Bacillus sp, Arthrobacter sp, Pseudomonas sp, 

Agrobacterium sp, Alcaligenes sp, Clostridium sp, Flavobacterium sp, Corynebacterium sp, 

Micrococcus sp, Xanthomonas sp y Mycobacterium sp (Gupta & Feng, 2008), siendo las 

bacterias las que tienen la mayor diversidad metabólica. 
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Los microorganismos pueden utilizar nutrientes de dos maneras diferentes: para obtener 

energía y para realizar síntesis de componentes (anabolismo). En el primer caso, pueden 

ser litótrofos si utilizan sustancias inorgánicas simples, o organótrofos si requieren 

sustancias orgánicas. En el segundo caso, pueden ser autótrofos si realizan la síntesis a 

partir de sustancias inorgánicas simples como el CO2, o heterótrofos si su fuente de 

carbono es orgánica, aunque también pueden utilizar otros elementos inorgánicos distintos 

al carbono (Lozano et al., 2021). 

Dentro de los nutrientes que usan estos microorganismos se encuentra el carbono. El 

elemento más común en la célula bacteriana es el nitrógeno, representando entre el 12% 

y el 15% del peso seco, siendo un componente principal de las proteínas y los ácidos 

nucleicos. Muchas bacterias pueden utilizar el amonio como fuente de nitrógeno, mientras 

que otras pueden utilizar los nitratos. La reducción de nitratos puede lograrse mediante 

dos vías: la reducción asimiladora, en la cual se reduce a través del nitrito, y la reducción 

desasimiladora. El fósforo es necesario para la síntesis de ácidos nucleicos y fosfolípidos, 

y las bacterias también necesitan micronutrientes como el cobalto, el cobre y el manganeso 

en menor cantidad (Pírez & Mota, 2009). 

 

4.4.2 Hongos 

Los hongos del suelo son seres vivos eucariotas, los cuales pueden ser unicelulares o 

multicelulares y forman uno de los grupos más diversos de organismos, con una estimación 

de entre 0,8 y 5,1 millones de especies de los cuales se considera que se han descubierto 

y descrito cerca del 10% (Hawksworth, 2001; Vinnere Pettersson & Schnürer, 2011). Estos 

microorganismos se reproducen principalmente a través de esporas, que varían en 

tamaño, forma, color y textura de la superficie, y pueden ser unicelulares o multicelulares. 

Los hongos pueden reproducirse tanto de manera sexual como asexual (Gupta & Feng, 

2008). 

Siendo importantes en los diferentes ecosistemas dado su importante papel en los 

procesos de descomposición de la materia orgánica y el ciclado de nutrientes. Asimismo, 

algunos hongos  tienen la capacidad de establecer relaciones simbióticas con las plantas, 

permitiendo la formación de micorrizas lo que contribuye con la absorción de nutrientes  
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(Boddy, 2001; Smith & Read, 2010). También cumplen tres roles ecológicos en los 

ecosistemas terrestres, que son la descomposición, la simbiosis mutualista y el 

parasitismo, siendo la descomposición el más importante debido a su contribución al 

reciclaje de nutrientes (Marín, 2018).  

Los factores ambientales, como la latitud, la precipitación, la temperatura y la altitud, tienen 

una influencia significativa en la diversidad y abundancia de los hongos (Tedersoo et al., 

2014). Los hongos se dividen en varios grupos, incluyendo los quitridios, zigomicetos, 

ascomicetos, basidiomicetos y deuteromicetos. Cada grupo tiene características 

morfológicas, fisiológicas y genéticas únicas, lo que los hace útiles para estudios 

taxonómicos y evolutivos  (Caridad, 2012). Estos grupos permiten la identificación y el 

estudio de la evolución de los hongos. 

Sin embargo, a pesar de su gran importancia, aún queda mucho por descubrir sobre la 

diversidad y función de los hongos. Los avances en técnicas de secuenciación de nueva 

generación (NGS) están permitiendo una mejor comprensión de la diversidad de los 

hongos en diferentes hábitats y su papel en los ecosistemas (L. Molina & Pildain, 2022). 

4.5 Cuantificación de la biodiversidad de bacterias y 
hongos 

La biodiversidad microbiana del suelo es esencial para mantener la salud y la productividad 

de los ecosistemas. Los hongos y las bacterias hacen parte de los principales grupos de 

microorganismos presentes en el componente edáfico, y su diversidad puede variar 

significativamente entre los diferentes tipos de suelo y condiciones ambientales. Para 

comprender mejor la biodiversidad de hongos y bacterias, diferentes estudios han 

implementado distintos tipos de diversidad, incluida la alfa, beta y gamma (Wu et al., 2023; 

Schall et al., 2018; Montagne et al., 2017, 2017; Yao et al., 2017). 

La diversidad alfa hace referencia a la diversidad de especies dentro de un sitio en 

particular, la diversidad beta a la variación en la composición de especies entre diferentes 

lugares, y la diversidad gamma a la diversidad total de especies en un área o paisaje 

(Whittaker, 1972), sin embargo para este estudio se hizo uso de las diversidades: 
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4.5.1. Diversidad Alfa 

La diversidad alfa es importante ya que puede estar relacionada con el funcionamiento del 

ecosistema y en su capacidad para proporcionar servicios ecosistémicos, permitiendo 

identificar zonas de importancia ecológica (Alarape et al., 2015; Garcia et al., 2018). Según 

Tilman et al (2014), los ecosistemas con alta diversidad alfa tienden a ser más productivos 

y estables, tendiendo a presentar mayor capacidad de resistir perturbaciones y/o cambios 

ambientales.   La gran mayoría de los métodos propuestos para evaluar la diversidad de 

especies se refieren a la diversidad dentro de las comunidades (alfa) con medidas de 

riqueza, uniformidad, dominancia (Moreno, 2001).  

Dentro del contexto metagenómico se puede medir utilizando una serie de medidas que 

se basan en la ecología y que permiten caracterizar una comunidad microbiana. Entre las 

medidas disponibles se encuentran: el número observado de taxones o riqueza, Chao1 

(riqueza ajustada por probabilidad de no observar especies), ACE (riqueza que toma en 

cuenta la abundancia relativa), Shannon (abundancia relativa de taxa), Simpson (1-la 

probabilidad de que observemos aleatoriamente dos microorganismos en una comunidad 

y que pertenezcan a diferentes especies), Inverse Simpson (1/Simpson), y Fisher (riqueza 

tomando en cuenta abundancia) (Castro-Nallar, 2004). 

4.5.1 Diversidad Beta 

La diversidad beta se refiere a la variación en la composición de una comunidad entre 

diferentes unidades de muestreo, o a lo largo de gradientes ambientales. Es decir, se trata 

del grado de cambio en la composición de la comunidad entre diferentes puntos de 

muestreo o hábitats (Carvalho et al., 2012; Whittaker, 1972). Puede ser evaluada a través 

de  índices o coeficientes de similitud, de disimilitud o de distancia entre las muestras a 

partir de datos cualitativos o cuantitativos (Moreno, 2001). 

En los análisis a realizar a partir de la obtención de datos de técnicas como el 

metabarcoding y/o metagenómica, se puede calcular similitud global a través de todas las 

muestras de interés o también cuantificar la divergencia de un grupo y compararla con la 

divergencia de otro (Castro Nallar, 2004). Estos análisis pueden ayudar a identificar 

patrones de diversidad en el tiempo o el espacio, para así poder entender mejor los 

factores que influyen en la composición y estructura de las comunidades microbianas. 
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4.6 Metabarcoding 

El progreso moderno en la biología del suelo está asociado con el uso de nuevos métodos 

de biología molecular basados en la extracción de ADN ambiental y su posterior análisis. 

Las dos técnicas de secuenciación de nueva generación (NGS) principales para el estudio 

de la biodiversidad microbiana del suelo son el metabarcoding (código de barras) y la 

metagenómica. Estos dos métodos brindan acceso directo a la enorme diversidad genética 

de los microorganismos, que en su mayoría corresponden a los no cultivables (Semenov, 

2021). 

En la última década, los avances en la tecnología de secuenciación han mejorado la 

eficiencia de la secuenciación aleatoria del genoma completo, permitiendo el estudio de 

miles de genomas individuales de diferentes organismos en una sola muestra (L. Molina & 

Pildain, 2022). La metagenómica implementa la secuenciación (shotgun) que implica dividir 

los genomas en fragmentos pequeños y secuenciarlos para luego ensamblarlos en contigs 

(Semenov, 2021).  

Esta técnica permite el estudio directo de un metagenoma, que es la totalidad de los 

genomas de una comunidad de organismos. A diferencia de la secuenciación del amplicón 

del gen 16S rRNA a través del metabarcoding, que se enfoca en un solo gen (Semenov, 

2021). Esta puede considerarse una de las de mayor impacto en la salud del suelo, ya que 

permite explorar la biodiversidad, la estructura de la comunidad y las funciones potenciales 

de las comunidades microbianas de distintos entornos (Zapata et al., 2023). 

Otra de las técnicas de NGS es el metabarcoding o en español código de barras, que 

consiste en amplificar un fragmento de ADN de una región altamente conservada del 

genoma, como el gen 16S rRNA para bacterias, ITS para hongos o COI para animales, 

utilizando cebadores universales (Hernández et al., 2020; Torres Tola et al., 2020). Luego, 

los amplicones se secuencian masivamente y se comparan con una base de datos de 

referencia para identificar las especies presentes en la muestra (Cuartero Moñino et al., 

2020). 

Para los análisis de diversidad microbiana en suelos, los genes más usados a través del 

metabarcoding son el 16S e ITS, ya que son altamente abundantes en la mayoría de los 

microorganismos, poseen regiones hipervariables aportando más información útil para 

estudios de filogenética y taxonomía, además existe más disponibilidad de datos en las 
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bases. Por lo que la comunidad científica ha establecido que son los más adecuados 

(Analía, 2007). 

Con el uso de esta metodología, se podría dar solución a una de las problemáticas más 

comunes en el momento de identificar microorganismos del suelo, ya que no requiere 

realizar cultivos previos, sino que permite a partir de la muestra de suelo iniciar el proceso 

de extracción de ADN genómico con ayuda de un kit de extracción. 
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5. Metodología 

Este trabajo de grado hace parte del macroproyecto financiado con recursos provenientes 

del PATRIMONIO AUTÓNOMO FONDO NACIONAL DE FINANCIAMIENTO PARA LA 

CIENCIA, LA TECNOLOGÍA Y LA INNOVACIÓN FRANCISCO JOSÉ DE CALDAS.” Título 

del programa:  RELACIONES MULTIESCALARES DE LA BIODIVERSIDAD EN 

GRADIENTES ALTITUDINALES DEL BOSQUE TROPICAL, con Código: 1106-852-

70306. Contrato: No. 491-2020, el cual contó con los permisos para toma de muestras de 

campo N° 0702-276802021 y N° 0743-167832021 de las entidades ambientales 

regulatorias (Anexo A). 

5.1 Área de estudio 

Se realizaron muestreos en suelos forestales, geográficamente ubicados en la cordillera 

Occidental del departamento del Valle del Cauca, durante los meses de septiembre a 

diciembre del 2021, en temporada de altas precipitaciones, a menor altura en la zona de 

restauración de Laguna de Sonso (LS) (900 msnm), seguido de la Reserva Nacional 

Forestal  Bosque de Yotoco (Yt) (1800 msnm) , y finalmente en la zona del Parque Regional 

Páramo del Duende con 2 localidades: Bosque del Duende (BD) (2400 msnm) y zona de 

páramo del Duende (PDU) (3200 msnm) (Figura 1).  

5.2 Identificación de la composición florística 

Se contrató los servicios profesionales de un botánico, que efectuó la identificación de la 

composición florística que se entiende como la enumeración de las especies de plantas 

presentes en un lugar (Cano & Stevenson, 2009). Se realizó una caracterización de las 

zonas de estudio con base al estudio previo desarrollado para el macroproyecto, que apoyó 

el establecimiento de las parcelas. En campo se efectuó la delimitación de las parcelas las 

cuales se basaron en la identificación de la flora más común posible en las cuatro 

localidades y contaron con un área de 100 m2 cada una, posteriormente se desarrolló la 
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identificación y clasificación de las especies, seguido de la evaluación de la distribución 

espacial y finalmente se obtuvieron los datos que fueron analizados en este trabajo. 

5.3 Toma de muestras de suelo para extracción de ADN 

En 3 de las 4 localidades evaluadas, se establecieron 3 parcelas de 100 m2 

respectivamente, de cada una se tomaron 3 cilindros (submuestras) obteniendo 27 

muestras,  en el PDU, donde por ser una zona agreste se pudo establecer 2 parcelas con 

5 submuestras donde finalmente se recolectaron 10 muestras, en total se recolectaron 37 

muestras Las muestras de suelo fueron tomadas de una fracción entre 0 a 25 cm de 

profundidad del suelo, homogenizadas y almacenadas en tubos Falcon de 25 ml que 

posteriormente se preservaron a temperatura de -80°C para para preservar la integridad y 

estabilidad del ADN hasta la realización de extracción del mismo. Así mismo, dentro de las 

zonas se realizó una caracterización de la abundancia de la flora presente en cada una de 

las parcelas. 

 

Figura 1. Ubicación geográfica de las zonas de muestreo. (A) Laguna de Sonso (900 

m.s.n.m), (B) Bosque de Yotoco (1.800 m.s.n.m), (C) Bosque del Duende (2.400 m.s.n.m), 

(D) Páramo del Duende (3.200 m.s.n.m). 

5.4 Muestreo y análisis fisicoquímico  

Dentro del muestreo de suelos realizado, se tuvo en cuenta las muestras propias para 

analizar el componente fisicoquímicos del suelo, para lo cual se tomó por cada punto de 

muestreo una muestra aproximada de 1kg de suelo para su posterior envío al laboratorio 

de AGROSAVIA (Corporación Colombiana de Investigación Agropecuaria), donde se 
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realizó análisis de fertilidad de química completo, que incluyó: Materia orgánica oxidable 

(M.O), fósforo disponible (P), pH, calcio intercambiable (Ca), magnesio intercambiable 

(Mg), potasio intercambiable (K), sodio intercambiable (Na), acidez intercambiable (Al, 

Al+H), capacidad de intercambio catiónico efectiva (CICE), hierro disponible (Fe), cobre 

disponible (Cu), manganeso disponible (Mn), zinc disponible (Zn), boro disponible (B), 

conductividad eléctrica (C.E) y azufre (S). En este mismo sentido, se realizó el análisis de 

densidad aparente (DA) y textura. Los resultados obtenidos fueron sometidos a análisis de 

estadística descriptiva, prueba de normalidad de Shapiro-Wilk y finalmente una prueba no 

paramétrica de Kruskal-Wallis, a través del software subyacente de R, Jamovi 2.2.5 Solid®. 

5.5 Extracción de y secuenciación ADN 

El ADN metagenómico se extrajo a partir de 0,25 g de suelo de cada muestra, con el kit 

comercial DNeasy Powersoil Isolate microbial genomic DNA de QIAGEN, Alemania, según 

protocolo del fabricante. La calidad y cantidad de ADN extraído fueron determinadas 

mediante electroforesis (buffer de TBE al 0,5X) en gel de agarosa al 0,8% y se cuantificó 

la relación de absorbancias 260/280 y A260/230, utilizando un nanoespectrofotómetro 

Colibri Titertek Berthold 84030. Las mejores muestras fueron secuenciadas en la 

plataforma NovaSeq 6000 System de ILLUMINA® para amplificación del gen 16S rRNA 

región variable V3-V4 para bacterias con los cebadores 341F 5’-

CCTAYGGGRBGCASCAG-3’ y 805R 5’-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3’, e ITS región 1 

para hongos con los iniciadores ITS5- 1737F 5’-GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3’ y 

ITS2-2043R 5’-GCTGCGTTCTTCATCGATGC. 

5.6 Análisis bioinformático 

Se partió de los datos crudos en formato Fastq obtenidos de la secuenciación para los 

análisis taxonómicos, a los cuales se les realizó control de calidad con el complemento 

DADA2 del programa QIIME2 versión 2022.2 (Bolyen et al., 2019). Las secuencias 

quiméricas se detectaron y eliminaron, a su vez se determinó los ASV (De las siglas en 

inglés, Amplicón Sequence Variant). Los datos fueron sometidos a proceso de asignación 

de grupos mediante una función QIIME empleando el clasificador Naive Bayes para 

determinar cada secuencia a la taxonomía usando la base de datos para bacterias SILVA 

que incluye secuencias completas con 99% de similitud y para hongos UNITE que está 
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centrada en la región ITS ribosómica nuclear eucariótica. Los análisis estadísticos se 

realizaron en el programa R Studio V 4.2.2 haciendo uso de los paquetes QIIME2R y 

phyloseq (McMurdie & Holmes, 2013). Las gráficas de los 10 taxones más abundantes 

(filo, clase, orden, familia y género) se generaron usando ggplot2 (Wickham, 2016).  

A nivel de diversidad alfa, se calculó el índice de riqueza, uniformidad, dominancia y rareza 

(Cuartero Moñino et al., 2020) para todas las muestras en las cuatro localidades, donde se 

tuvo en cuenta los índices de Shannon, Pielou, Berger-Parker e índice de rareza por 

abundancia, con el paquete Microbiome (Shetty & Lahti, 2019). Para la diversidad Beta, se 

realizó un análisis de disimilitudes, teniendo en cuenta las agrupaciones a través de 

diagramas de Venn, divergencia, análisis de componentes principales (PCoA) en dos 

dimensiones usando las distancias de Bray-Curtis y análisis de abundancia diferencial, 

esto a través de los paquetes Physeq, Microbiome y ggplot2, previamente mencionados. 

Así mismo, se realizó el análisis de abundancia diferencial de microorganismos con el 

paquete DESeq2 (Love et al., 2014) comúnmente usado en estudios de transcriptómica y 

análisis de expresión génica. Sin embargo, también es comúnmente usado en análisis de 

metabarcoding para comparar la abundancia de diferentes especies de microorganismos 

en distintas muestras, lo que es útil para estudiar la biodiversidad microbiana y la dinámica 

de las comunidades microbianas.  

Además, se aplicó el análisis de múltiples factores o multifactorial (MFA) con el paquete 

FactoMineR (Lê et al., 2008), finalmente se realizó una aproximación del potencial 

funcional para bacterias identificadas a través de FAPROTAX, una base de datos que 

asigna, por ejemplo, géneros o especies a funciones metabólicas establecidas u otras 

funciones ecológicamente relevantes, utilizando la literatura actual (Louca et al., 2016) y 

para hongos con FUNGuild, una herramienta basada en Python que se puede utilizar para 

analizar taxonómicamente los ASV fúngicos por gremio ecológico (Nguyen et al., 2016).
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6. Resultados 

6.1 Análisis fisicoquímico de suelos  

Los resultados obtenidos a partir de los análisis fisicoquímicos (Anexo B) permitió obtener 

información importante para determinar el comportamiento del suelo, y sus compuestos 

nutricionales, orgánicos e inorgánicos, para así, poder revisar los criterios de salud del 

suelo en conjunción con los análisis metataxonómicos. Es por lo que, en este apartado se 

realizó una descripción por zona, y a su vez, se aplicó análisis estadísticos descriptivos y 

no paramétricos (Tabla 1; Anexo B). 

6.1.1 Laguna de Sonso (LS) (900 m.s.n.m) 

Para esta zona el contenido de Ca, Mg y K son altos (10,1±2,4, 10,1±0,9 y 0,208±0,1); pHs 

con valores mínimos de 5,51 (fuertemente ácidos) y máximos de 6,98 (neutro). Valores de 

elementos menores altos (Tabla 1), los contenidos de materia orgánica (% M.O) son altos 

(3,29±0,7). Los porcentajes de N total estuvieron entre 0,13 y 0,9, lo cual indica una alta 

cantidad de este elemento para esta zona. La desviación estándar (±), indica que los 

elementos con mayor variación son S (272±73,7) y Fe (130±48,2), este último podría limitar 

la presencia y disponibilidad de los demás elementos. El componente físico, mostró 

densidades aparentes (DA) de 0,96±0,1 con CV bajo de 10,4%, además, la textura de 

estos suelos fue de arcillosa en relación con la DA, se encontró suelos con bajos problemas 

de compactación.   

6.1.2 Bosque de Yotoco (Yt) (1800 m.s.n.m) 

En la localidad de Yt, el contenido de Ca es alto (10±5,4), Mg presentó variación entre las 

muestras, con valores mínimos de 1,06 y máximos de 11,3 (3,6±3,4) (rango óptimo para 

Mg entre 1,5-2,5), K con valores bajos a altos de 0,17 a 0,49 (0,247±0,1); pHs con valores 

mínimos de 4,94 (muy fuertemente ácidos) y máximos de 5,82 (medianamente ácidos). 
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Los elementos menores: B (0,2±0,1) y Zn (1,7±1),  tuvieron valores medios, mientras Cu 

(2,71±4,4), Mn (13,8±5,2) e Fe (81,5±25,4) mayor. % M.O: son altos (3,47-19,07) lo que 

pueden inferir positivamente en la capacidad de almacenamiento de agua en el suelo y en 

el intercambio de nutrientes. Los % de N total, estuvieron entre 0,17 y 0,95, lo cual indica 

una alta cantidad de este elemento para esta zona. Así mismo los elementos de P fueron 

bajos (7,9±6,5), S (11,2±6,4) medios, Mg (3,6±3,4) altos y Cu (2,71±4,4) altos. Además, se 

encuentra que en esta localidad los resultados fisicoquímicos de DA estuvieron entre mín.: 

0,4 y máx:0,7 con (0,496±0,1), con una textura franco-arcillosa. 

6.1.3 Bosque del Duende (BD) (2400 m.s.n.m) 

El contenido de Ca, Mg y K son bajos (0,5±0,3, 0,3±0,1 y 0,1±0); pHs con valores mínimos 

de 4,04 (extremadamente ácidos) y máximos de 4,69 (muy fuertemente ácidos). Los 

elementos menores son medios (Cu: 1,6±0,9; Mn: 5,6±6,8; Zn: 2,8±1,4) a excepción del B 

que es bajo (0,1±0,02), el Fe por contrario presentó valores muy altos entre 96,8 y 735 

(269±214), lo que hace que su presencia pueda ser limitante para otros elementos. % M.O: 

(7,71-12,52), son altos 10,1±1,5. Los % de N total, estuvieron entre 0,3 y 0,6, lo cual indica 

valores medios a altos, además que la DA se presentó con valores mín:0,5 y máx:0,8 

(0,7±0,1), la textura al igual que en Yt es franco arcilloso. 

6.1.4 Páramo del Duende (PDU) (3200 m.s.n.m) 

Contenido de Ca y Mg son bajos (0,5±0,4, 0,4±0,3), K medios (0,2±0,1); pHs con valores 

mínimos de 3,8 (extremadamente ácidos) y máximos de 5,29 (fuertemente ácidos). Valores 

de pH inferiores a 5,5, podrían llegar a ser limitantes en el desarrollo de microorganismos 

y disponibilidad de nutrientes. Valores de elementos menores altos para Zn (6,6±3,1), 

medios para B (0,3±0,1) y Cu (1,1±0,2) y Mn con bajos (1,7±1,4); el Fe también presentó 

valores superiores a 100 (805±148) lo que hace que su presencia sea limitante para otros 

elementos. % M.O: son altos (23,4±17,1). Los % de N total, estuvieron entre 0,5 y 3,6, lo 

cual indica una alta cantidad de este elemento para PDU. Las características de DA 

(0,7±0,1) y textura respondieron a valores iguales que en BD. 
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6.1.5 Prueba de normalidad 

Dado el comportamiento de los datos, se aplicó una prueba de normalidad de Shapiro-

Wilk, donde se encontró valores menores del P-valor de 0,05 (Anexos B), por lo cual, los 

supuestos del ANOVA no se cumplieron, considerándose que los datos no son normales, 

en este sentido, se aplicó una prueba no paramétrica de Kruskal-Wallis. Donde entre los 

elementos nutricionales evaluados, se encontró diferencias significativas entre las cuatro 

localidades. 

Tabla 1.Análisis no paramétrico a través de la prueba de Kruskal-Wallis entre las cuatro 
localidades, para todos los análisis fisicoquímicos. 

 
Altura 

(m.s.n.m) pH 
CE  

(dS/m) 

MO  
(g/100g) 

CO 
(g/100g) 

N  
(%) 

P  
(mg/kg) 

LS 900 6,17±0, 5ᵃ 2,7±0, 6ᵃ 3,29±0, 7ᵃ 0,164±0ᵃ 1,91±0, 4ᵃ 20,2±4, 1ᵃ 

Yt 1.800 5,47±0,5ᵇ 1,34±0,9ᵇ 13,3±5,9ᵇᶜ 0,7±0,3ᵇᶜ 7,71±3,4ᵇᶜ 7,9±6,5ᵇ 

BD 2.400 4,4±0,2ᶜ 0,7±0,3ᵇ 10,1±1,5ᵇ 0,5±0,1ᵇ 5,9±0,9ᵇ 2,9±1,2ᶜ 

PDU 3.200 4,5±0,4ᵇ 0,3±0,1ᶜ 23,4±17,1ᶜ 1,2±0,9ᶜ 13,6±9,9ᶜ 6±2,9ᵇ 

X²  25,8 26,9 21,4 20,8 21,4 25,3 

P  <,001 <,001 <,001 <,001 <,001 <,001 

        

 
Altura 

(m.s.n.m) 
S 

 (mg/kg) 
CICE 

(cmol+/Kg) 
B  

(cmol+/Kg) 
Ca 

(cmol+/Kg) 
Mg 

(cmol+/Kg) 
K 

(cmol+/Kg) 

LS 900 272±73,7ᵃ 21,6±3, 1ᵃ 0,3±0, 1ᵃ 10,1±2,4ᵃ 10,1±0,9ᵃ 0,208±0,1ᵃ 

Yt 1.800 11,2±6,4ᵇᶜᵈ 14,7±7,4ᵃᶜ 0,2±0,1ᵃᵇ 10±5,4ᵃ 3,6±3,4ᵇ 0,247±0,1ᵃ 

BD 2.400 8,3±2,4ᶜᵈ 4,5±1,4ᵇ 0,1±0,02ᵇ 0,5±0,3ᵇᶜ 0,3±0,1ᶜᵈ 0,1±0ᶜ 

PDU 3.200 11,5±2,7ᵈ 9,7±2ᶜ 0,3±0,1ᵃ 0,5±0,4ᶜ 0,4±0,3ᵈ 0,2±0,1ᵃ 

X²  21,0 26,2 14,1 24,8 27,2 14,1 

P  <,001 <,001 0,003 <,001 <,001 0,003 

        

  
Altura 

(m.s.n.m) 
Na 

(mg/kg) 
Fe 

(mg/kg) 
Cu 

(mg/kg) 
Mn 

(mg/kg) 
Zn 

(mg/kg) 
DA 

(g/cm3) 

LS 900 1,24±0,2ᵃ 130±48,2ᵃ 13,7±1,1ᵃ 9,92±2,4ᵃ 1,76±0,5ᵃ 0,96±0,1ᵃ 

Yt 
1.800 

0,278±0,4ᵇᶜᵈ 81,5±25,4ᵇ 
2,71±4,4ᵇᶜ

ᵈ 13,8±5,2ᵃ 1,7±1ᵃ 0,496±0,1ᵇ 

BD 2.400 0,1±0ᶜᵈ 269±214ᵃ 1,6±0,9ᶜᵈ 5,6±6,8ᵃ 2,8±1,4ᵃᵇ 0,7±0,1ᶜᵈ 

PDU 3.200 0,1±0ᵈ 805±148ᵃ 1,1±0,2ᵈ 1,7±1,4ᵇ 6,6±3,1ᵇ 0,7±0,1ᵈ 

X²  24,7 18,5 20,1 18,2 13,7 23,4 

P  <,001 <,001 <,001 <,001 0,003 <,001 

Letras diferentes sugiere que existe una diferencia significativa entre las variables mencionadas 
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6.2 Composición florística 

Durante los procesos de muestreo en las diferentes localidades se realizó una 

caracterización florística, donde el profesional botánico identificó 59 familias, siendo la 

localidad de Yt la que conserva el mayor número de familias asignadas (34), seguido de 

BD (29), PDU (20) y finalmente LS (9), en este sentido como se observa en la Figura 2, 

entre las cuatro localidades no se comparte una misma familia, sin embargo las localidades 

de LS, Yt y BD comparten 3 familias conformadas por diferentes géneros (Tabla 2) como: 

Fabaceae, Salicaceae y Solanaceae, mientras Yt, BD y PDU coinciden en 6 familias: 

Clusiaceae, Melastomataceae, Araliaceae, Poaceae, Gesneriaceae y Orchidaceae, así 

mismo Yt y BD poseen 10 familias comunes (Araceae, Lauraceae, Piperaceae, Arecaceae, 

Cyatheaceae, Rubiaceae, Moraceae, Cyclanthaceae, Sapindaceae, Phyllanthaceae), 

además se encontró en este estudio familias exclusivas de su zona, como en LS y las 

familias Cleomaceae, Cucurbitaceae, Lamiaceae y Malvaceae; Yt posee el mayor número 

asignado de familias únicas con 12, dentro de las cuales se encuentra Calophyllaceae, 

Passifloraceae, Sapotaceae, Sabiaceae y Boraginaceae, seguido de PDU con 9 familias 

(Bromeliaceae, Cunnoniaceae, Pentaphylacaceae, Alstroemeriaceae, Myricaceae…), 

mientras que BD tuvo 8 (Urticaceae, Pteridaceae, Siparunaceae, Begoniaceae, 

Zingiberaceae). 

Tabla 2. Resultados de la caracterización florística 

Familia Género L Familia Género L Familia Género L 

Alstroemeriace
ae 

Bomarea 3 
Cucurbitaceae 

Melothria 1 Myricaceae Myrica 4 

Annonaceae Guatteria 2 Momordica 1 
Myrtaceae 

Eugenia 2 

Araceae 

Anthurium 2;3 Cunnoniaceae Weinmannia 4 Myrcia 2 

Chlorospatha 3 Cyatheaceae Cyathea 2;3 Orchidaceae Indeter 
2;3;
4 

Monstera 2 Cyclanthaceae Asplundias 2;3 Passifloraceae Passiflora 1;2 

Philodendron 2;3 Elaeocarpaceae Sloanea 3 
Pentaphylacace

ae 
Freziera 4 

Rhodospatha 2;3 
Ericaceae 

Cavendishia 3; 4 Phyllanthaceae Hieronyma 2;3 

Xanthosoma 2;3 Vaccinium 4 
Piperaceae 

Peperomia 2;3 

Araliaceae 

Dendropanax 2 Euphorbiaceae Croton 1; 2 Piper 2;3 

Oreopanax 2;3 

Fabaceae 

Inga 2;3 Poaceae Chusquea 3; 4 

Schefflera 3;4 Mucuna 1 Podocarpaceae 
Podocarpu

s 
4 

Arecaceae 
Aiphanes 3 

Pithecellobiu
m 

1 Primulaceae 
Geissanthu

s 
2 

Chamaedorea 2;3 Samanea 1 Pteridaceae Indeter 3 
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Geonoma 3 

Gesneriaceae 

Besleria 
2;3;
4 

Rosaceae Indeter 4 

Prestoea 2 Columnea 2;3 

Rubiaceae 

Elaeagia 3 

Aspleniaceae 
Blechnum 

4; 
2 

Gasteranthus 3 Faramea 3 

Thelypteris 2 Glossoloma 3 
Ladenbergi

a 
2 

Asteraceae 

Eclipta 1 Kohleria 3 Notopleura 2 

Pentacalia 3 Iridaceae Indeter 4 Palicourea 2;3 

Synedrella 1 
Lacistematacea

e 
Lacistema 2 Psychotria 2;3 

Begoniaceae Begonia 3 Lamiaceae Leonotis 1 Rutaceae 
Zanthoxylu

m 
3 

Boraginaceae Cordia 2 

Lauraceae 

Beilschmiedi
a 

2 Sabiaceae Meliosma 2 

Bromeliaceae 
Guzmania 4 Licaria 2;3 Salicaceae Casearia 

1;2;
3 

Tillandsia 4 Nectandra 2 
Sapindaceae 

Billia 3 

Burseraceae Indeter 2 Ocotea 2 Paullinia 2 

Calophyllaceae Calophyllum 2 Malvaceae Malachra 1 Sapotaceae Pouteria 2 

Campanulaceae Burmeistera 3 
Melastomatace

ae 
Miconia 2;3 Siparunaceae Siparuna 3 

Chloranthaceae Hedyosmum 4 Meliaceae 
Indeterminad

o 
2 

Solanaceae 
Cuatresia 2;3 

Cleomaceae Cleome 1 

Moraceae 

Clarisia 2 Solanum 1;3 

Clethraceae Clethra 3;4 Ficus 3 Staphyleaceae Turpinia 2 

Clusiaceae 

Chrysochlamy
s 

2 Helicostylis 3 Urticaceae Pilea 3 

Clusia 3;4 Olmedia 2 Zamiaceae Zamia 2 

Commelinaceae Commelina 1 Poulsenia 2;3 Zingiberaceae Renealmia 3 

Localidad (L): LS=1. Yt=2. BD=3. PDU=4. 

 

Figura 2. Distribución de la composición florística a nivel de familia obtenida de las cuatro 

localidades muestreadas: LS (zona de restauración); Yt (Reserva Nacional Forestal 
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Bosque de Yotoco); BD (Parque Natural Regional Páramo del Duende); PDU (Parque 

Natural Regional Páramo del Duende). 

6.3 Composición bacteriana 

En total se obtuvieron 4.956.133 lecturas de Illumina de 34 de las 37 muestras que fueron 

enviadas para secuenciación, esto debido a que tres muestras (PDU 1.2, PDU 1.3, PDU 

1.4) no cumplieron con los estándares de secuenciación y no pudieron ser procesadas. En 

promedio se obtuvo 150.185,8 ±45.316,8 (máx.: 189.535; mín.: 32.365) de lecturas brutas.  

Después de aplicar el proceso de control de calidad y filtrado de lecturas quiméricas el 

resultado fue de 2.141.322 ±20.617,9 (máx.: 89.035; mín.: 12.123) (Anexo C) lecturas, 

finalmente se encontraron 1.529.805 lecturas que correspondieron a 34.751 ASVs (o ASV 

por las siglas en inglés de "Amplicon Variant Sequence") (Anexo F) pertenecientes a 

bacterias, sin embargo, en el proceso de control de calidad, de las 34 muestras 

secuenciadas, 7 no cumplieron con los estándares de calidad bioinformático,  por lo que 

fueron eliminadas, 3 para la localidad de BD (1.1, 2.4, 3.1)  y 4 para PDU (1.5, 2.1, 2.2, 

2.3) (Anexo C). 

Los resultados taxonómicos obtenidos  de las 27 muestras analizadas en este estudio, a 

nivel de phylum mostraron una asignación del 99,2% de las lecturas con 35 phyla 

asignados, sin embargo, del total de las abundancias para las cuatro localidades (LS, Yt, 

BD, PDU), el 89,2% de la información se contiene en 10 de estos, de los cuales dos 

conservan 57% de la información Acidobacteriota (33,1%), Proteobacteria (23,9%), 

seguido en menor proporción por Gemmatimonadota (7,3%), Actinobacteriota (6,6%), 

Chloroflexi (4,7%), Verrucomicrobiota (4,2%), Firmicutes (3,9%), Myxococcota (3,2%), 

Methylomirabilota (2,3%) y Bacteroidota (2,2%).  

El comportamiento de las abundancias dentro de las localidades (Figura 3) presentó una 

aparente respuesta al gradiente altitudinal para Acidobacteriota, el cual, aumentó conforme 

a la altura sobre el nivel del mar (m.s.n.m), por lo cual en LS (900 m.s.n.m) se encontró el 

22,4% , seguido de Yt (1800 m.s.n.m) con 28,8%, BD (2400 m.s.n.m) 49,5% y a la mayor 

altura de muestreo (3200 m.s.n.m) en la localidad de PDU el 67,3%; por otra parte, las 

Proteobacterias no respondieron de la misma manera, ya que, en la mayoría de las 

localidades se presentó porcentajes similares, siendo el mayor en BD (28,6%), LS (27,3%), 
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Yt (26,5%),  a diferencia del PDU (18,47%). En los demás phyla  no se observó un 

comportamiento influenciado por la altitud, obteniendo que en Actinobacteriota la mayor 

abundancia se encontró en Yt (11,5%); Gemmatimonadota (16,7%), Chloroflexi (7,4%) y 

Myxococcota (4,6%) en LS, Verrucomicrobiota (8,4%) en Yt, Firmicutes (6%) en igual 

proporción para LS y PDU, Bacteroidota en BD (4,2%) en BD. 

 

Figura 3. Composición taxonómica a nivel de phyla de bacterias con base a la abundancia 

relativa de 27 muestras de suelos de cuatro localidades (LS, Yt, BD y PDU). 

A nivel de clase (Figura 4), se clasifico un 95,5% de las lecturas (el 4,5% restante se 

conformó por microorganismos no cultivables y no asignados), de las cuales el 77% de las 

abundancias se encuentra en las 10 primeras clases: Acidobacteriae (28,7%), 

Gammaproteobacteria (13%), Alphaproteobacteria (10,9%) y Gemmatimonadetes (7,1%) 

que en conjunto representan poco más de la mitad de información, mientras que 

Verrucomicrobiae, Vicinamibacteria, Actinobacteria, Thermoleophilia, Polyangia y 

Methylomirabilia, tuvieron valores menos representativos que oscilaron entre 3% y 6%.  

Los valores a nivel de localidades demuestran que del 100% de la información contenida 

en las diez primeras clases, en tres podría existir un comportamiento influenciado por la 

altitud (Figura 4): Acidobacteriae, Gemmatimonadetes y Polyangia, esta primera, aumentó 

conforme incrementaban los m.s.n.m (LS: 23,5%; Yt: 25,7%; BD:54%; PDU: 73,6%), caso 

contrario con las dos siguientes, que obtuvieron la mayor abundancia a menor altura en 
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LS: 20,9% y 3,4%, respectivamente; sin embargo, Alphaproteobacteria, Verrucomicrobiae, 

Vicinamibacteria, Actinobacteria, Thermoleophilia y Methylomirabilia, aunque no 

presentaron el mismo comportamiento, almacenan su mayor porcentaje de abundancia en 

la localidad de Yt (mín.: 4,9% y máx.: 21,3%), la cual se encuentra a una altura de 1800 

m.s.n.m. 

 

Figura 4. Composición taxonómica a nivel de clase de bacterias con base a la abundancia 

relativa de 27 muestras de suelos de cuatro localidades (LS, Yt, BD y PDU). 

Por otra parte, a nivel de orden, se encontró que el 87,6% de las secuencias pudieron ser 

clasificadas, (Figura 5), observándose que el Subgroup_2 representó la mayor abundancia 

(12,06%), teniendo mayor abundancia en comparación a las otras zonas de muestreo en 

la localidad de BD (37,1%), en la revisión de las secuencias por medio de Blast se pudo 

determinar que Subgroup_2 se encuentra directamente relacionado con la clase 

Acidobacteriae y esta, al orden Acidobacteriales, el cual contiene la mayor información de 

todas las muestras (11%) en relación con los demás, donde sus valores oscilaron entre el 

7% y 2%.  

A nivel de localidades, teniendo en cuenta los diez ordenes representativos, 

Gemmatimonadales y Burkholderiales, los siguientes en orden de mayores abundancias, 

Gemmatimonadales presenta una presunta respuesta al cambio de altura sobre el nivel 

del mar, ya que, a menor altura mayor abundancia general, en especial en LS 28,7%, al 
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igual que Burkholderiales. Por otra parte, Acidobacteriales, se encontró mayormente en las 

localidades de BD (37,1%), seguido de PDU (48,8%). Además, diferentes ordenes se 

expresaron más en suelos de zonas específicas como ocurre en las localidades de Yt: 

Vicinamibacterales y Chthoniobacterales, BD: Solibacterales y Pseudomonadales, y 

finalmente en la localidad de PDU con Rhizobiales. 

 

Figura 5. Composición taxonómica a nivel de orden de bacterias con base a la abundancia 

relativa de 27 muestras de suelos de cuatro localidades (LS, Yt, BD y PDU). 

Para Familia, el porcentaje de asignación disminuyó en comparación a los demás 

componentes taxonómicos con el 54,2%, siendo las diez más abundantes (Figura 6), la 

representación del 27,9%. Así que, el comportamiento de las zonas de muestreo en su 

mayoría no respondió al gradiente altitudinal a excepción de Gemmatimonadaceae la cual 

para este estudio se encontró más abundante a menor altura (LS: 45,6%), y 

Bryobacteraceae. 

Caso contrario al anterior, se encontró mayormente en los puntos más altos (BD:13,2% - 

PDU:14,3%). Solibacteraceae, expresó mayor abundancia en la altura de BD: 20,9%. Por 

otra parte, no se observa un comportamiento homogéneo en las demás familias, ya que 

Xanthobacteraceae y Chthoniobacteraceae en su conjunto de datos se encontraron en su 

mayoría en Yt (27,6% y 20,9%), Nitrosomonadaceae se presentó en mayor abundancia en 
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suelos de menor altura (LS), finalmente, Pseudomonadaceae tuvo mayor presencia en BD 

y PDU al igual que Moraxellaceae. 

 

Figura 6. Composición taxonómica a nivel de familia de bacterias con base a la abundancia 

relativa de 27 muestras de suelos de cuatro localidades (LS, Yt, BD y PDU). 

En los subsiguientes niveles taxonómicos de Género y Especie (Figura 7. A-B), se pudo 

observar ciertas limitaciones a la hora de encontrar información precisa en las bases de 

datos, en este caso SILVA, ya que los estudios de microbiología de suelos hasta ahora se 

encuentras en crecimiento, y el uso de las NGS es relativamente reciente, además que el 

metabarcodig se enfoca en la amplificación de un solo gen a la vez, el 16S en este caso, 

por lo cual aún existen muchos vacíos de información que no nos permitieron deducir con 

exactitud a qué género y especie pertenecen los microorganismos hallados en este 

estudio.  

No obstante, a nivel de género, se encontró que el 36% de las lecturas fueron asignadas, 

sin embargo, al igual que en Familia, aparecen las asignaciones no informativas como las 

No cultivables y No asignadas, que en total, corresponden al 64% de las lecturas, así que, 

de la información obtenida en el proceso de secuenciación, a este nivel, contamos con 

aproximadamente el 36% de la información, de la cual, los diez géneros más abundantes, 

encontrados representaron el 17,6%, siendo Candidatus Solibacter, Candidatus 

Udaeobacter, Acinetobacter y Pseudomonas (Figura 7A).  
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Los más abundantes entre todas las zonas de muestreo, dentro de las localidades, la 

mayoría de los géneros se comportaron de manera diferente, se encontró que 

aparentemente dos de estos respondieron al gradiente altitudinal, donde Haliangium y 

Nitrospira presentaron valores similares en las cuatro localidades, teniendo la mayor 

abundancia en LS y la menor en PDU. Candidatus Solibacter se encontró mayormente en 

BD seguido de Yt y PDU, Candidatus Udaeobacter en la zona de Yt fue más abundante y 

Pseudomonas en PDU. Candidatus Koribacter, Acidibacter y MND1 prefirieron los suelos 

de PDU, Yt y LS respectivamente. Otro comportamiento destacado es Bryobacter el cual 

se encontró tanto en BD y PDU, en iguales proporciones (16,1%). Dichas observaciones 

permiten inferir que a este nivel taxonómico el gradiente altitudinal no es un factor 

determinante con relación a las abundancias de los microorganismos presentes en los 

suelos evaluados. 

Finalmente, las especies encontradas corresponden aproximadamente al 3% de las 

lecturas obtenidas, esto reafirma las limitaciones por falta de información que hay respecto 

a las bases de datos de asignación taxonómica, aun así, se logró destacar diez especies 

(Figura 7B) identificadas conforme a su abundancia, Bacterium Ellin7509, Spirochaeta sp., 

Rhodospirillaceae bacterium, Flexibacter sp., Spartobacteria bacterium, bacterium 

Ellin6519, Bacterium Ellin515, Hypsibius dujardini, Streptococcus salivarius, 

Bifidobacterium longum y Bacteroides_vulgatus, las cuales se encuentran presenten en 

mayor proporción en PDU, seguido de LS, Yt y finalmente BD . 

 

Figura 7. Composición taxonómica bacteriana A: Genero. B: Especie. con base a la 

abundancia relativa de 27 muestras de suelos de cuatro localidades diferentes (LS, Yt, BD 

y PDU). 



Resultados  39 

 

6.4 Análisis de abundancia diferencial de 
microorganismos bacterianos 

Se realizó un análisis de expresión diferencial, para lo cual se determinaron 5 contrastes 

informativos entre las cuatro localidades evaluadas, que poseían diferencias significativas 

en sus abundancias entre sí, en una escala de cambio de pliegues log2 (Fold Changue), 

teniendo en cuenta la clasificación taxonómica de género como se pueden observar en la 

Figura 3.  

Para el primer contraste entre las localidades de LS y PDU (p< 0.0001) (Figura 8A), se 

observa coincidencias en la presencia de tres géneros para las dos localidades siendo 

Candidatus Koribacter 44 veces más abundantes en LS comparado con PDU, seguido de 

Acidibacter (36 veces) y  Bryobacter (16 veces), a su vez se observó diferencias 

significativas en la presencia de aproximadamente 24 géneros que se presentaron 

únicamente en la localidad de LS, que fueron entre 10 a 20 veces más abundantes a 

excepción de Chitinophaga y Haliangium, que fueron más abundantes entre 64 y 55 veces, 

respectivamente, además, dentro de las 24, se encuentran Candidatus Solibacter, 

Candidatus Udaeobacter, MND1, Nitrospira y Bacillus, géneros que mencionamos 

previamente en los análisis de composición como parte de los 10 más abundantes.  

Seguido, se comparó las localidades de Yt y PDU (Figura 8B), donde 24 géneros fueron 

diferenciales, de los cuales Bryobacter, Bacteroides, Roseburia y CAG-352 fueron entre 

18 y 46 veces más abundantes en la localidad de PDU, seguidos de Bacillus con un cambio 

de 62 más abundante y Candidatus Koribacter con 46 para la localidad de Yt, en este 

mismo sentido, los demás géneros se concentraron diferencialmente en Yt entre valores 

de 10 y 50 más abundante entre las comparaciones. El comportamiento entre BD y PDU, 

sólo arrojo géneros diferenciales para la localidad de BD, con valores entre 14 y 54 más 

abundante, siendo los Pseudomonas, Acinetobacter y Sphingobacterium, las que 

presentaron mayor ASV con valores de contraste en su abundancia (Figura 9C). 

En ese mismo contexto, en lo observado entre LS y BD, se encontró comportamiento 

diferencial de los géneros Chitinophaga, Bacillus y Haliangium entre 40 y 50 en mayor 

abundancia para la localidad de LS, así mismo, Burkholderia Caballeronia 

Paraburkholderia, Acinetobacter y Sphingobacterium estuvieron aproximadamente 50 

veces más abundantes en la localidad de BD, en este sentido, Candidatus Solibacter y 
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Candidatus Udaeobacter fueron compartidas en sus valores de ASV diferenciales en sus 

abundancias para las dos localidades (15 y 16) (Figura 9D). Finalmente, el contraste 

realizado en LS y Yt, 38 géneros diferenciados, siendo los más altos para LS: 

Chitinophaga, Bacillus, CAG−352, Roseburia, Dialister, Bacteroides y Roseisolibacter, con 

mayores abundancias de 40 y 60, y para Yt: SWB02 14 veces más abundante (Figura 

10E). 
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Figura 8. Proporción transformada Log10 de abundancia relativa entre las comunidades bacterianas los contrastes entre las 

localidades: (A) Laguna de Sonso y Páramo del Duende. (B) Bosque de Yotoco y Páramo del Duende estimadas por DESeq2. 

Acidobacteriota Actinobacteriota Bacteroidota Firmicutes Gemmatimonadota Methylomi rabilota

Myxococcota Nitrospirota Proteobacteria Spirochaetota Verrucomicrobiota

Phyla
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Figura 9. Proporción transformada Log10 de abundancia relativa entre las comunidades bacterianas de los contrastes entre las 

localidades: (C) Bosque del Duende y Páramo del Duende. (D) Laguna de Sonso y Bosque del Duende estimadas por DESeq2. 

Acidobacteriota Actinobacteriota Bacteroidota Firmicutes Gemmatimonadota Methylomi rabilota

Myxococcota Nitrospirota Proteobacteria Spirochaetota Verrucomicrobiota

Phyla
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Figura 10. Proporción transformada Log10 de abundancia relativa entre las comunidades bacterianas de los contrastes entre las 

localidades: (E) Laguna de Sonso y Bosque de Yotoco estimadas por DESeq2. 
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6.5 Diversidad bacteriana 

6.5.1 Diversidad Alfa  

Para describir la diversidad intrínseca de este estudio se usaron diferentes índices de 

diversidad (Figura 11). Para el índice de riqueza de Shannon (Figura 11A), teniendo en 

cuenta que valores superiores a 3 representan una diversidad biológica alta (Baselga & 

Gómez, 2019), se pudo observar que entre las zonas de muestreo, Yt y LS presentan los 

valores de media más altos (7,1±0,16 y 7±0,13), seguidos de BD (6,9±0,2) y finalmente 

PDU (5,7±0,6), a pesar de que PDU presenta el valor de diversidad más bajo en 

comparación a las demás localidades, este es superior a 3 demostrando un alto nivel de 

diversidad; entre las localidades los resultados denotan diferencias significativas de 

diversidad entre las localidades de LS y PDU (p<,01), seguido de las localidades Yt y PDU 

(p<,01) y finalmente BD y PDU (p<,05). 

Los anteriores resultados se pueden corroborar con la dominancia de Berger Parker, este 

análisis tiene valores de apreciación entre 0 y 1, lo cual indica que entre más cerca este a 

0, menor será la dominancia y mayor la diversidad  (Berger y Parker 1970), como se puede 

apreciar en la Figura 11B, los valores de dominancia se encuentran por debajo de 

0,07±0,05, por lo cual, las comunidades presentes en este estudio son altamente diversas, 

manteniendo a LS (0,02±0,006) y Yt (0,02±0,008), como las zonas con mayor diversidad 

de especies en sus suelos. 

Por otra parte, de acuerdo con el índice de Equidad de Pielou, el cual mide la proporción 

de la diversidad observada con relación a la máxima diversidad esperada, establece 

valores de 0 a 1, los valores cercanos a 1, suponen situaciones son igualmente 

abundantes, por ende, las cercanas a 0, expresarían ausencia de uniformidad (Magurran, 

1988), en este estudio, los valores de todas las localidades están cercanos a 1 (0,8±0,02-

0,9±0,04), lo cual indica que las especies presentes en las zonas de muestreo son 

igualmente abundantes, sin embargo la localidad de PDU, presenta diferencias 

significativas (p<,01) respecto a las demás localidades (Figura 11C), a su vez, la relevancia 

del comportamiento de las localidades respecto a la abundancia de especies diferentes y/o 

únicas encontradas en este estudio, muestra diferencias significativas entre LS y Yt (p<,01)  

y Yt respecto a BD (p<,05) (Figura 11D). 
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Figura 11.Evaluación de los índices de diversidad Alfa. A. Diversidad (Índice de Shannon). 

B. Dominancia (Índice de Berger Parker). (C) Uniformidad (Índice de Pielou). D. Rareza 

(Por abundancia).  (*: p<0,05, **: p<0,01, ***: p<0,001). 

6.5.2 Diversidad Beta 

La diversidad beta es uno de los componentes de la diversidad de especies en una región 

definido por Whittaker entre los años 1956 y 1960 (Calderón-Patrón et al., 2012), este 

concepto ha evolucionado a través del tiempo, hoy en día, es entendida como el cambio 

en la composición de especies entre sitios, se suele evaluar con índices de disimilitud 

basados en el número de especies compartidas y los números de especies exclusivas a 

cada sitio (Calderón-Patrón & Moreno, 2019).  
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6.5.2.1  Análisis de disimilitud 

Para representar la diversidad Beta, se realizó diagramas de Venn (Figura 12), señalando 

el número de taxones exclusivos de cada sitio y compartidos entre sitios, siendo LS la que 

presenta mayor cantidad (2.454) de especies únicas y/o diferentes conforme a los ASVs 

obtenidos (Figura 12A) en comparación a las demás localidades, seguido de Yt. A nivel 

jerárquico, como se observó en lo expuesto en la composición taxonómica, se encontraron 

35 phyla (Figura 12B), de los cuales 27 son compartidos entre las cuatro localidades, los 

demás, se puede observar que LS conserva cuatro de forma exclusiva (Sva0485, 

Deferrisomatota, Fibrobacterota, Campilobacterota), además de que LS y BD comparten a 

Zixibacteria y Armatimonadota, y LS, BD, PDU a FCPU426. 

En clase (Figura 12C), 43/82 (14,6%) se encuentran compartidos por las diferentes 

localidades, en este contexto se observa que se da continuidad al comportamiento de LS 

a nivel de phyla, y se encuentran 14 clases únicas y/o diferentes para esta localidad, dentro 

las cuales se encontró a Syntrophia, Defferrisomatia, Desulfobaccia, Dojkabacteria y 

Chitinivibrionia. Por otra parte, como se observa en la Figura 12D, 74/166 (45,8%) órdenes 

se compartieron entre todas las localidades, además, en este nivel jerárquico, se puede 

apreciar, que empiezan aparecen bacterias asociadas exclusivamente para ciertas 

localidades, sin embargo, LS sigue conservando la mayor cantidad de estas con 27, donde 

se encuentra el estatus de "Candidatus", como: Candidatus Beckwithbacteria, Candidatus 

Liptonbacteria, Candidatus Magasanikbacteria, Candidatus Moranbacteria, Candidatus 

Woesebacteria y Candidatus Wolfebacteria, entre otros ordenes, mientras las otras 

localidades cada una conserva 4; Yt (Actinomarinales, Paracaedibacterales, 

Phycisphaerales, Rubrobacterales), BD (Entomoplasmatales, Candidatus_Kaiserbacteria, 

Elev-1554, SAR202_clade) y PDU (Chlamydiales, Staphylococcales, Mycoplasmatales, 

Rhodobacterales).  

A nivel de familia (Figura 12E), el porcentaje de asignación, mostró un aumento de 

organismos únicos y/o diferentes por localidad, que al igual que en los anteriores niveles 

jerárquicos, LS presentó el mayor número de familias (29/212), seguido de PDU (15/212), 

BD (7/212) y Yt (5/212), sin embargo, teniendo en cuenta la abundancia relativa de las 

composiciones, estas familias únicas, poseen porcentajes de contribución en el total de las 

familias entre el 0,1-0,001 %, ya que la mayoría se concentró en las 10 más abundantes, 

las cuales se ubican dentro 82 compartidas por todas las localidades.  
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Para continuar esta descripción del comportamiento de los datos, debemos recordar que 

la asignación taxonómica disminuyó conforme a la especificidad de las categorías, y 

aunque se muestra el comportamiento de los géneros y especies, ésta última, no fue 

significativa en comparación al tamaño de las lecturas obtenidas, como se mencionó 

previamente en los resultados de composición taxonómica.  

Finalmente, se obtuvo 70 géneros compartidos por todas las localidades (Figura 12F), 

además, la única localidad que presentó géneros únicos fue PDU con 36 géneros 

identificados, en esa misma línea, LS, BD, y PDU, compartieron 20 géneros. Entre tanto, 

a nivel de especies, se logró identificar que 10 están presentes en todas las zonas de 

muestreo, y 17 se encuentran de forma exclusiva en el PDU (Figura 12G). 

 

 

Figura 12. Representación esquemática de los componentes de la diversidad beta con 

diagramas de Venn en los que se incluyen los números de taxones exclusivos a cada sitio 

y los que se comparten entre sitios, en los diferentes niveles taxonómicos evaluados. 

6.5.2.2  Análisis de Coordenadas Principales (PCoA) 

Se realizó un análisis de escalamiento multidimensional (Figura 13), donde se presentan 

los resultados obtenidos de un PCoA aplicado a datos de las comunidades bacterianas 

presentes en los suelos de las zonas de muestreo de LS, Yt, BD y PDU, teniendo en cuenta 

la distancia de Bray-Curtis, donde, los dos primeros ejes contribuyen al 45,8% de las 

variaciones en la matriz de distancias, donde el componente 1 explicó 27,3% de la 

variación total, mientras que el componente 2 explico el 18,5%. Este análisis mostró 
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tendencias de agrupar individuos del mismo sitio de muestreo, a excepción de las 

localidades de BD y PDU, que se agruparon en conjunto, esto presuntamente a la cercanía 

de los ecosistemas, a pesar de las diferencias en altura. 

 

Figura 13. Análisis de coordenadas principales (PCoA) de 27 muestras de suelos 

pertenecientes a las cuatro localidades objeto de este estudio, teniendo en cuenta la 

disimilitud de Bray-Curtis. 

Además, se tuvo en cuenta la divergencia contenida en la Figura 14, como una medida 

asimétrica complementaria, donde se evaluó la heterogeneidad de las abundancias 

respecto a su diferenciación por zona de muestreo, como se observa en la Figura 13, la 

localidad de PDU se encuentra más cerca de 1, indicando una alta heterogeneidad, las 

localidades de LS y BD, se encuentran en un punto medio, por lo cual este conjunto de 

datos son medianamente diferenciables entre sí, finalmente la localidad de Yt presenta los 

valores de divergencia más bajo en comparación a las demás localidades, estando más 

cerca de 0, lo que se interpreta como alta homogeneidad en sus abundancias, por tanto 

no muestra diferencias dentro de estas, además se encontró que hay diferencias 

significativas (p<,0001) entre las localidades de LS y Yt, seguido de la localidad de PDU 

que difiere con las localidades de Yt, y LS (p< ,001) seguida de BD (p<,05). 
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Figura 14. Comparación de la divergencia entre las localidades muestreadas (*: p<0,05, 
**: p<0,01, ***: p<0,001). 

6.6 Análisis Factorial Múltiple (MFA) 

El Análisis Factorial Múltiple o Multifactorial,  es una herramienta estadística de gran 

relevancia en la observación de la relación de dos o más variables en un plano gráfico, 

esto permite estudiar la relación entre las observaciones, es por ello que en este estudio, 

se relacionan seis grupos de datos, conformados por: análisis físico de suelos (AFS), 

análisis químico de suelos (AQS), géneros de bacterias diferentes y/o únicas (GBD), 

géneros de bacterias más abundantes (GBMA), plantas diferentes y/o únicas (PDA) y 

plantas más abundantes en cada localidad (PMA).  

Para lo cual se encontró en la Figura 15, que de los datos analizados, la mayor contribución 

la hace la dimensión 1 (34,9%) y la dimensión 2 (24%), en este mismo sentido, los datos 

observados arrojan que las cuatro localidades se agruparon independientemente a 

excepción del BD y PDU que se encuentran más cercanas en comparación a LS y Yt, en 

este sentido, como se muestra en la imagen a continuación, se halló que en el primer 

cuadrante LS está relacionada con los elementos químicos Mg, P, S, N y Cu, al tiempo con 

la capacidad del suelo para conducir corriente eléctrica (CE), en este mismo sentido, se 

vrroserom
Nota adhesiva
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encuentran asociación de tres géneros PMA: Pithecellobium (P6), Casearia (P8) y 

Synedrella (P9), y seis GBD: Ellin6067 (G7), oc32 (G25), Pseudolabrys (G28), Sh765B-

TzT-35 (G34), Spirochaeta (G36) y Thiobacillus (G39). Mientras en el cuadrante dos, la B, 

DA, se relacionaron con una planta Solanum (P25) y las bacterias Pseudomonas (G9), 

Roseburia (G32) y Subdoligranulum (G37). 

Figura 15. Análisis multifactorial de la relación entre las observaciones de las variables 

análisis físico de suelos (AFS), análisis químico de suelos (AQS), géneros de bacterias 

diferentes y/o únicas (GBD), géneros de bacterias más abundantes (GBMA), plantas 

diferentes y/o únicas (PDA) y plantas más abundantes en cada localidad (PMA) en todas 

las zonas de muestreo. (Ver siglas completas Anexo H). 

Por otra parte, las dos localidades restantes, BD y PDU, se agruparon conjuntamente en 

el cuadrante tres, en mayor presencia con elementos químicos como el Fe y Zn, plantas 

1

23

4
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PMA: Pilea (P2) y la familia Pteridaceae (P5), PDA: Blechnum (P14), Besleria (P15), 

Chusquea P18, Clusia (P22) y Faramea (P26), finalmente con género de bacterias GBMA: 

Bryobacter (G3), Candidatus Koribacter (G4), Candidatus Solibacter (G5) y GBD: 

Haliangium (G20), Rhodomicrobium (G31) y Roseisolibacter (G33). 

Seguido, la agrupación de las muestras presentes en el cuadrante cuatro, pertenecen a la 

localidad de Yt, las cuales no se relacionan con ningún elemento químico y/o característica 

física del suelo, pero se encontró contrastado con tres PMA: Rhodospatha (P1), 

Beilschmiedia (P3) y Ocotea (P10), y cinco PDA: Calophyllum (P17), Piper (P19), Prestoea 

(P24) y Nectandra (P20), seguido de una GBMA: Candidatus Udaeobacter (G6), además 

de las GBD: Candidatus Xiphinematobacter (G16), mle1-7 (G23) y Pedomicrobium (G27). 

A nivel general, se puede observar una interacción constante entre las variables ecológicas 

evaluadas, demostrando una interacción entre planta, suelo y microorganismos. 

6.7 Análisis del potencial funcional bacteriano 

A través de FAPROTAX, una herramienta para predecir funciones ecológicas relevantes 

de taxones bacterianos derivados de la secuenciación de amplicones de ARNr 16S 

(Sansupa, Fareed, et al., 2021), se tuvo como resultado que la capacidad de asignación 

con base a los ASVs (34.751) del potencial funcional de los suelos de las cuatro localidades 

representaron 22,8% y el número de asignaciones a dicho conjunto de datos fue de 25 

potenciales usos (Figura 16).  

Las funciones predominantes en todas las muestras fueron la quimioheterotrofia, y 

quimioheterotrofia aeróbica, a su vez, se pudo asociar las funciones con procesos 

biogeoquímicos y otros (asociado animales y/o humanos), en 8 grupos en el PCA de la 

Figura 17, siendo la quimioheterotrofia y lo relacionado con el ciclo del nitrógeno las más 

abundantes dentro de cada localidad, esta primera representó en la localidad de PDU el 

50,7%, seguido de BD con 38,9%, LS el 31,2% y finalmente Yt un 22%, en el caso de lo 

asociado al ciclo del nitrógeno, la mayor abundancia relativa asignada se mostró en Yt 

(54,3%) seguido de LS (44,5%). 
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Figura 16. Mapa de calor del potencial funcional de bacterias. Los datos basados en la 

ocurrencia de ASV (número de ASV capaces para cada función) y sus respectivas 

abundancias absolutas, obtenidas de las muestras de suelo de cada localidad. 

En este contexto, como se observa en la Figura 17 a continuación de componentes 

principales, la relación del comportamiento de las funciones respecto a las zonas de 

muestreo, el componente 1 explicó el 50,1% del porcentaje acumulativo de varianza, 

seguido del componente 2 con 35,6%. Los ocho grupos de funciones conformados se 

asocian con algunas localidades, como la fotoautótrofia anoxigénica, fotoheterotrofia y lo 

relacionado con el ciclo de nitrógeno con las muestras de suelo obtenidas en la localidad 

de Yt, por otra parte las funciones agrupadas con los contenidos intestinales de humanos, 

mamíferos y lo asociados con humanos, se agruparon entre sí y a su vez se asociaron con 

muestras de la localidad BD, además, la degradación de urea, se encontró fuertemente 

asociada con las muestras de las localidades de PDU y BD, finalmente, una de los 

potenciales usos más representativos como la quimioheterotrofia no se ve adjunto a 

ninguna localidad.   
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Figura 17. Análisis de componentes principales (PCA) de los ocho grupos asociados con 

el potencial funcional encontrado es las 27 muestras de suelos analizadas 

metagenómicamente. 

6.8 Análisis de composición fúngica 

En total se obtuvieron 5.769.380 lecturas de Illumina en 34 de 37 muestras enviadas para 

secuenciación, los 3 restantes no cumplieron con los estándares de calidad para el 

proceso. En promedio se obtuvo 169.687,6 ± 11.849,8 (máx.: 188.283; mín.: 150.190) de 

lecturas brutas.  

Después de aplicar el proceso de control de calidad y filtrado de lecturas quiméricas el 

resultado fue de 3.858.914 ±18.728,7 (máx.: 147.694; mín.:61.961) lecturas, finalmente se 

analizaron 1.974.045 lecturas que correspondieron a 17.677 ASVs pertenecientes a 

hongos. Sin embargo, dentro de cada componente de la caracterización taxonómica, se 

encuentran secuencias que según la base de datos UNITE, no están identificadas aún, por 
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ello, los porcentajes de asignación fueron disminuyendo según el componente taxonómico, 

teniendo como resultado lo siguiente: Phyla: 55,7%, Clase: 51,9%, Orden: 44,6%, Familia: 

37,1%, Genero: 35,7% (n=297), y finalmente, Especie: 7,1% (Anexo C, D, E).  

De este modo, conforme al porcentaje de asignación, se tomó dentro de cada categoría 

por localidad, los más abundantes, es por eso, que se hallaron 7 phyla (Figura 18), de los 

cuales, tres representan 54,6% de la información: Ascomycota 38,6%, Basidiomycota 

11,3%, Mortierellomycota 4,4%; estos phyla respondieron presuntamente al cambio de 

gradiente altitudinal, ya que, Ascomycota fue altamente abundante en el PDU (95,7%), en 

comparación con las otras localidades, sin embargo, Basidiomycota, presentó un 

comportamiento diferente, ya que se presentó en mayor abundancia en la localidad de de 

Yt en comparación con las otras localidades (Figura 18).  

Figura 18. Composición taxonómica de hongos a nivel de Phylum con base a la 

abundancia relativa de 34 muestras de suelos de cuatro localidades diferentes (LS, Yt, BD 

y PDU). Los cuadros bajo cada muestra representan la altura sobre el nivel del mar 

(m.s.n.m) en la que se ubicó cada localidad. 

Por otra parte, de las 32 clases asignadas, se pudo determinar que la mayoría de las 

abundancias se concentraron en 5 de ellas (Figura 19), donde Archaeorhizomycetes se 

encontró mayormente dentro de las localidades de PDU (87,1%) y el BDU (72,1%), 

mientras Sordariomycetes, Agaricomycetes, y Mortierellomycetes se hallaron en mayor 
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abundancia en LS, seguido de Leotiomycetes en suelos de las localidades de Yt y BD 

(Figura 19).  

Figura 19. Composición taxonómica de hongos a nivel de Clase con base a la abundancia 

relativa de 34 muestras de suelos de cuatro localidades diferentes (LS, Yt, BD y PDU). Los 

cuadros bajo cada muestra representan la altura sobre el nivel del mar (m.s.n.m) en la que 

se ubicó cada localidad. 

Por consiguiente, a nivel de orden, en cada localidad Archaeorhizomycetales fue la más 

abundante, en especial en BD (78,5%) y PDU (89,1%), seguida de Mortierellales, 

Hypocreales, Agaricales y Branch06 que contrario a la primera, se encuentran en mayor 

proporción en la localidad de LS como se observa en la Figura 20. Ahora bien, a nivel de 

familia, del total de las asignaciones identificadas, la mayoría de las abundancias se 

encuentran en Archaeorhizomycetaceae que fue la más representativa en todas las 

localidades, en especial en PDU (90,7%), mientras que Mortierellaceae y Nectriaceae, 

fueron más abundantes en los suelos de LS (Figura 21). 
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Figura 20. Composición taxonómica de hongos a nivel de Orden con base a la abundancia 

relativa de 34 muestras de suelos de cuatro localidades diferentes (LS, Yt, BD y PDU). Los 

cuadros bajo cada muestra representan la altura sobre el nivel del mar (m.s.n.m) en la que 

se ubicó cada localidad. 

Figura 21. Composición taxonómica de hongos a nivel de Familia con base a la 

abundancia relativa de 34 muestras de suelos de cuatro localidades diferentes (LS, Yt, BD 

y PDU). Los cuadros bajo cada muestra representan la altura sobre el nivel del mar 

(m.s.n.m) en la que se ubicó cada localidad. 
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Seguido, a nivel de género, se logró identificar 3 representativos, Archaeorhizomyces, el 

más abundante en todas las localidades (LS: 37,9%, Yt:73,2%, BD:84,6%, PDU:91,4%), 

Mortierella y Fusarium los cuales en común fueron los más abundantes en LS (Figura 22A). 

Finalmente, aunque en un nivel de asignación taxonómica baja (6,8%), se pudo asociar 

aproximadamente poco más de 300 especies presentes en las muestras de suelos 

forestales, siendo Mortierella gemmifera la más abundante en comparación a las demás 

en todas las localidades, seguida de Fusarium solani, Torula deospora y Volutella ciliata 

(Figura 22B). 

Figura 22. Composición taxonómica de hongos a los niveles de A: Género; B: Especie, 

con base a la abundancia relativa de 34 muestras de suelos de cuatro localidades 

diferentes (LS, Yt, BD y PDU): Los cuadros bajo cada muestra representan la altura sobre 

el nivel del mar (m.s.n.m) en la que se ubicó cada localidad. 

6.9  Análisis de abundancia diferencial de hongos 

Con el fin de determinar qué hongos a nivel de género son más representativos en las 

localidades evaluadas se realizó 6 contrastes (p<0,05) donde se compararon las 

localidades teniendo en cuenta las abundancias transformadas en una escala de cambio 

de pliegues log2 (Fold Changue), de a pares: 1) LS y PDU, 2) Yt y PDU, 3) LS y Yt, 4) BD 

y PDU, 5) Yt y BD, 6) LS y BD, como se puede observar en las figuras 23, 24 y 25. 

En el primer contraste entre las localidades de LS y PDU (Figura 23A) se observa 15 

géneros, de los cuales 14 fueron los más abundantes y representativos para la localidad 

de LS, siendo Trichoderma (48), Mortierella (45), Glutimycestes (44), Leohumicola (42) y 

Clavulinopsis (41) los que presentaron mayor abundancia, en el PDU se encontró 
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únicamente Archaeorhizomyces que fue 54 veces más abundante que en LS. Para la 

segunda comparación entre las localidades Yt y PDU (Figura 23B), se encontraron 10 

géneros, de los cuales al igual que en el primer contraste Archaeorhizomyces fue más 

abundante (54) en PDU, por otra parte, Yt tuvo los 9 géneros restantes, con abundancias 

entre 42 a 50, en donde se encontró a Sarcodon, Pochonia, Clavulinopsis, Glutinomyces y 

Trichoderma. En un tercer cotejo entre Ls y Yt (Figura 24C), arrojó que sólo 

Archaeorhizomyces estuvo presente 50 veces más abundante en Yt y Trichoderma, 

Clavulinopsis, Glutinomyces, Leohumicola y Mortierella fueron más abundantes en LS (40 

a 44). 

Por último, el contraste entre BD y PDU (Figura 24D), al igual que en los demás contrastes 

(Figura 25E y 25F) PDU presentó únicamente un género con mayor abundancia 

Archaeorhizomyces (50), los 5 restantes Trichoderma, Clavulinopsis, Glutinomyces, 

Leohumicola y Mortierella tuvieron mayores abundancias (14 a 50) en el BD. Seguido, el 

contraste entre Yt y BD, no mostró géneros diferenciados del BD respecto a Yt, pero sí de 

Yt respecto a BD, donde Mortierella y Glutinomyces presentaron abundancias de 54 y 59 

respectivamente. Finalmente, las localidades de LS y BD, compartieron el género 

Trichoderma con abundancias entre 45 y 48 en cada localidad, en este mismo sentido, 

Leohumicola estuvo 36 veces más abundante en BD. 
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Figura 23. Proporción transformada Log2 de abundancia relativa entre las comunidades fúngicas de los contrastes entre las 

localidades: (A) Laguna de Sonso y Páramo del Duende. (B) Bosque de Yotoco y Páramo estimadas por DESeq2.   

Phyla: Ascomycota Basidiomycota Mortierellomycota
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Figura 24. Proporción transformada Log2 de abundancia relativa entre las comunidades fúngicas de los contrastes entre las 

localidades: (C) Laguna de Sonso y Bosque de Yotoco. (D) Bosque del Duende y Páramo del duende. estimadas por DESeq2. 

Phyla: Ascomycota Basidiomycota Mortierellomycota
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Figura 25. Proporción transformada Log2 de abundancia relativa entre las comunidades fúngicas de los contrastes entre las 

localidades: (E) Bosque de Yotoco y Bosque del Duende. (F) Laguna de Sonso y Bosque del Duende.

Phyla: Ascomycota Basidiomycota Mortierellomycota
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6.10 Diversidad fúngica 

6.10.1 Diversidad Alfa 

En la Figura 26 se puede observar los diferentes índices aplicados para la medición de la 

diversidad alfa. Para el índice de riqueza de Shannon (Figura 26A), se observa que, entre 

las zonas de muestreo, las localidades son altamente diversas con valores superiores a 3; 

sin embargo, PDU presenta el valor de diversidad más bajo en comparación a las demás 

localidades, además, entre las localidades se observa diferencias significativas entre la 

localidad de PDU respecto a LS (p<0,01) y Yt (p<0,05), seguido de BD con la localidad de 

LS (p<0,05), en este contexto, la dominancia evaluada a través del índice de Berger Parker 

(Figura 26B) no mostró diferencias significativas entre las localidades con valores por 

debajo de 0,3 ±0,14, éstos son bajos, por lo cual rectifica la alta diversidad presente en 

este estudio para todas las muestras. 

Por otra parte, el índice de Equidad de Pielou, presentó valores que se encuentras más 

cercanos a 1, por lo cual las especies presentes en las muestras de suelo son igualmente 

abundantes, sin embargo, la localidad de PDU presenta diferencias significativas respecto 

a LS (p<0,05) (Figura 26C), finalmente la abundancia de especies diferentes y/o únicas 

muestra diferencias entre PDU respecto a las localidades de BD (p< 0,001), Yt (p<0,01) y 

LS (p<0,001), por otra parte, las localidades de LS y BD también presentaron diferencias 

(p<0,01) (Figura 26D). 
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Figura 26. Evaluación de los índices de diversidad Alfa. A. Diversidad (Índice de Shannon). 

B. Dominancia (Índice de Berger Parker). (C) Uniformidad (Índice de Pielou). D. Rareza 

(Por abundancia).  (*: p<0,05, **: p<0,01, ***: p<0,001). 

6.10.2 Diversidad Beta 

6.10.2.1  Análisis de disimilitud 

Para realizar el análisis de disimilitud se tomó la información taxonómica con base a los 

ASVs asignados, para obtener en qué nivel taxonómico se comparten o son exclusivos y/o 

diferentes los hongos de cada zona muestreo (Figura 27). Se encontró que la LS posee la 

mayor cantidad de ASVs únicos seguida de Yt, BD y PDU, este comportamiento indica una 

disminución conforme al aumento del gradiente altitudinal, sin embargo, como se expresó 

en el análisis de composición, para este estudio contamos con 7 Phyla (Figura 27B), los 

cuales son compartidos por todas las localidades, comportamiento que se replica en las 

21 Clases encontradas (Figura 27C). 
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En orden, se hallan compartidos 47 de 93 entre las 4 localidades, de los cuales 33 de 93 

están presentes entre LS, Yt y 2Yt, BD y PDU, a su vez se encuentran asignaciones 

exclusivas para la LS (11): Rhizophlyctidales, Conioscyphales, Helicobasidiales, GS04, 

Exobasidiales, Golubeviales, Sporidiobolales, Dothideomycetes ord Incertae sedis, 

Mytilinidales, Savoryellales, y Synchytriales. A nivel de familia, se hallan asignaciones 

exclusivas para localidades diferentes a LS, sin embargo, esta conserva 16 familias únicas 

en las que se encuentran Rhizophlyctidaceae, Helicobasidiaceae, Brachybasidiaceae, 

Metschnikowiaceae, Saccharomycetaceae, entre otras, seguido, la localidad de Yt con 18 

(como Dictyosporiaceae, Stereaceae, Melanconidaceae, Rhamphoriaceae, 

Acaulosporaceae, entre otras), y 7 para BD (Mrakiaceae, Ophiostomataceae, 

Russulaceae, Physalacriaceae, Taphrinaceae, Tricladiaceae, Typhulaceae), mientras que 

74 de 230 están compartidas por todas las localidades (Figura 27E) y en estás se ubican 

las 5 familias más abundantes expuestas en el apartado de composición fúngica (Figura 

27D).  

Por otro lado, al igual que como se presentó en bacterias, los niveles taxonómicos 

disminuyeron conforme a la categoría de asignación, y aunque se expone el 

comportamiento de género y especie, ésta última no fue significativa con base al porcentaje 

de asignación; es así que en género (Figura 27F), se identificaron 97 de 487 comunes en 

todas las zonas de muestreo, pero estas a este nivel jerárquico presentan asignaciones 

exclusivas, donde la más alta es en Yt con 59  seguida de LS (55), BD (35) y PDU (3), en 

este contexto es claro que a la mayor altura sobre el nivel del mar menor fueron los géneros 

exclusivos encontrados, además, también se observa que entre las localidades de LS, Yt 

y BD se comparten 112/487 familias seguido del conjunto formado por LS y YT con 61. 

Finalmente, se estima una asignación a nivel de especie de poco más de 400, de las cuales 

se comparten 68 entre las localidades, 111 compartidas entre LS, Yt y BD, 80 entre LS y 

Yt, y 38 de LS y BD, en este mismo sentido, se encontró que, de las especies asignadas, 

sólo hubo únicas en la localidad de LS (116) (Figura 27G). 
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Figura 27. Representación esquemática de los componentes de la diversidad beta con 

diagramas de Venn en los que se incluyen los números de taxones de hongos exclusivos 

a cada sitio y los que se comparten entre sitios, en los diferentes niveles taxonómicos 

evaluados. 

6.10.2.2  Análisis de Coordenadas Principales (PCoA) 

El análisis de PCoA (Figura 28) realizado con base a las abundancias absolutas de los 

datos obtenidos de las comunidades fúngicas en las 4 zonas de muestreo (LS, Yt, BD, 

PDU), a partir de matrices de distancia de Bray-Curtis, mostró la contribución de los dos 

primeros componentes de los 33 arrojados por el análisis, que en conjunto representan el 

12,9% de la variación total, donde el componente 1 explicó 7,3%, en tanto, el componente 

2 explicó el 5,6%. Este análisis al igual que en bacterias, mostró una clara tendencia de 

agrupación por las zonas muestreo, a excepción de las localidades de BD y PDU, que se 

agruparon en conjunto, esto presuntamente a la cercanía de los ecosistemas, a pesar de 

las diferencias en altura. 
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Figura 28. Análisis de coordenadas principales (PCoA) de 34 muestras de suelos 

pertenecientes al análisis taxonómico de hongos en cuatro localidades estudiadas, 

teniendo en cuenta la disimilitud de Bray-Curtis. 

Además, se realizó una evaluación de la heterogeneidad a través de evaluación de la 

divergencia de los datos en cada localidad (Figura 29), como una medida complementaria 

al análisis de escalamiento multidimensional, con el fin de comparar el comportamiento de 

las abundancias respecto a su semejanza por zona, donde se encontró que los valores de 

las 4 localidades están cerca de 1, lo que indica una baja homogeneidad, otro indicio de 

que estas son ricas en diversidad biológicas, y que entre ellas existen diferencias 

significativas como en la localidad de LS respecto a Yt (p<0,01), BD (p<0,01) y PDU 

(p<0,001), seguido de Yt respecto a BD (p<0,001) y PDU (p<0,001), finalmente entre BD 

y PDU (p<0,001), es por ello que se puede asumir que estas diferencias dentro de las 

localidades responderían a las agrupaciones observadas en el PCoA. 
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Figura 29. Comparación de la divergencia entre las localidades muestreadas. (*: p<0,05, 

**: p<0,01, ***: p<0,001). 

6.11 Análisis Factorial Múltiple (MFA) 

Para la aplicación del análisis multifactorial se generaron 6 agrupaciones para su posterior 

relación, teniendo en cuenta las zonas de muestreo (LS, Yt, BD, PDU), los grupos 

contienen información de análisis físico de suelos (AFS), análisis químico de suelos (AQS), 

géneros de hongos más abundantes (GHMA), géneros de hongos diferentes y/o únicos 

(GHD), plantas más abundantes en cada localidad (PMA) y plantas diferentes y/o únicas 

(PDA). 

Es así que como se observa en la Figura 30, el total de la variación fue de 47,7% de las 

dimensiones 1 (30,2%) y 2 (17,5%), en este contexto, el comportamiento de las 

agrupaciones muestran que las zonas de muestreo se agruparon de forma independiente 

por localidad, a excepción de BD y PDU, conducta que también se presentó en el análisis 

aplicado para bacterias, seguido, para el primer cuadrante, los vectores que representan 

los elemento químicos Mg, P, S, Cu y Na y las mediciones de pH, CICE y CE, se 

encuentran relacionados directamente con 6 muestras de suelos de LS, al igual que con 3 

PMA: Pithecellobium (P6), Casearia (P8), Synedrella (P9), 5 GHMA: Fusarium (G2), 

Rhodotorula (G6), Saitozyma (G7), Trechispora (G8), Volutella (G10), además de los 

identificados como GHD que incluyó a Botryoderma (G11), Clonostachys (G13), 

Phialemoniopsis (G17), Pochonia (G18) y Torula (G21); en este contexto, los elementos K, 

Mn y Ca se relacionaron con los géneros de hongos Mortierella (G4) y Paraphaeosphaeria 
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(G16). Por otra parte, en el cuadrante 2, existe presencia de 3 muestras de suelos de la 

localidad de LS relacionadas con B, DA, una planta Solanum (P25) y los hongos Podospora 

(G5), Trichoderma (G9).  

En el cuadrante 3, las localidades de BD y PDU se agruparon conforme a su localidad, lo 

que muestra la cercanía de los resultados de los análisis contenidos en las 6 agrupaciones, 

sin embargo, BD se encuentra más asociado con los vectores que representan los 

elementos de MO, CO y N, y algunas plantas del grupo PMA (Pilea (P2) y la familia 

Pteridaceae (P5)), mientras que PDU con Zn e Fe, y las PDA de los géneros Guzmania 

(P11), Chusquea (P18) y Clusia (P22). Finalmente, Yt se ubicó en el cuadrante 4, esta 

localidad coincidió especialmente con uno de los géneros más abundantes de este estudio 

Leohumicola (G3) a su vez con 5 GHD: Clavulinopsis (G12), Glutinomyces (G14), 

Mycoleptodiscus (G15), Ramariopsis (G19) y Sarcodon (G20), quienes a su vez se 

asociaron con 3 géneros de plantas, las cuales hacen parte de las más abundantes 

identificadas: Rhodospatha (P1), Beilschmiedia (P3) y Ocotea (P10). 
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Figura 30. Análisis multifactorial de la relación entre las observaciones de las variables 

AFS, AQS, GHMA, GHD, PMA y PDA en todas las zonas de muestreo (Ver siglas 

completas en Anexo H). 

6.12 Análisis del potencial funcional fúngico 

A través de la herramienta FUNGuild se analizó los resultados de asignación taxonómica 

con el fin de encontrar predicciones funcionales por gremio ecológico relacionadas con 

hongos. Del total de la información, el grupo no asignado dominó con 63,5% de las 

abundancias, restando una asignación de 36,5%; cuando se eliminó los no asignados, se 

encontraron 97 gremios funcionales, de los cuales 18 representaron el 85,5% de la 

información (Figura 31A) presentes en todas las zonas de muestreo, de estos, el gremio 

más grande fue Endófito-Saprotrofo de hojarasca-Saprotrofo de suelo-Saprotrofo 

indefinido (23,1%), donde su conjunto de datos fue más abundante en las localidades de 

LS y BD, éste se encontró asociado directamente con el género Mortierella, uno de los 

más abundantes en este estudio. El segundo grupo representativo de los gremios fue 

Patógeno animal-Endófito-parásito fúngico-Parásito de liquen-Patógeno vegetal-

Saprotrofo de madera (12,3%) presente en mayor abundancia en LS, que incluye 27 

géneros de hongos, entre los cuales los más representativos dentro de sus abundancias 

son Fusarium, Volutella, Ilyonectria, Calonectria y Cylindrocladium. Seguido, los 

Saprotrofos indefinidos (9,7%) fueron abundantes en las 4 localidades, siendo LS y Yt los 

que presentaron la mayor abundancia, aunque igualitariamente en su conjunto de datos, 

esta predicción funcional se encuentra relacionado con 70 géneros fúngicos, de los cuales 

lo más abundantes son Leohumicola, Podospora y Geastrum. 

Patógeno animal-Endófito-Epífito-Parásito fúngico-Patógeno vegetal-Saprotrofo de 

madera, fue otro de los gremios representativos (5,8%), relacionado de forma exclusiva 

con Trichoderma presente en las zonas de muestreo. Finalmente, dentro del uso potencial 

se ubican gremios relacionados con la actividad ectomicorrízica, importante en los 

procesos de intercambio nutricionales suelo-planta, la cual en contraste con los géneros 

asignados se encuentra involucrado con 45 de estos, sin embargo, a nivel general, los 

valores de abundancias obtenidos para esto son bajos (≈0,01-0,2 %), siendo para esta 

función Peziza, Sarcodon, Entoloma, Clitopilus y Mycena los más abundantes. 
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Dicho esto, después de revisar la información a nivel global de las asignaciones 

taxonómicas obtenidas para este estudio y su relación con el potencial funcional, se buscó 

analizar el comportamiento de la asignación funcional, con relación a los resultados 

obtenidos en la descripción del análisis de composición fúngica a nivel phyla teniendo en 

cuenta 2 de estos, los cuales poseen el mayor porcentaje de asignación Ascomycota y 

Basidiomycota. 

Como se observa en la figura 31B, hay 18 gremios funcionales para el phylum Ascomycota 

que representan el 93,7% de las abundancias de los 56 gremios asignados, siendo más 

representativo los 5 primeros (62,1%), en primera instancia el gremio Patógeno animal-

Endófito-Parásito fúngico-Parásito de liquen-Patógeno vegetal-Saprotrofo de madera 

(21,7%), en segunda posición Saprotrofo indefinido (17%), seguido de Patógeno animal-

Endófito-Epífito-Parásito fúngico-Patógeno vegetal-Saprotrofo de madera (10%), 

previamente mencionados en el análisis general, como 2°, 3° y 4° más abundantes.  

De igual importancia, Saprotrofo de planta-Saprotrofo de madera (7,1%) fue representativo 

respecto a sus abundancias, relacionándose directamente con 15 géneros entre los cuales 

se encuentran Glutinomyces, Pseudeurotium, Thozetella y Chloridium, los cuales dentro 

del análisis de composición se encontró que sus abundancias relativas son bajas (≈0-0,2 

%), por otra parte, Endófito-Epífito-Parásito fúngico-Parásito de insectos (6%) se encuentra 

en función de 8 géneros identificados (Pochonia, Metarhizium, Metapochonia, 

Paecilomyces). 

De otro modo, el comportamiento obtenido del análisis respecto a phylum Basidiomycota, 

arrojó mayor cantidad de potenciales funciones (34) en comparación a Ascomycota, sin 

embargo sólo 15 de ellas fueron representativas con un 98,1% de asignación, de las cuales 

4 gremios fueron compartidas con Ascomycota: 1) Saprotrofo de madera, 2) Saprotrofo 

indeterminado, 3) Saprotrofo de la Planta-Saprotrofo de la Madera y 4) Patógeno animal, 

los 2 primeros representaron para este análisis el 3° (20%) y 4° (15%) más abundantes, 

mientras que el 3 y 4 la 7° (4,1)% y 12° (0,9%) posición respecto a la abundancia relativa 

(Figura 31C), sin embargo a pesar que se compartan sus funciones, estas se encuentras 

asociadas a otros géneros pertenecientes al phylum  Basidiomycota como Geastrum, 

Leucoagaricus, Agaricus y Basidiodendron para 3°, en 4° se encuentra Entoloma y 

Clitopilus, seguidamente de 7° (Lindtneria, Boletinellus) y 12° (Malassezia, 

Cutaneotrichosporon, Hannaella, Trichosporon). Vista las comunes, los 11 restantes son 
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exclusivas de este phylum, siendo la más abundante Liquenizado-Saprotrofo indefinido 

(22,7%), asociado con los géneros Clavulinopsis, Clavaria, Camarophyllopsis, Hodophilus, 

Hyphodontiella y Ramariopsis, además, se denota que la función relacionada con la 

actividad ectomicorrízica mencionada en el análisis general es exclusiva de este phylum. 
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Figura 31. Asignación de gremios funcionales para las 4 localidades evaluadas utilizando FunGuild. (A). Análisis de las predicciones 

funcionales con base a la asignación taxonómica neta obtenida. (B) Análisis de las predicciones funcionales con base al phylum 

Ascomycota. (C) Análisis de las predicciones funcionales con base al phylum Basidiomycota.
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7. Discusión

7.1 Composición bacteriana 

Los microorganismos se encuentran en una constante interacción con todo su entorno (suelo-

planta-ambiente) generando redes simbióticas que permiten el desarrollo de las funciones dentro 

de un ecosistema. En este estudio se tuvo en consideración diferentes variables ecológicas como 

la salud del suelo a través de los análisis fisicoquímicos, la presencia de flora, la composición 

taxonómica de hongos y bacterias, el potencial funcional y el gradiente altitudinal, este último 

incluyó 4 alturas sobre el nivel del mar: 900 (LS), 1800 (Yt), 2400 (BD) y 3200 (PDU), en la 

cordillera Occidental del departamento del Valle del Cauca; que incluyó ecosistemas de Bosque 

Seco Tropical, Bosque Andino y zona de Páramo. 

En este contexto, para el dominio de bacterias se encontraron 35 phyla asignados, de los cuales 

los más representativos por la abundancia relativa de los ASVs (Figura 3) son Acidobacteriota 

(33,1%), Proteobacteria (23,9%), Gemmatimonadota (7,3%), Actinobacteriota (6,6%) y 

Chloroflexi (4,7%). En Acidobacteriota se encontró un orden importante, Vicinamibacterales, el 

cual estudios recientes desarrollados en la Antártida y Egipto lo asocian como bacterias 

potenciales para la fijación de carbono (Korkar et al., 2022; Waschulin et al., 2021), además, en 

este phyla, se hallan géneros importantes que son abundantes como: Candidatus Koribacter, 

Candidatus Solibacter, Bryobacter y Acidothermus que difirieron en su conjunto de datos entre 

localidades conforme a lo observado en el análisis de abundancias diferencial, mismo que, arrojó 

taxas de géneros diferentes como Mycobacterium que es más abundante en LS respecto a PDU, 

Kitasatospora más abundante en LS en relación con PDU, esta misma en Yt en contraste con 

PDU, estos géneros desempeñan funciones importantes en los entornos del suelo, son 

conocidos por su capacidad para degradar compuestos orgánicos complejos, ciclos de nutrientes 

y biorremediación (Barka et al., 2016; Streletskii et al., 2022). 

Así que, Acidobacteriota está presente en gran parte de los suelos en el mundo, sin embargo, se 

ignora muchas características básicas de su biología y roles funcionales en el suelo 



74 Diversidad de hongos y bacterias presentes en suelos de bosques tropicales de la Cordillera 

Occidental-Valle del Cauca en respuesta a un gradiente altitudinal 

(Challacombe et al., 2011). Aun así, se les conoce al igual que las Proteobacterias, generalmente 

como heterótrofos aeróbicos que utilizan varios carbohidratos, incluidos polisacáridos como la 

quitina y/o celulosa (Flieder et al., 2021), estos compuestos son los más abundantes en el planeta 

y forman parte de la estructura celular de bacterias, hongos, insectos, entre otros (de Lima Batista 

et al., 2021; Gomes et al., 2008), así mismo, estudios recientes los relacionan directa o 

indirectamente con el control de las emisiones de efecto invernadero, los ciclos de C y N (Ding 

et al., 2023) y potenciales para la fijación de carbono (Waschulin et al., 2021). 

Lo anterior presuntamente contrasta con los resultados fisicoquímicos obtenidos, ya que el 

conjunto de datos pertenecientes a los elementos de CO (0,164±0 a 1,2±0,9), N (1,91±0,4 a 

13,6±9,9) y MO (3,29±0,7 a 23,4±17,1) fueron altos para todas las localidades en especial para 

la localidad a mayor altitud (PDU), ya que a medida que incrementa la altitud favorecen la 

acumulación de carbono de acuerdo con la disponibilidad de materia orgánica (Huamán-Carrión 

et al., 2021), en este mismo sentido, el Fe presentó valores extremadamente altos (805±148) 

para la misma localidad, lo cual puede ser atribuido a los pH fuertemente ácidos (4,5±0,4) lo que 

influye en beneficio de la solubilización del hierro sumado a la acción de las acidobacterias, las 

cuales son particularmente abundantes en zonas de páramos (Rangel-Ibañez et al., 2022) y 

cuentan con capacidades metabólicas que involucran la degradación de compuestos orgánicos 

complejos y solubilización de Fe, en general, la combinación de suelos ácidos, bajos niveles de 

oxígeno, meteorización de las rocas, gran altitud, poca perturbación humana y presencia de 

acidobacterias hacen de los páramos un entorno ideal para la acumulación de Fe y MO en el 

suelo. 

Por otra parte, se encuentra el phyla Proteobacteria, conformado por las clases 

Alphaproteobacterias, Betaproteobacterias, Gammaproteobacterias y Deltaproteobacterias, de 

las cuales Alfa y Gamma se encontraron dentro de este estudio, siendo Alfa la más abundante. 

En los suelos conservados, se ha descubierto que las proteobacterias desempeñan una variedad 

de funciones, que incluyen: descomposición (degradación de compuestos orgánicos incluidos 

azúcares simples, aminoácidos y polisacáridos complejos) (Hallez et al., 2004), esto es 

importante para los procesos de descomposición del material vegetal y liberar nutrientes en el 

suelo, donde también se incluyen procesos de fijación de N y desnitrificación. 

Este primero involucra al género Rhizobium capaces de fijar N atmosférico y ser aprovechado 

por las plantas formando asociaciones mutualistas (Ferraz Helene et al., 2022), sin embargo en 

los resultados de composición taxonómica los géneros más abundantes correspondieron a 
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Acidibacter, MND1, Pseudomonas y Candidatus Udaeobacter, que tienen en común su 

importancia por la degradación de la materia orgánica y la formación del suelo a través de la 

misma, además de que contribuyen a la liberación de nutrientes esenciales para el crecimiento 

de las plantas y contribuyen al ciclo del C. 

Esto estaría relacionado con los resultados obtenidos para el contenido de MO, ya que estos 

microorganismos se encuentran distribuidos de forma aleatoria en todas las zonas de muestreo, 

por lo cual en ellas los valores fueron altos; además se encontraron abundancias diferenciales 

para géneros que no fueron parte de los más abundantes expuestos en composición taxonómica, 

que a partir de los contraste se encontró a Pedomicrobium y Pseudolabrys  que marcan 

diferencias significativas para LS en relación a Yt, caso contrario en Reyranella, donde presenta 

abundancias diferenciales para Yt, Rhodomicrobium y Thiobacillus en BD comparado con LS, y 

Candidatus Xiphinematobacter que fue significativamente más abundante Yt respecto a LS. 

Además, el tercer phylum más abundante es Gemmatimonadota, se encuentra distribuido en 

muchos hábitats naturales, identificado como uno de los filos principales presentes en los suelos, 

constituyendo aproximadamente el 2% de las comunidades bacterianas (DeBruyn et al., 2011), 

es asociado con ambientes límnicos y sedimentos (Zeng et al., 2016) además de su relación 

frecuente con plantas y su rizosfera. Características que se encuentran en la LS, donde fue el 

más abundante. 

Estos resultados pueden estar asociados con las características edafoclimáticas de la LS, cuya 

mayor área se encuentra, en la margen derecho del río Cauca, con una amplia extensión de zona 

lagunar (Bustamante Roldán et al., 2014), siendo parte del complejo de humedales de la cuenca 

del río Cauca (Tobasura, 2006), la cual es influenciada por la escorrentía del riego de caña de 

azúcar (que trae consigo residuos agrícolas), actividad humana, calidad del agua, sedimentos, 

poca circulación del agua y el aporte del río Cauca en épocas de crecientes (Salamanca et al, 

2012), por lo cual este ecosistema es acuático, con saturación de Na y pH ligeramente ácido 

(Bustamante Roldán et al., 2014). 

Esto influyó en los resultados obtenidos en este estudio donde el Na presentó valores superiores 

a 1 (1,24±0,2) y el pH 5,47±0,5, estas condiciones se reportan como factores influyentes en la 

abundancia de Gemmatimonadota (DeBruyn et al., 2011; Mendes et al., 2017) ya que es 

acidófilo, además también atribuyen funciones de fotosíntesis anoxigénica (Mujakić et al., 2022), 
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aun así, el papel de Gemmatimonadota en los ambientes del suelo no se comprende del todo, 

pero se los considera un grupo clave en muchos ecosistemas. 

Mientras tanto, Actinobacteriota, un grupo diverso de bacterias que desempeña distintas 

funciones en los suelos se encontró en este estudio 2 de las clases más abundantes del mismo, 

Actinobacteria y Thermoleophilia, los cuales tienen diferentes roles ecológicos y se adaptan a 

una diversidad de condiciones ambientales. Las Actinobacteria son conocidas por su papel en el 

ciclo de nutrientes y la descomposición de la materia orgánica, mientras que las Thermoleophilia 

son poco conocidas y se les distingue por su capacidad en la degradación de compuestos 

orgánicos complejos en entornos agrestes de temperatura.  

Estos componentes jerárquicos se encontraron en mayor abundancia en suelos de Yt, ricos en 

N, Ca, Mg, Na, Fe, Cu, Mn; MO y CO, elementos relacionados con procesos biogeoquímicos, en 

donde las Actinobacteria juegan un papel importante en especial en el ciclo del carbono por su 

capacidad de solubilización de las paredes celulares en plantas y hongos (Chater et al., 2016), 

por lo que se relacionan taxones con la degradación de polímeros como la quitina y el quitosano 

(Lacombe-Harvey et al., 2018).  

Por otra parte, lo reportado por Hug y colaboradores (2013) indica que los miembros del phylo 

bacteriano Chloroflexi son comunes en los sedimentos donde se relacionan con la renovación de 

carbono orgánico, degradación de compuestos orgánicos y la calidad del agua, es así, que la 

mayor abundancia relativa se encontró en LS, una zona de muestreo inundable, donde los 

valores de P al igual que en las demás localidades fue bajo y de N alto, por lo cual una de las 

funciones atribuidas a este phylo en la reducción de las concentraciones de P y N, no fueron 

evidentes en este estudio lo cual se puede atribuir a requieren de presiones selectivas 

adicionales para fomentar el crecimiento y regulación de poblaciones bacterianas que asegure 

la eliminación del exceso y/o normalización de N y P (Speirs et al., 2019).  

Seguido, las Actinobacterias son un grupo importante de microorganismos que juegan un papel 

clave en el funcionamiento de los ecosistemas del suelo, su capacidad para degradar 

compuestos orgánicos complejos, el ciclo de nutrientes, la producción y compuestos sideróforos 

son solo algunas de las formas en que contribuyen a la salud y vida microbiana de los suelos. 

Además, la presencia y abundancia de las bacterias en relación al gradiente altitudinal, no marca 

un comportamiento característico, que permita asegurar, que este influye sobre ellas, resultados 

similares fueron encontrados en estudios desarrollados por Fierer  et al (2011), donde exponen 
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que a través de un gradiente de elevación montano en el este de Perú, evaluaron bacterias en 

tres hábitats distintos (suelo orgánico, suelo mineral y superficies de hojas) y no presentaron 

influencia del gradiente de elevación significativo en la diversidad (r2 <0.17, P > 0.1 en todos los 

casos), en contraste directo con los cambios significativos de diversidad observados para los 

taxones de plantas y animales en el mismo gradiente montano (r2 > 0.75, P <0.001 en todos los 

casos).  

En el 2017, Peay y colaboradores examinaron los cambios en la riqueza y composición de 

hongos, bacterias y arqueas en el suelo a lo largo de una elevación de 50-1000 m.s.n.m en 

Hawái, donde encontraron que las respuestas al gradiente se volvieron cada vez más variables 

a escalas taxonómicas más finas y dentro de cada grupo taxonómico, la mayoría de los OTU 

individuales ocurrieron en rangos estrechos de elevación climática, lo que les permitió ver que 

las respuestas microbianas a los gradientes climáticos son heterogéneas debido a la complejidad 

de los cambios ambientales y la variedad ecológica de los taxones microbianos.  

7.2 Composición de hongos 

En cuanto al comportamiento de la composición taxonómica en hongos, estos son importantes 

para la salud de los ecosistemas terrestres debido a su papel como formadores de suelos a 

través de la descomposición de la materia orgánica y la formación de nutrientes en el suelo 

contribuyendo a la formación de la estructura del suelo, la retención de agua y en la simbiosis 

con las plantas. 

En este contexto, fueron 3 los phyla más abundantes, el primero Ascomycota (38,6%), el más 

grande dentro de los hongos, un grupo diverso de organismos relacionado con variedad de 

funciones en el ecosistema, entre ellas las relacionadas con el ciclo de carbono (Green et al., 

2008), descomposición de sustratos orgánicos, actúan como mutualistas, parásitos y patógenos 

de animales, plantas y otros hongos (Schoch et al., 2009) además se encuentra ampliamente 

distribuido en ambientes como desiertos, zonas árticas, montañas, suelos geotérmicos, zonas 

volcánicas, suelos ácidos y alcalinos (Wijayawardene et al., 2021). 

En este estudio este se encuentra asociado con géneros representativos según sus abundancias 

relativas como Archaeorhizomyces correspondiente a la clase Archaeorhizomycetes, asociado a 

la rizosfera con una relación simbiótica con las raíces de las plantas denominada simbiosis 

micorrícica, compartiendo un nicho ecológico característico con hongos ectomicorrícicos, sin 
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embargo, no se ha evidenciado que formen estructuras ectomicorrícicas (Menkis et al., 2014; 

Pinto-Figueroa et al., 2019), proporcionando nutrientes esenciales a la planta y ayudando a 

mejorar la estructura del suelo. 

Respecto a las zonas de muestreo fue altamente abundante en todas las localidades, pero 

especialmente en BD y PDU a 2.400 y 3.200 m.s.n.m, lo que sugiere que prefieren condiciones 

ambientales que se encuentran asociadas con bosques andinos y la cercanía de estos bosques 

a la zona  de páramo, caracterizados por poseer contenidos de MO altos y pHs extremada y muy 

fuertemente ácidos, además que se evidencia altos contenidos de Fe disponible en estas 

localidades, que se puede asociar al rol simbionte micorrícico ya que los Archaeorhizomyces al 

igual que las acidobacterias puede degradar hierro insoluble y solubilizarlo dejándolo disponible 

en el suelo.  

Por otra parte, Trichoderma son una rica fuente de metabolitos secundarios reportado como 

importantes agentes microbianos, agentes de biocontrol, promotores del crecimiento vegetal y 

descomponedores (Bai et al., 2022; Contreras-Cornejo et al., 2014) junto con Fusarium, un 

género común en el suelo y reconocido porque casi todas las especies pueden producir 

micotoxinas, sin embargo, también se ha demostrado que producen metabolitos secundarios 

relacionados con la degradación de materia orgánica (Bai et al., 2022; Thrane, 2014), se 

encuentran en mayor abundancia en LS, en algunos casos Trichoderma se comporta como 

antagonista para Fusarium, sin embargo, en este estudio, las abundancias no reflejan inhibición, 

lo que podría responder a una relación simbiótica coexistente entre estos géneros.  

En otras palabras, en los phyla más abundantes, los géneros relacionados pueden interactuar 

para producir diferentes nutrientes a través de la formación de metabolitos secundarios, la 

descomposición de la materia orgánica, que puede contribuir positivamente a las propiedades 

del suelo, como la capacidad de retener nutrientes y agua; por ende a la salud de este. 

Seguido, se encontró el phyla Basidiomycota (11,3%), un grupo monofilético, que comprende 

aproximadamente un tercio de todos los hongos, contribuyendo de manera importante al 

funcionamiento de los ecosistemas, siendo de los principales degradadores de diferentes 

componentes de la madera, incluida la lignina (Taylor et al., 2015), en cual encontramos a los 

géneros Saitozyma y Trechispora, representativos para este estudio se encontraron sólo en LS, 

suelos sedimentarios e inundables.  
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Finalmente, dentro de la composición fúngica, se encuentra el phylum Mortierellomycota, con un 

único género altamente abundante, Mortierella, el cual fue el segundo más abundante para este 

trabajo, encontrándose principalmente en mayor abundancia en las localidades de LS y Yt, estos 

suelos se caracterizan por estar en las alturas más bajas (900 y 1.800 m.s.n.m respectivamente), 

poseen altos contenidos de MO, de altos a medios elementos menores y primarios. Este género 

es relacionado con procesos de descomposición de materia orgánica, uso de nutrimentos como 

el N, P, K para su liberación y posterior uso por parte de las plantas.  

Además estos phyla, aparentemente respondieron al gradiente altitudinal, Archaeorhizomyces 

presentó mayor abundancia en las localidades de BD y PDU, comportamiento contrario a 

Basidiomycota y Mortierellomycota que aumentaron respecto a las localidades LS y Yt, sin 

embargo estudios realizados en este contexto difieren de lo expuesto por (Pinto-Figueroa et al., 

2019) donde utilizaron un conjunto de datos de secuenciación de ADN que contenía secuencias 

de Archaeorhizomycetes y variables ambientales de los Alpes suizos occidentales a lo largo de 

un amplio gradiente de elevación (> 2.500 m.s.n.m), encontrando que los microorganismos 

forman una curva de joroba así que las abundancias no se distribuyen uniformemente a lo largo 

del gradiente de elevación 

Esto es contrariado a lo hallado en un prado alpino en el oeste de China entre alturas de 1.300 

a 4.200 m.s.n.m, en el cual las abundancias relativas como la riqueza de hongos aumentaron 

indirectamente a lo largo del gradiente altitudinal (Zhang et al., 2021), por lo cual es posible 

concluir que el gradiente altitudinal puede tener algún tipo de impacto en la abundancia de 

hongos en los suelos, ya que los factores ambientales varían significativamente con la altitud, en 

especial respecto a las condiciones de Colombia con los otros países donde se han desarrollado 

este tipo de estudios, lo que sugiere que es importante aumentar y especializar las investigación 

en el país en temas de ecología microbiana y su función en los ecosistemas. 

7.3 Diversidad de bacterias y hongos 

Estos datos de composición fueron analizados a partir de la cuantificación de la biodiversidad de 

los microorganismos a través de los índices de Shannon (diversidad), Berger Parker 

(dominancia), Pielou (uniformidad) y rareza por abundancias.  

Tanto en bacterias como para hongos la diversidad fue alta con valores superiores a 3, sin 

embargo, la localidad PDU presentó valores más bajos en comparación a las demás localidades, 
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aun así dicha diversidad sigue siendo considerada como alta, resultados similares fueron 

reportados para bacterias por (Sun et al., 2022), que sugirieren la presencia de una diversidad 

muy alta de comunidades bacterianas del suelo en el ecosistema forestal de la cordillera Qinling 

en Asia Central en alturas que estuvieron entre los 1.446 a 2.277 m.s.n.m. 

Sin embargo uno de los estudios más grandes realizados en el planeta desarrollado por Earth 

Microbiome Project, sustentan que los suelos forestales fueron menos diversos en comparación 

con los suelos agrícolas (Sun et al., 2022), por lo cual es importante llevar este tipo de estudios 

a otras regiones e incluir más ecosistemas y agroecosistemas.  

Seguido los valores de equidad fueron tendentes a cero por lo cual las comunidades presentes 

en este estudio son altamente diversas, por otra parte, la abundancia de especies diferentes 

cambia el comportamiento entre localidades respecto a su asignación taxonómica , para 

bacterias se encontró diferencias entre las localidades de Yt respecto a LS y BD a diferencia de 

hongos, donde todas las localidades presentaron diferencias significativas respecto a PDU. 

En este sentido la evaluación del cambio en la composición de especies entre sitios se realizó 

con la diversidad Beta, para lo cual se encontró que el número de taxones exclusivos tanto para 

bacterias como para hongos conforme a los ASVs se encuentran presentes en LS y este 

disminuyó conforme aumentaba el gradiente altitudinal, sin embargo al aumentar los 

componentes taxonómicos, se aprecia que bacterias tiene más asignaciones a todos los niveles, 

siendo LS predominante en el contenido de taxas exclusivos. 

En hongos, las observaciones exclusivas se evidencian a partir de orden, en el cual LS es el 

predominante, sin embargo, en los subsiguientes grupos, Yt presenta la mayor cantidad de taxas 

diferentes, seguido de LS, lo que permite inferir que los resultados reafirman que la composición 

de microorganismos difiere conforme a las zonas de muestreo (Sun et al., 2022), concordante 

con los resultados de PCoA teniendo en cuenta las distancias de Bray Curtis, para los dos 

asignación taxonómicas de mayor nivel, donde diferencia las muestras por localidad, a excepción 

de BD y PDU, que comparten el mismo cuadrante sin embargo las muestras individuales se 

agrupan conforme a la localidad. 

En general, se ha observado que la diversidad alfa y beta están positivamente relacionadas, es 

decir, a medida que aumenta la diversidad alfa, también aumenta la diversidad beta entre las 

diferentes localidades. Esto se debe a que los microorganismos con roles ecológicos diferentes 
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tienden a coexistir en una zona, y estas especies pueden ser encontradas en diferentes 

proporciones en diferentes localidades, como se pudo apreciar en el análisis multivariado. 

7.4 Potencial funcional de bacterias y hongos 

Se analizó las posibles funciones que cumplen los microrganismos hallados en este estudio, en 

bacterias la quimioheterotrofia y lo relacionado con el ciclo del nitrógeno son las predicciones 

funcionales más abundantes, esta primera se encontró en mayor abundancia en la zona de 

muestreo con mayor altitud (PDU) y se encuentra relacionada con los phyla más representativo 

Acidobacteriota y sus géneros Edaphobacter, Acidicapsa, Candidatus Koribacter y Granulicella, 

en este mismo sentido Rhodoplanes, Acinetobacter, Pedomicrobium, Burkholderia, 

Pseudomonas y Reyranella con Proteobacteria, el cual también fue relacionado directamente 

con los procesos del ciclo biogeoquímico del nitrógeno. 

Resultados similares fueron reportados por (Sansupa et al., 2021), donde evaluaron bacterias 

presentes en sistemas acuáticos, suelos agrícolas y de bosque a través de secuenciación 

Illumina del gen 16S y encontraron que las funciones predominantes en todas las muestras 

pertenecían a la quimioheterotrofia seguida de la quimioheterotrofia aeróbica, y también 

asociadas a la fijación de nitrógeno, como también se presentó en un estudio realizado en 

bosques de la amazonia brasileña (Merloti et al., 2019).  

Además, existe una relación entre la quimioheterotrofia y el ciclo del nitrógeno a través del 

proceso de nitrificación llevado a cabo por dos géneros de bacterias: Nitrosomonas y Nitrobacter 

que se encuentran presentes en este estudio en abundancia bajas, también se puede presentar 

que las bacterias nitrificantes son quimioheterotróficas y utilizan compuestos orgánicos como 

fuente de carbono y energía.  

Así mismo, los hongos poseen potenciales funciones relacionadas con gremios ecológicos, 

donde se asoció los dos phyla más abundantes, para entender cuáles son sus aportes 

funcionales a los ecosistemas, Ascomycota presentó predicciones con altas abundancias 

relacionadas actividad patogénica tanto en animales como en plantas, otros son endófitos, lo que 

significa que viven dentro de las plantas sin causar daño aparente.  

Los ascomicetos también pueden ser saprofitos, obteniendo nutrientes de materiales orgánicos 

en descomposición, y algunos son epífitos, que crecen sobre la superficie de otros organismos 

vivos. siendo un grupo diverso con diferentes relaciones ecológicas y funciones en los 
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ecosistemas, mismas que se presentaron en Basidiomycota a diferencia que en este se cuenta 

con funciones de liquenización y actividad ectomicorrízica. 

Estudios desarrollados en suelos forestales, relacionan estas funciones directamente con hongos 

que se encuentran en constante interacción con las raíces de los árboles de los bosques 

subtropicales chinos (Chen et al., 2019) lo que se asocia con la degradación y transformación de 

minerales a través de la producción de ácidos orgánicos y enzimas hidrolíticas (M. Molina et al., 

2005), y actividades simbióticas con las raíces de las plantas (Sánchez de Prager, 2018); así 

mismo se asoció las asignaciones las muestras de suelos obtenidas para las localidades de LS 

y Yt, ya que estas contaron con mayores abundancias en relación a las demás, permitiendo inferir 

que sus condiciones ambientales favorecen los procesos, como por ejemplo lo exponen Ni y 

colaboradores (2018), en un estudio aplicado a comunidades fúngicas a lo largo de un gradiente 

de elevación que los hongos que se encuentran en altitudes más bajas podrían tener un mayor 

potencial para la liquenización debido a las condiciones más húmedas y cálidas, mientras que 

los que se encuentran en altitudes más altas pueden tender a un mayor potencial para la actividad 

ectomicorrízica debido a la menor competencia y la mayor disponibilidad de nutrientes. 

A pesar de poseer dicha información, los datos en términos de asignación funcional son bajos, 

como sucede en este estudio, donde se logró la asignación de poco más del 20% de la 

información resultante del proceso de secuenciación para bacterias y del 35% para hongos, a 

causa de que la técnica de metabarcoding se caracteriza por amplificar un solo gen, ya sea para 

este caso 16S o ITS, por lo cual es limitante a la hora de determinar con exactitud las anotaciones 

funcionales de los microorganismos además que las tecnologías de nueva generación son 

relativamente jóvenes, y las bases de datos se encuentran en constante alimentación de 

información. 

.
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8. Conclusiones 

• La comunidad microbiana estuvo conformada por 35 phyla, dominada por los phyla 

Acidobacteriota predominante en las localidades de BD y PDU, seguido de Proteobacteria 

que se distribuyó uniformemente en todas las localidades y estos a su vez influyeron en 

la riqueza de géneros. Mientras los hongos tuvieron 7 phyla, de los cuales los más 

representativos fueron Ascomycota predominante en PDU, y Basidiomycota más 

abundante en LS. 

 

• La diversidad alfa demostró alta riqueza de hongos y bacterias en todas las zonas 

muestreadas, a su vez la diversidad beta corroboró la variabilidad ecosistémica entre las 

localidades ya que los resultados obtenidos correspondieron con las localidades 

evaluadas; en este mismo sentido las localidades que albergan la mayor abundancia de 

microorganismos únicos y/o diferentes son LS y Yt. 

 

• El gradiente altitudinal implico diferencias significativas en los parámetros de análisis 

fisicoquímicos que se asocian a la presencia de los microorganismos y su relación con 

las funciones ecosistémicas, ya que se pudo inferir por ejemplo que los valores elevados 

de Fe en las localidades más altas (BD y PDU) estuvo influenciado por los suelos 

fuertemente ácidos, la alta abundancia de Acidobacteriota y Archaeorhizomyces y la 

elevación. Comportamiento similar se observó en la LS y la saturación de Na, que se 

atribuyeron a ser una zona inundable en interacción con el phylum Gemmatimonadota. 

 

• El comportamiento de la composición de los microorganismos en este estudio al igual que 

lo reportado por Fierer et al, en el 2011 en Perú y Kerfahi et al, en el 2021 en Japón, no 

muestran una influencia clara del gradiente altitudinal sobre la presencia de los hongos y 

bacterias. 
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• Los potenciales funcionales más abundantes para bacterias fueron quimioheterotrofia y 

lo relacionado con el ciclo del nitrógeno mientras para hongos los gremios ecológicos más 

abundantes fueron los relacionados con actividad patogénica tanto en animales como en 

plantas, endofitismo, saprofitismo y epifitos, sin embargo, se observó dos predicciones 

funcionales, liquenización y actividad ectomicorrízica exclusivas en este estudio para 

Basidiomycota 
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Anexo A: Permisos otorgados para la toma de muestras ambientales 
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Anexo B: Análisis de estadística descriptiva para todos los resultados 
fisicoquímicos. 

Localidad pH CE MO N CO P S CICE B Ca Mg K Na Fe Cu Mn Zn DA 

Media 

LS 6,17 2,7 3,29 1,91 0,16 20,2 272 21,6 0,298 10,1 10,1 0,2 1,24 130 13,7 9,92 1,76 0,96 

Yt 5,47 1,34 13,3 7,71 0,66 7,93 11,2 14,7 0,182 10 3,58 0,2 0,278 81,5 2,71 13,8 1,7 0,50 

BD 4,37 0,7 10,1 5,87 0,5 2,86 8,26 4,45 0,137 0,49 0,28 0,1 0,14 269 1,63 5,62 2,8 0,65 

PDU 4,5 0,3 23,4 13,6 1,17 6,03 11,5 9,68 0,27 0,47 0,44 0,2 0,143 805 1,07 1,7 6,57 0,68 

Desviación 
estándar 

LS 0,45 0,65 0,67 0,39 0,03 4,09 73,7 3,1 0,135 2,43 0,88 0,07 0,197 48,2 1,14 2,41 0,45 0,10 

Yt 0,48 0,9 5,86 3,4 0,29 6,45 6,4 7,43 0,107 5,43 3,41 0,10 0,413 25,4 4,35 5,2 0,96 0,10 

PDU 0,45 0,11 17,1 9,9 0,85 2,89 2,72 1,97 0,121 0,36 0,28 0,06 0,00756 748 0,22 1,35 3,12 0,09 

BD 0,23 0,29 1,52 0,88 0,07 1,24 2,4 1,35 0,0158 0,26 0,07 0,04 0 214 0,93 6,83 1,37 0,11 

Varianza 

LS 0,21 0,42 0,45 0,15 0 16,7 5432 9,6 0,0183 5,88 0,77 0,005 0,0389 2326 1,31 5,81 0,21 0,01 

Yt 0,23 0,82 34,4 11,6 0,09 41,6 40,9 55,2 0,0115 29,5 11,6 0,009 0,171 645 18,9 27 0,93 0,01 

BD 0,05 0,08 2,32 0,78 0,01 1,54 5,75 1,83 2,50E-04 0,07 0,01 0,002 0 45742 0,86 46,7 1,87 0,01 

PDU 0,2 0,01 291 98,1 0,73 8,36 7,41 3,88 0,0146 0,13 0,08 0,003 5,71E-05 559574 0,05 1,82 9,75 0,01 

Mínimo 

LS 5,54 2,15 2,59 1,5 0,13 15,9 205 18,5 0,14 8,17 9,04 0,13 1,01 73,8 11,6 7,35 0,99 0,72 

Yt 4,94 0,72 3,12 1,81 0,16 5,16 6,1 6,85 0,12 3,98 1,06 0,17 0,14 35,6 0,99 7,67 0,99 0,4 

BD 4,04 0,41 7,71 4,47 0,4 1,77 5,46 2,35 0,12 0,22 0,2 0,09 0,14 96,8 0,99 1,26 1,19 0,47 

PDU 3,88 0,2 11,7 6,81 0,59 3,71 9,38 7,88 0,12 0,21 0,23 0,1 0,14 105 0,99 0,03 1,8 0,51 

Máximo 

LS 6,98 3,71 4,65 2,7 0,23 28,4 434 27,9 0,49 14,8 11,3 0,37 1,64 240 15,3 15,1 2,69 1,07 

Yt 6,51 3,6 19,1 11,1 0,95 25,1 22,6 30,9 0,38 23,1 11,3 0,49 1,38 125 14,3 21,4 3,73 0,72 

BD 4,69 1,22 12,5 7,26 0,6 5,69 12,1 5,99 0,17 0,94 0,46 0,22 0,14 735 3,45 19,9 4,72 0,84 

PDU 5,29 0,46 50,9 29,5 2,54 10,6 16,5 12,6 0,43 1,2 0,87 0,25 0,16 1736 1,57 4,35 9,19 0,75 

Shapiro-
Wilk W 

LS 0,94 0,8 0,9 0,9 0,91 0,88 0,847 0,886 0,857 0,79 0,89 0,9 0,921 0,847 0,91 0,9 0,92 0,80 

Yt 0,89 0,68 0,77 0,76 0,76 0,44 0,776 0,847 0,623 0,78 0,69 0,7 0,39 0,967 0,46 0,9 0,78 0,83 

BD 0,87 0,88 0,9 0,9 0,87 0,83 0,905 0,91 0,795 0,88 0,8 0,8 NaN 0,804 0,75 0,68 0,9 0,99 

PDU 0,96 0,87 0,7 0,7 0,7 0,77 0,764 0,766 0,893 0,76 0,72 0,9 0,453 0,784 0,45 0,89 0,8 0,82 

Shapiro-
Wilk p 

LS 0,59 0,02 0,27 0,28 0,29 0,16 0,069 0,183 0,09 0,02 0,18 0,142 0,399 0,069 0,32 0,23 0,39 0,02 

Yt 0,2 < ,001 0,01 0,01 0,01 < ,001 0,011 0,068 < ,001 0,01 < ,001 < ,001 < ,001 0,865 < ,001 0,23 0,01 0,04 

BD 0,12 0,14 0,26 0,27 0,13 0,05 0,285 0,317 0,018 0,17 0,02 0,021 NaN 0,022 0,01 < ,001 0,26 1,00 

PDU 0,78 0,20 0,00 0,00 0,00 0,02 0,02 0,02 0,29 0,02 0,01 0,35 < ,001 0,03 < ,001 0,26 0,04 0,06 
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Anexo C:  Resultado del proceso de control y calidad realizado para bacterias y 
hongos a través de DADA2 y qiime2 

Locatio
n 

Input Filtered 
% of input passed 

filter 
Denoised Merged 

% of input 
merged 

Non-chimeric 
% of input non-

chimeric 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

BD11 32365 188175 27744 143367 85,72 76,19 24740 140391 14014 135788 43,3 72,16 12123 133145 37,46 70,76 

BD13 187531 166148 161888 108517 86,33 65,31 153543 105190 96812 99720 51,62 60,02 76858 97498 40,98 58,68 

BD15 159610 177440 135446 133048 84,86 74,98 128500 129713 86821 125728 54,4 70,86 74240 122787 46,51 69,2 

BD21 186999 172161 159640 128185 85,37 74,46 150691 124588 98873 119707 52,87 69,53 80458 118090 43,03 68,59 

BD22 177341 166785 150595 135067 84,92 80,98 142903 132108 86824 128548 48,96 77,07 71677 124250 40,42 74,5 

BD24 163806 171668 140184 132184 85,58 77 132857 128248 87912 122816 53,67 71,54 73844 120157 45,08 69,99 

BD31 151033 154243 134027 117488 88,74 76,17 124753 114653 84133 111430 55,71 72,24 70099 109096 46,41 70,73 

BD32 161047 155780 136942 101073 85,03 64,88 130281 97910 82431 93886 51,18 60,27 66864 91775 41,52 58,91 

BD35 160066 170329 136068 120334 85,01 70,65 129456 116849 89850 113027 56,13 66,36 78199 112322 48,85 65,94 

LS11 187666 162691 164924 83898 87,88 51,57 152175 78275 95422 71342 50,85 43,85 76688 71022 40,86 43,65 

LS13 162039 167362 142482 115781 87,93 69,18 131942 110132 86499 104059 53,38 62,18 71059 103348 43,85 61,75 

LS15 150805 179574 131679 136790 87,32 76,17 122439 130942 82736 124883 54,86 69,54 63030 124553 41,8 69,36 

LS21 154715 173392 131941 119400 85,28 68,86 121594 114829 73189 107939 47,31 62,25 62281 106851 40,26 61,62 

LS23 162400 180314 138351 107243 85,19 59,48 128392 100716 80572 90603 49,61 50,25 67592 90070 41,62 49,95 

LS25 179110 175997 152824 130687 85,32 74,26 142970 125858 91149 119757 50,89 68,04 77280 119056 43,15 67,65 

LS31 172142 151032 147318 112087 85,58 74,21 137888 106559 88902 100216 51,64 66,35 73224 99510 42,54 65,89 

LS32 169220 178812 144977 131324 85,67 73,44 134972 127018 85727 119696 50,66 66,94 71353 116773 42,17 65,3 

LS34 172307 180914 146053 75701 84,76 41,84 136441 72982 88196 62710 51,19 34,66 73775 61961 42,82 34,25 

PDU11 178873 188283 152633 136795 85,33 72,65 146081 133398 113009 127670 63,18 67,81 89035 125558 49,78 66,69 

PDU12 NA 152897 NA 128312 NA 83,92 NA 127712 NA 125815 NA 82,29 NA 120999 NA 79,14 

PDU13 NA 178538 NA 153880 NA 86,19 NA 153276 NA 151572 NA 84,9 NA 146074 NA 81,82 

PDU14 65921 165409 56655 133422 85,94 80,66 50762 133133 30306 131314 45,97 79,39 25960 130494 39,38 78,89 

PDU15 54691 NA 46919 NA 85,79 NA 42082 NA 24925 NA 45,57 NA 21120 NA 38,62 NA 

PDU21 42897 NA 36746 NA 85,66 NA 32804 NA 19229 NA 44,83 NA 16616 NA 38,73 NA 

PDU22 44040 150190 37959 122828 86,19 81,78 34338 122301 20450 120016 46,44 79,91 17509 111536 39,76 74,26 

PDU23 NA 182168 NA 162437 NA 89,17 NA 161957 NA 159195 NA 87,39 NA 147694 NA 81,08 

PDU24 156745 172225 142133 152360 90,68 88,47 136691 151818 91266 148817 58,23 86,41 70429 142015 44,93 82,46 
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Locatio
n 

Input Filtered 
% of input passed 

filter 
Denoised Merged 

% of input 
merged 

Non-chimeric 
% of input non-

chimeric 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

Bacteria
s 

Hongo
s 

PDU25 176941 NA 159893 NA 90,37 NA 155651 NA 117194 NA 66,23 NA 72477 NA 40,96 NA 

Yt11 162524 161240 142915 120063 87,93 74,46 133819 116546 87640 112388 53,92 69,7 71994 111106 44,3 68,91 

Yt12 158089 182842 138601 119243 87,67 65,22 129068 115069 80309 108670 50,8 59,43 66206 107932 41,88 59,03 

Yt15 162484 182667 142386 141738 87,63 77,59 133481 138299 84082 131103 51,75 71,77 69709 129665 42,9 70,98 

Yt21 181139 177072 159301 123720 87,94 69,87 148816 119927 91367 115910 50,44 65,46 74374 115186 41,06 65,05 

Yt23 167914 156801 147895 126744 88,08 80,83 138463 122837 91393 118971 54,43 75,87 75373 118473 44,89 75,56 

Yt24 189535 154179 166428 116353 87,81 75,47 156457 112315 103881 108028 54,81 70,07 84793 106581 44,74 69,13 

Yt32 158216 151054 139606 119600 88,24 79,18 130966 115350 85250 107200 53,88 70,97 69856 104196 44,15 68,98 

Yt34 157259 156295 138400 104867 88,01 67,1 129991 100696 85719 94192 54,51 60,27 71045 91845 45,18 58,76 

Yt35 159696 184703 140486 142650 87,97 77,23 132115 137867 88438 130752 55,38 70,79 74281 127296 46,51 68,92 

Muestras rayadas hace referencia a las que fueron descartadas conforme a los parámetros de calidad 
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Anexo D:  Curvas de rarefacción. A) Bacterias. C) Hongos 

A B 
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Anexo F:  Información taxonómica de bacterias 

https://drive.google.com/file/d/1zyZ_eHxIeSzPOqjMCgeSnAf06Pp7kGPI/view?usp=sharin

g 

Anexo G:  Información taxonómica de hongos 

https://drive.google.com/file/d/10C-PsUl1rpsrqPxS7I1KIfnNSWpS0gIw/view?usp=sharing 

Anexo H:  Siglas multifactoriales bacterias y hongos 

Sigla 
Microorganismos 

Sigla Plantas 
Bacterias Hongos 

G1 Acidibacter Archaeorhizomyces P1 Rhodospatha 
G2 Acinetobacter Fusarium P2 Pilea 
G3 Bryobacter Leohumicola P3 Beilschmiedia 
G4 Candidatus_Koribacter Mortierella P4 Anthurium 
G5 Candidatus_Solibacter Podospora P5 Indeterminado 6 
G6 Candidatus_Udaeobacter Rhodotorula P6 Pithecellobium 
G7 MND1 Saitozyma P7 Cyathea 
G8 Nitrospira Trechispora P8 Casearia 
G9 Pseudomonas Trichoderma P9 Synedrella 
G10 Bacillus Volutella P10 Ocotea 
G11 Acidothermus Botryoderma P11 Guzmania 
G12 ADurb.Bin063-1 Clavulinopsis P12 Inga 
G13 Anaeromyxobacter Clonostachys P13 Croton 
G14 Bradyrhizobium Glutinomyces P14 Blechnum 

G15 
Burkholderia-Caballeronia-
Paraburkholderia 

Mycoleptodiscus P15 Besleria 

G16 Candidatus_Xiphinematobacter Paraphaeosphaeria P16 Piper 
G17 Ellin6067 Phialemoniopsis P17 Calophyllum 
G18 Gaiella Pochonia P18 Chusquea 
G19 GOUTA6 Ramariopsis P19 Monstera 
G20 Haliangium Sarcodon P20 Nectandra 
G21 HSB_OF53-F07 Torula P21 Asplundias 

G22 Kitasatospora  P22 Clusia 
G23 mle1-7  P23 Palicourea 
G24 Mycobacterium  P24 Prestoea 
G25 oc32  P25 Solanum 
G26 Parabacteroides  P26 Faramea 
G27 Pedomicrobium  P27 Miconia 

G28 Pseudolabrys    
G29 RB41    
G30 Reyranella    
G31 Rhodomicrobium    
G32 Roseburia    
G33 Roseisolibacter    
G34 Sh765B-TzT-35    
G35 Sphingomonas    
G36 Spirochaeta    
G37 Subdoligranulum    
G38 SWB02    
G39 Thiobacillus    

https://drive.google.com/file/d/1zyZ_eHxIeSzPOqjMCgeSnAf06Pp7kGPI/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1zyZ_eHxIeSzPOqjMCgeSnAf06Pp7kGPI/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/10C-PsUl1rpsrqPxS7I1KIfnNSWpS0gIw/view?usp=sharing
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Anexo I:  Asignación funcional de bacterias con 
FAPROTAX 

https://drive.google.com/file/d/1sIF7ukq4h3zgyOPWlNH1wAJuKcVXT_fT/view?usp=shari

ng 

Anexo J:  Asignación funcional de hongos con FUNGuild 

https://drive.google.com/file/d/1bd3vJEa4sCukxGNTA8djaDYwXkbd8xJG/view?usp=shari

ng 

https://drive.google.com/file/d/1sIF7ukq4h3zgyOPWlNH1wAJuKcVXT_fT/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1sIF7ukq4h3zgyOPWlNH1wAJuKcVXT_fT/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1bd3vJEa4sCukxGNTA8djaDYwXkbd8xJG/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1bd3vJEa4sCukxGNTA8djaDYwXkbd8xJG/view?usp=sharing
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