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Resumen 

 

Durante la clasificación de suelo Acrisoles Háplico (Cutanico y Hiperdistrico) los factores 

fisicoquímicos de acidez, condición y contenido orgánico entre otros contribuyen en al alto o 

bajo índice de diversidad microbiana (procariota) de microorganismo no conocidos. Los 

estudios de diversidad microbiana basados en la secuenciación metagenómica del gen ARNr 

16S han revelado que el suelo es un entorno particularmente rico en diversidad procariota con 

comunidades de microorganismo no cultivable que contribuyen a la riqueza de nutrientes y 

caracterización del suelo permitiendo la identificación de nuevos microorganismos procariotas 

de este modo la clasificación de cada suelo y su diversidad dependerá de factores fisicoquímico 

y practica culturales. En Panamá no existen aún estudios sobre la diversidad microbiológica 

asociada a la clasificación de suelos. Para iniciar este análisis se realizó la extracción de ADN 

siguiendo la secuenciación masiva del gen ARNr 16S de muestras de suelo de 4 sitios de la 

provincia de Chiriquí (Boca chica y puerto armuelle), obteniéndose 829,385 secuencias y 

637,269 AVS. 

Se observaron índices de diversidad elevados para las muestras todas las muestras con 

diferencias significativas en muestras de suelo respecto al tipo de suelo y pH. Los análisis 

taxonómicos para todas las muestras mostro bacterias mayor al 50%, como filo mayoritario en 

suelo a WS6, Actinobacteria, Proteobacteria con predominancia de SC72, Actinobacteria, 

Alphaproteobacteria. Y solo una muestra marco presencia del dominio Archaea (ACHD28. - 

Acrisoles Cutanico) con un porcentaje menos a 1%. el Crenarchaeota (especialmente MCG 

(Misceláneo Crenarchaeota con Predominancia de orden pGrfC26 termofilico.  Estos hallazgos, 

constituyen un primer aporte al conocimiento de las diversidades bacterianas en suelos Acrisoles 

Haplico (Cutanico y hiperdistrico) de región en desarrollo intervenida y no intervenida y 

contribuirán al descubrimiento de nuevos microorganismos y prácticas agrícolas sustentables.  
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Abstract 

During the classification of Haplic Acrisols soil (Cutaneous and Hyperdistric) the 

physicochemical factors of acidity, condition and organic content, among others, contribute to 

the high or low index of microbial (prokaryotic) diversity of unknown microorganisms. 

Microbial diversity studies based on metagenomic sequencing of the 16S rRNA gene have 

revealed that the soil is a particularly rich environment in prokaryotic diversity with 

communities of non-cultivable microorganisms that contribute to the richness of nutrients and 

characterization of the soil allowing the identification of new microorganisms. prokaryotes in 

this way the classification of each soil and its diversity will depend on physicochemical factors 

and cultural practices. In Panama there are still no studies on the microbiological diversity 

associated with the classification of soils. To start this analysis, DNA extraction was carried out 

following the massive sequencing of the 16S rRNA gene of soil samples from 4 sites in the 

province of Chiriquí (Boca Chica and Puerto Armuelle), obtaining 829,385 sequences and 

637,269 AVS. 

High diversity indices were observed for all samples with significant differences in soil samples 

regarding soil type and pH. The taxonomic analyzes for all the samples showed bacteria greater 

than 50%, as the majority phylum in soil at WS6, Actinobacteria, Proteobacteria with a 

predominance of SC72, Actinobacteria, Alphaproteobacteria. And only one sample marked the 

presence of the Archaea domain (ACHD28. - Acrisols Cutanico) with a percentage less than 

1%. the Crenarchaeota (especially MCG (Miscellaneous Crenarchaeota with a Predominance of 

the thermophilic pGrfC26 order). These findings constitute a first contribution to the knowledge 

of bacterial diversities in Haplico Acrisol soils (Cutanico and hyperdistrict) of an intervened and 

non-intervened developing region and will contribute to the discovery of new microorganisms 

and sustainable agricultural practices. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

16 

 

Introducción  

El suelo es considerado un espacio heterogéneo definido por sus propiedades físicas, químicas 

y biológicas (Reyes & Valery, 2007).  La superficie suelo en condiciones naturales logra 

desarrollar un equilibrio dinámico entre sus diferentes propiedades, la cual genera las 

condiciones adecuadas para crear un microbioma y microbiota ampliamente diverso siendo 

transformadores y descomponedores de sustratos, entre otros. Todos estos organismos 

establecen relaciones en formas muy variadas y complejas (Nogales, 2005). El estudio de 

clasificación más recientes en Panamá fue el 2010 donde la estadística muestra 12 grupos de 

suelos y sus 23 Clasificadores distintos (Villarreal, et al., 2010). Panamá pertenece al hotspot 

(punto caliente) mesoamericano de biodiversidad (Suzart et al., 2015), la cual lo hace atractivo 

para estudios de biodiversidad). Dentro de estos y objeto de este estudio, el suelo Acrisol tiene 

un clasificador principal llamado Haplico el cual se divide en dos clasificadores suplementarios: 

Hyperdystric y cutanic, los cuales están distribuidos en la provincia de Chiriquí (Panama). Este 

tipo de suelos se caracterizan en general por presentar elevada acidez y alta saturación de 

aluminio, lo que incrementa la actividad de los microorganismos encargados de la 

mineralización de la materia orgánica del suelo y, debido a ello, aumenta la disponibilidad de 

nitrógeno, fósforo, azufre y boro (Sadeghian, 2016), entre otros.  

Es de gran importancia estudiar la abundancia y diversidad de microorganismos procariotas en 

suelo ya que esto nos lleva al descubrimiento de nuevos microorganismos, las comunidades 

presentes y las interacciones entre estos microorganismos. Además, el suelo constituye una de 

las fuentes más importantes de diversidad microbiana y por lo tanto un reservorio de genes 

noveles con potencial biotecnológico. En un gramo de suelo forestal se estima 4 x 107 células 

procariotas (Richter, 1995). Anteriormente la caracterización de la diversidad microbiana estaba 

restringida a aquellos microorganismos cultivables, sin embargo, con el advenimiento de la 

metagenómica ha sido posible determinar las comunidades microbianas presentes en el suelo 

aún de aquellos microorganismos que no son cultivables. 

La secuenciación metagenómica ofrece muchas ventajas al estudiar la diversidad microbiana, 

incluido el potencial de proporcionar información sobre la distribución ecológica de múltiples 

familias de genes simultáneamente. Los datos metagenómicos también permiten muestrear una 

amplia diversidad de genes a la vez, en lugar de centrarse en uno. Al respecto conviene decir 

que los datos metagenómicos pues puede proporcionar información sobre la ecología y la 
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evolución microbianas. Estudios previos de diversidad microbiana utilizando datos 

metagenómicos generalmente han cuantificado la estructura de ensamblajes microbianos 

agrupando secuencias metagenómicas en grupos taxonómica o funcionalmente similares 

basados en la similitud general de secuencia, o en genes marcadores únicos, tal como el gen 16S 

SSU-rRNA (el gen rRNA de la subunidad ribosomal pequeña 16S) (Woese & Fox, 1977, Daniel, 

2005). En los últimos años ha habido avances significativos en el desarrollo estadístico de la 

diversidad filogenética para cuantificar la importancia relativa de procesos como la dispersión, 

la competencia y el filtrado ambiental en la configuración estructural de la comunidad 

microbiana (Woese & Fox, 1977). 

En esta investigación se determinó la diversidad Procariota y la correlación de estas mismas con 

los factores fisicoquímico que permiten predecir la abundancia del índice de diversidad alfa, 

beta obtenida y la diferencia significativa cualitativa y cuantitativa en los mismos de dos tipos 

de suelos Acrisoles Háplico cutanico y Acrisoles Háplico hiperdistrico,  

Se inicio el análisis de esa diversidad aplicando, métodos de metagenómicos (que incluye 

colecta y extracción de ADN, análisis fisicoquímico a escala de laboratorio a escala) y 

bioinformáticos con Qiime2 la cual proporciona las condiciones óptimas de empleo para la 

obtención resultados de calidad diferenciada para estudiar el microbiota de suelo, mediante la 

secuenciación de biblioteca de la región:  

16S Amplicon PCR Forward Primer =  

5'TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG 16S 

Amplicon PCR Reverse Primer = 

5'GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTAATC

C del gen ARNr. Qiime2 permite determinar así posibles relaciones entre los índices de 

diversidad alfa y beta obtenida y los parámetros fisicoquímicos presentes en este tipo de suelo 

generando información no existente sobre las bacterias presentes en este tipo de suelos en 

Panamá.  Esto nos permite generar información básica de gran utilidad para la caracterización 

de la diversidad microbiana en otros tipos de suelos.  Además, con las muestras obtenidas se 

pueden confeccionar bibliotecas genómicas para la búsqueda de genes de interés entre los que 

se incluyen genes que codifican para antibióticos, enzimas de interés industrial como lipasas, 

celulasas entre otros.  La selección de bibliotecas de suelos metagenómico, son especialmente 

con enfoques basados en la actividad metabólica y esto ha llevado a la identificación de varias 
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biomoléculas novedosas, que incluyen enzimas y antibióticos de importancia médica e 

industrial.  
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Capítulo I 

 

Revisión Bibliográfica 
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Definición de suelo 

 

El suelo es considerado un espacio heterogéneo definido por sus propiedades físicas, químicas 

y sus diferentes atributos, lo que genera las condiciones adecuadas para una diversidad de 

organismos transformadores y descomponedores de sustratos. El suelo es una mezcla compleja 

de organismos vivos, materia orgánica, minerales, agua y aire. En general, se considera que el 

microbiota del suelo, conformada principalmente por bacterias y hongos, juega un papel 

importante en la fertilidad, reciclaje de nutrientes, evolución, estructura y conservación de este 

(Reyes & Alexis Valery, 2007).  

El suelo se compone de partículas orgánicas, de materias vegetales y animales, descompuestas 

que provienen de plantas y animales vivos; partículas minerales tales como arena, arcilla, 

piedras o grava que, alguna vez, fueron parte de rocas mayores. 

Según su textura, estructura y consistencia, los diversos tipos de suelos retienen mayor o menor 

cantidad de agua y aire. Todos los suelos están comprendidos en dos categorías principales: los 

suelos minerales y los suelos orgánicos. Los suelos minerales provienen de una roca madre 

denominada material de partida. Se forman con el tiempo al quebrarse el material de partida por 

diversos procesos físicos, químicos y biológicos ocasionados por el clima, el drenaje, la 

lixiviación, la erosión, la vegetación y los organismos vivos. Esto se denomina meteorización. 

Por ejemplo, las altas temperaturas del suelo rompen las piedras en fragmentos menores 

mediante el calentamiento y enfriamiento. El material de partida se reduce gradualmente a 

partículas; las superficies mayores entran en contacto con el agua y cambia la composición 

química de los minerales presentes. Las sustancias químicas solubles son arrastradas o se 

lixivian, hacia las capas más profundas del suelo, mientras los elementos menos solubles 

permanecen en las capas superiores del suelo. Continúa el proceso de meteorización 

(desintegración o ruptura en la roca, sin afectar a su composición química o mineralógica.) y 

con el tiempo se forman suelos minerales como los que conocemos hoy. 

La formación de los suelos comienza con el proceso de meteorización originando horizontes 

que son capas que caracterizan a cada tipo de suelo. Al igual que existen muchos tipos y 

variaciones de suelo, también hay variaciones en las capas horizontales que son típicas de todos 



 

21 

 

los suelos. Las capas de suelo tienden a variar de un lugar a otro en el número, grosor individual, 

color, y características físicas y químicas. 

Las capas principales del suelo y el subsuelo de los suelos minerales) se subdividen en capas 

más delgadas llamadas horizontes dominantes que a su vez se pueden tener sub-horizontes. 

Las propiedades físicas de los estratos del suelo, desde la superficie del terreno hasta una 

profundidad de unos 1.5 - 2 metros o, en ocasiones, a mayor profundidad, se ven afectadas por 

los cambios en el contenido de agua y la temperatura según la estación, y por diversos agentes 

biológicos como raíces, gusanos, insectos y bacterias. Lo que permite diferenciar los horizontes 

en el suelo 

La parte superior del suelo mineral, el horizonte dominante A, está sometida a los efectos 

mecánicos de la meteorización y a la pérdida de algunos de sus elementos debido a la lixiviación. 

En la parte inferior del estrato del suelo, el horizonte dominante B, se precipitan y acumulan 

algunas de las sustancias lixiviadas de la parte superior. (Figura, 1) 

Debajo del horizonte dominante B, la naturaleza del suelo se determina por el tipo de roca madre 

del que se formó, la manera en que se depositó y por hechos geológicos ulteriores. 

 

 

Figura 1. Horizontes Del Suelo son las distintas capas que componen al suelo sobre el que 

habitan los seres vivos de la biosfera, es decir, a la capa superficial de la tierra. Algunos 

lugares tienen pocas de estas capas, mientras que otros tienen muchas, todas con colores, 

texturas y propiedades físicas y químicas diferentes. Horizonte A: zona de lixiviación, 

horizonte B: Zona de Acumulación, horizonte C: material parental. (Anon., Jorge L. 

Tamyo) 
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Este puede tener cualquier color, edad, ser muy poco profundo o profundo, y consiste 

principalmente en una mezcla estructurada de arena, limo y arcilla (inorgánicos), rocas y 

material orgánico (vivo y muerto) (Hartemink, 2016). Cada suelo está formado por procesos 

pedogénicos (consisten en una serie de reacciones y redistribuciones de materia, de tal forma 

que un material originario sufre una progresiva diferenciación de horizontes y modifica su grado 

de organización ¨obtiene estructura¨) que son bióticos y abióticos (Targulian & Krasilnikov, 

2007).  

Biodiversidad de Suelo 

El convenio sobre la diversidad biológica define la diversidad biológica como “la variabilidad 

entre los organismos vivos de todas las fuentes, incluidos, entre otros, los ecosistemas terrestres, 

marinos, otros ecosistemas acuáticos y los complejos ecológicos que forman parte; esto incluye 

la diversidad dentro de las especies, entre especies y de ecosistemas ”(CDB, 1992, Artículo 2)  

El concepto se usa convencionalmente en un sentido taxonómico y denota el número de especies 

distintas, pero puede extenderse para abarcar diversidad genética, fenotípica (expresada), 

funcional, estructural o trófica. Se acepta que la biomasa total bajo tierra iguala o potencialmente 

excede la biomasa aérea. Y aunque la biodiversidad en el suelo supera a la de otros sistemas 

terrestres en órdenes de magnitud, particularmente a escala microbiana, sigue estando 

notablemente infravalorada (FAO, et al., 2020) 

Los suelos se consideran uno de los hábitats con mayor diversidad biológica de la tierra. Se ha 

estimado que 1 gramo de suelo contiene hasta mil millones de células bacterianas, que 

comprenden decenas de miles de taxones. 

Los suelos son uno de los principales reservorios globales de biodiversidad, más del 40% de los 

organismos vivos en los ecosistemas terrestres están asociados durante su ciclo de vida 

directamente con los suelos (Decaëns et al., 2006). De hecho, los suelos son uno de los 

principales reservorios mundiales de biodiversidad (Bardgett y van der Putten, 2014; Carey, 

2016). Este reservorio incluye bacterias y arqueas, hongos, protistas y muchos más eucariotas, 

como nematodos, ácaros oribátidos, ciempiés y milpiés, enquitreidos, tardígrados, colémbolos, 

hormigas, escarabajos terrestres y lombrices de tierra (Zhang, 2013; Stork, 2018; Coleman y 

Whittman), 2005). El suelo es un sistema complejo y heterogéneo, que comprende agregados 

organominerales de diferentes tamaños y componentes orgánicos, que crea hábitats para la 

biodiversidad en múltiples escalas espaciales; la diversidad en la composición del hábitat con 
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poros de diferentes tamaños llenos de aire y / o agua permite que un número increíble de taxones 

de diferentes tamaños y ecología lo habiten (Andre, Ducarme y Lebrun, 2002). Las comunidades 

de suelo son sistemas jerárquicos donde varios tipos de organismos habitan volúmenes de suelo 

críticamente diferentes. Esto incluye la película de agua de un micrómetro de espesor alrededor 

de las partículas del suelo que albergan organismos acuáticos como bacterias, protistas, 

nemátodos y tardígrados (la microfauna), el espacio poroso lleno de aire para los animales del 

suelo entre 100 μm y 2 mm de ancho (la mesofauna), los puntos calientes de nutrientes y otros 

recursos alrededor de las raíces de las plantas para los microorganismos, y la macrofauna y 

megafauna que perciben el suelo como un todo en el que hacen pasajes que pueden penetrar 

todos los horizontes del suelo a través de volúmenes significativos de suelo (Pokarzhevskii et 

al. ., 2003). La principal fuerza impulsora de la gran diversidad de animales del suelo es este 

fraccionamiento del tamaño corporal, pero también su diferenciación funcional. Una variedad 

de nichos ecológicos en el suelo, tanto en términos de tamaño como en la gama de recursos 

proporcionados, conduce a una diferenciación funcional significativa de los organismos del 

suelo. 

Las comunidades bacterianas del suelo afectan directamente la estructura y funcionalidad del 

suelo a través de varios mecanismos. Como parte de su ciclo de vida, muchas bacterias del suelo 

secretan sustancias poliméricas extracelulares (EPS) que unen las partículas del suelo y mejoran 

la agregación del suelo. Esto mejora la porosidad del suelo, la capacidad de retención de agua, 

la aireación y la penetración de las raíces de las plantas (Costa et al., 2018). Las bacterias 

generalmente tienen una alta tasa de crecimiento con un tiempo de generación muy corto y 

compiten por los mismos recursos en el suelo (Madigan et al., 2015). En un suelo sano y sin 

perturbaciones, las bacterias no patógenas suelen superar a las patógenas (Lowenfels y Lewis, 

2010). Además, las bacterias actinomicetos (por ejemplo, estreptomicetos) secretan antibióticos 

que matan o inhiben el crecimiento de patógenos vegetales, proporcionando un ambiente 

saludable para el crecimiento de las plantas (Bhatti et al., 2017). 

Los suelos son un reservorio clave de la biodiversidad global, que abarca desde 

microorganismos hasta flora y fauna. Esta biodiversidad tiene un papel fundamental en el apoyo 

a las funciones del suelo y, por lo tanto, a los bienes y servicios del ecosistema asociados con 

los suelos. Por tanto, es necesario mantener la biodiversidad del suelo para salvaguardar estas 

funciones. La biodiversidad del suelo consiste en la variedad de vida subterránea, desde los 
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genes y las especies hasta las comunidades que forman, así como los complejos ecológicos a los 

que contribuyen y a los que pertenecen, desde los microhábitats del suelo hasta los paisajes. 

Estos constituyen diversas funciones que incluyen la producción de biomasa, almacenamiento, 

filtrado y transformación de nutrientes, sustancias y agua, reserva de biodiversidad, física y 

entorno cultural, fuente de materias primas, actuando como reserva de carbono, archivo del 

patrimonio geológico y cultural (McBratney, et al., 2014).  

 

La Guía para la descripción de suelos (FAO, 2006) debe seguirse cuando se describe el suelo y 

sus características. Es posible hacer una clasificación preliminar en campo utilizando todas las 

propiedades y características observables o fácilmente medibles en el suelo y en el terreno 

asociado. Sin embargo, la clasificación final puede hacerse solo cuando se dispone de datos 

analíticos físicoquímicos (anexo1) (Van Reeuwijk, 2002, IUSS Working group WRB, 2014).  

La combinación descrita de horizontes, propiedades y materiales de diagnóstico se compara con 

la Guía WRB con el fin de asignar al suelo el Grupo de Suelo de Referencia (GSR) apropiado 

y que permite en adición designar los calificadores primarios y secundarios de los suelos según 

la Base referencial mundial del recurso suelo 2014 (IUSS Working group WRB, 2014).   

Suelos de Panamá 

Panamá es una franja de tierra angosta orientada de oeste a este y es bañada en sus costas por el 

mar Caribe y el océano Pacífico, que se ubica en extremo del istmo centroamericano, entre los 

7º 12' 07” y 9º 38' 46” de Latitud norte y entre los 77º 09' 24” y 80º 03' 07” de Longitud oeste. 

Limita al oeste con la República de Costa Rica y al este con la República de Colombia, al norte 

con el ccéano Atlántico (mar Caribe) y al sur con el Pacífico. La superficie total del país es de 

75,517 kilómetros cuadrados. En algunas regiones de Panamá encontramos suelos fértiles como 

los de Volcán, Cerro Punta y Boquete. Existen algunos suelos no fértiles pero que con nutrientes 

y abonos los hacen aptos para la agricultura; estos los encontramos en Colón, Chorrera, 

Santiago. Suelo de origen volcánico: se localiza en las tierras altas de Chiriquí, son propios para 

la agricultura (Josefina Gaitán, 2021). 
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El mapa de clasificación de suelos de Panamá, la base de datos recopilada y el atlas de suelos 

de Latinoamérica y el Caribe, constituyen un valioso aporte para la planificación, uso y manejo 

del suelo, de acuerdo con sus propiedades fisicoquímicas en una determinada región del país 

que agrupa a los suelos en 12 grupos diferentes y 23 unidades  ) y que permiten establecer la 

equivalencia de los diferentes órdenes, según el Soil Taxonomy, con el World Reference Base 

of Soil Resources (WRB (Villarreal, et al., 2010). (Figuras, 2) Tipo de suelo según su 

abreviatura. Códigos recomendados por (FAO, 2006 - IUSS Working group WRB, 2014). 

Anexo 4 

 

Figura 2. 12 grupos de suelos y sus 23 Clasificadores distintos según (Villarreal, et al., 

2010) en Panamá: Mapa de clasificación de suelos de Panamá utilizando el sistema WRB 

2010. Los códigos de abreviaturas y colores representativos recomendados nos permiten 

establecer la equivalencia de los diferentes órdenes, según el Soil Taxonomy, con el 

World Reference Base of Soil Resources (WRB).  
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Características de los suelos Acrisoles Haplico 
Los acrisoles presentan un marcado horizonte de acumulación de arcilla y una baja saturación 

de bases (menor al 50%); los más abundantes son acrisoles órticos, férricos y gleicos. Haplic 

(ha) (del griego haplous, simple): que tiene una expresión típica de ciertos rasgos (típica en el 

sentido de que no hay una caracterización adicional o significativa); se usa sólo si no aplica 

ninguno de los calificadores previos. 

La mayoría de los Acrisoles tienen una capa fina, marrón, horizonte superficial argico, 

particularmente en regiones con pronunciado horizonte seco; Los colores más oscuros se 

encuentran donde el anegamiento (periódico) retarda la mineralización de la materia orgánica 

del suelo. El subyacente El horizonte subsuperficial álbico tiene elementos de estructura 

débilmente desarrollados y puede incluso ser masivo; Normalmente es de blanquecino a 

amarillo y se superpone a un color más fuerte de amarillo a rojo árgico. Estos suelos contienen 

pocos minerales resistentes en la interperie. Los contenidos de óxidos de Fe, Al y Ti son 

comparables a otros suelos como los Ferralsoles; el SiO2, Al2, O3 en proporciones menos de 2.  

Los suelos acrisoles bajo una cubierta forestal protectora son superficiales porosos. Si se tala el 

bosque, el valioso horizonte A se degrada y se pierde la cual provoca una corteza de superficie 

dura. La corteza permite una penetración insuficiente de agua durante las lluvias con una erosión 

devastadora de la superficie (baja estabilidad de la estructura) como una inevitable consecuencia 

(Calderón Sáenz, 2016). Muchos Acrisoles en posiciones bajas del paisaje muestran signos de 

saturación de agua periódica; suelos horizontes superficiales son casi negros mientras que los 

colores de la matriz son cercanos al blanco en el horizonte álbico eluvial. 

La mayoría de los Acrisoles tienen una microestructura débil y una macroestructura masiva, 

especialmente en la superficie y suelo subterráneo poco profundo que se ha empobrecido de 

sesquióxidos. Enlace entre sesquióxidos y las arcillas de baja actividad cargadas negativamente 

son menos fuertes que en los Ferralsoles. En consecuencia, la proporción de agua la 'arcilla 

natural' dispersable sobre la 'arcilla total' es más alta que en Ferralsoles. 

Los acrisoles tienen malas propiedades químicas. Los niveles de nutrientes de las plantas son 

bajos y la toxicidad del aluminio y la absorción tiene fuertes limitaciones. Como la actividad 

biológica es baja en Acrisoles, la regeneración natural, por ejemplo, del suelo superficial que 

fue degradado por operaciones mecánicas, es muy lento. (Madigan et al., 2015; Wang et al., 

2017). 
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La preservación de la superficie del suelo con su materia orgánica es de suma importancia para 

la agricultura en Acrisoles. La limpieza mecánica de los bosques naturales con la extracción de 

raíces y relleno posterior de agujeros con material superficial puede producir tierra inadecuada 

para la agricultura, por altos niveles tóxicos de aluminio del antiguo subsuelo. Sistemas de 

cultivo adaptados tras una fertilización completa y generosa, así como un manejo cuidadoso son 

requeridos si se desea practicar una agricultura sedentaria (es decir anual o con décadas de 

descanso) sobre los Acrisoles.   

Se recomienda la agroforestación como alternativa al cultivo itinerante para proteger el suelo y 

lograr rendimientos más altos sin requerir insumos caros. La agricultura de bajos insumos sobre 

Acrisoles no es muy rentable. Cultivos comerciales poco exigentes y ácido-tolerantes como la 

piña, el anacardo, el té y el caucho se pueden cultivar con cierto éxito. Áreas crecientes de 

Acrisoles están plantadas con palma de aceite (por ejemplo, en Malasia y Sumatra). Grandes 

áreas de Acrisoles están bajo bosque, desde la selva alta y densa hasta bosques abiertos. La 

mayor parte de las raíces de los árboles se concentran en el horizonte superficial de humus y 

sólo unas pocas raíces se extienden hacia abajo en el suelo subsuperficial. Los Acrisoles son 

adecuados para la producción de cultivos de riego y de secano sólo después de encalado y 

fertilización completa. La rotación de cultivos anuales con pasturas mejoradas mantiene el 

contenido de materia orgánica. 

En América del Sur, Acrisoles también se encuentran debajo de la savana. Los Acrisoles son 

adecuados para la producción de cultivos de secano y regadío únicamente después del encalado 

y la fertilización completa. -La rotación de cultivos anuales con pastos mejorados mantiene el 

contenido de materia orgánica (Medina et al., 2008)  

Actividad bacteriana en el suelo  

Las bacterias se encuentran en todos los entornos de la tierra, desde fuentes termales y 

respiraderos oceánicos de aguas profundas hasta la atmósfera y la nieve ártica. También 

colonizan en los cuerpos de otros organismos, como plantas, animales y humanos, como 

patógenos, simbiontes o simplemente formando una comunidad comensal. Se estima que la 

tierra alberga aproximadamente 2,5 × 1030 células. El contenido colectivo de carbono de todas 

estas células bacterianas es comparable al de todas las plantas de la tierra, y su contenido total 

de nitrógeno y fósforo es mucho mayor que el de toda la vegetación (Madigan et al., 2015; Wang 

et al., 2017), lo que convierte a estos microorganismos en la principal fuente de nutrientes 
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indispensables para la vida. Desde una perspectiva funcional, las bacterias se clasifican en tres 

grupos principales: fotoautótrofas como las cianobacterias que utilizan el CO2 atmosférico como 

fuente de carbono y fijan el CO2 utilizando energía luminosa, produciendo compuestos 

orgánicos que pueden ser utilizados por otros organismos (similar a la fotosíntesis de las 

plantas); quimioautótrofos o quimiolitótrofos que utilizan el CO2 atmosférico como fuente de 

carbono (similar a los fotoautótrofos), pero obtienen energía de la oxidación de compuestos 

inorgánicos como amoniaco, hierro y azufre, y utilizan esta energía para la fijación de CO2 y la 

producción de compuestos orgánicos; y heterótrofos o quimioorganótrofos que utilizan 

materiales orgánicos como fuente de energía y de carbono (similar a los animales) (Madigan et 

al., 2015; Graham et al., 2016). 

En los ecosistemas terrestres, la heterotrofia se considera el modo trófico dominante en el que 

las bacterias tienden a prevalecer en las capas basales de las redes tróficas (Steffan y Dharampal, 

2018). Estos distintos grupos tróficos están estrechamente vinculados con plantas y animales a 

través de asociaciones simbióticas o parasitarias, o como descomponedores (Steffan et al., 

2015). Por ejemplo, a escala local, algunos de los controles dominantes sobre la composición 

de la comunidad bacteriana y sus actividades son el tipo de planta y la calidad de la hojarasca 

(Myers et al., 2012; Sun et al., 2014; Jankowski, Schindler y Horner-Devine, 2014). Las 

bacterias, como los principales heterótrofos del suelo, desempeñan un papel clave en las 

transformaciones del carbono y el ciclo de los nutrientes, mejorando la fertilidad del suelo. 

También pueden regular la estructura del suelo y crear entornos de suelo saludables para 

proteger a las plantas de agentes patógenos y aumentar el rendimiento de los cultivos (Sylvia et 

al., 2005). Transformaciones de carbono: una gran parte de la biomasa vegetal (caída al suelo y 

no consumida por herbívoros) y otra biomasa viva del suelo es diseminada por detritívoros 

invertebrados y microorganismos a través de las redes tróficas (Moore y de Ruiter, 2012; Paul, 

2016). Además de descomponer los detritos vegetales en el suelo, liberando elementos 

esenciales para el crecimiento de las plantas, muchas bacterias pueden transformar diferentes 

tipos de hidrocarburos saturados y aromáticos como el aceite y los químicos / pesticidas 

sintéticos (Brzeszcz y Kaszycki, 2018). Las bacterias del suelo juntas como consorcios 

sintróficos juegan un papel importante en la descomposición de los contaminantes ambientales 

y la circulación de compuestos recalcitrantes complejos a través de la red alimentaria (Madigan 

et al., 2015). Por lo tanto, tienen el potencial de ser utilizados para la biorremediación de los 
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ecosistemas contaminados (Dong y Lu, 2012). Ciclo de nutrientes: el flujo de energía y 

nutrientes dentro de un ecosistema se produce en una amplia gama de escalas y niveles tróficos, 

desde la superficie hasta el subsuelo, que definen la jerarquía de las redes tróficas (Steffan et al., 

2015). La actividad en un nivel trófico podría influir en el proceso que ocurre en otros niveles 

tróficos (Wollrab et al., 2012). El correcto funcionamiento de las redes tróficas depende en gran 

medida del ciclo de los nutrientes, y las bacterias son los principales motores de dicha 

renovación de sustancias y ciclos biogeoquímicos en la Tierra (Graham et al., 2016). Mientras 

que los quimioorganótrofos como descomponedores se caracterizan por su capacidad para 

mineralizar los compuestos orgánicos y el ciclo del carbono, los quimio-trofos obtienen su 

energía de compuestos inorgánicos y son impulsores clave del ciclo de azufre, nitrógeno, hierro 

y otros elementos transformando los compuestos inorgánicos en formas utilizables por las 

plantas. (Ingham, 2009; Madigan et al., 2015). Las bacterias influyen enormemente en la 

fertilidad del suelo en diferentes tipos de ecosistemas, y su diversidad funcional es la clave para 

el mantenimiento de la biodiversidad del suelo, la estabilidad de las redes tróficas y el 

funcionamiento del ecosistema (Li et al., 2019; Graham et al., 2016). 

El nitrógeno se considera a menudo como uno de los factores de crecimiento limitantes en el 

suelo para el establecimiento y desarrollo de plantas (Ågren et al., 2012). Las bacterias fijadoras 

de nitrógeno simbióticas y de vida libre (no simbióticas), que se encuentran en la mayoría de 

los tipos de suelos (no perturbados), pueden convertir nitrógeno a amoníaco, que los nitrificantes 

convierten en nitrato que es fácilmente asimilado por las plantas (Orr et al., 2011; Mus et al., 

2016). Los entornos del suelo dominados por bacterias suelen tener un pH y un contenido de 

nitrógeno más altos que promueven el crecimiento de las plantas y estabilizan aún más la 

cohesión del suelo sobre el suelo a través de la vegetación establecida (Madigan et al., 2015). 

En las redes complejas de las cadenas alimentarias naturales, las bacterias del suelo actúan como 

descomponedores, quimiolitotrofos, patógenos y simbiontes se pueden encontrar en diferentes 

niveles tróficos (Steffan y Dharampal, 2018). Es probable que la diversidad trófica de las 

comunidades microbianas del suelo, como las bacterias, regule la identidad trófica de los 

organismos de nivel superior (Steffan y Dharampal, 2018). Dentro de las cadenas alimentarias, 

las huellas microbianas se encuentran en los componentes proteicos y lipídicos de la estructura 

celular de los consumidores de nivel superior (Larsen et al., 2009; Arthur et al., 2014). Como 

tales, las bacterias son componentes primarios ubicuos de todas las redes tróficas y tienen un 
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fuerte impacto en el equilibrio de las redes tróficas del suelo y la estabilidad del funcionamiento 

del ecosistema (Moore y de Ruiter, 2012; Crotty, 2011).  

Las bacterias del suelo son los actores fundamentales en las redes tróficas (Steffan y Dharampal, 

2018). Se están convirtiendo rápidamente en componentes integrales de los sistemas modelo 

que investigan los vínculos mecánicos entre la biodiversidad y el funcionamiento de los 

ecosistemas (Birtel et al., 2015). Sin embargo, los estudios de diversidad microbiana global 

utilizando técnicas moleculares independientes del cultivo sugieren la existencia de un grupo 

potencialmente extenso de especies bacterianas no clasificadas (Mora et al., 2011; Yarza et al., 

2014; Louca et al., 2019). Estos microorganismos no descritos pueden tener una amplia gama 

de capacidades metabólicas que influyen en los servicios de los ecosistemas, e incluso pueden 

ser de particular interés para fines específicos de gestión industrial y ambiental (Birtel et al., 

2015; Louca et al., 2019). Una mejor comprensión de cómo la pérdida de biodiversidad por 

actividades antropogénicas podría afectar la estabilidad de las redes tróficas y el funcionamiento 

de los ecosistemas requiere un conocimiento de las brechas actuales en la diversidad microbiana 

del suelo (Louca et al., 2019). También es un requisito previo para medir la posición trófica de 

un microbio dentro de su comunidad respectiva mientras está integrado dentro de la red 

alimentaria. El conocimiento de la diversidad trófica del microbioma y macrobioma del suelo 

nos permite evaluar de manera más integral la diversidad funcional y la productividad de los 

ecosistemas (Steffan et al., 2015). 

Taxonomía Procariota 

 La taxonomia incluye áreas principales como la identificación, la clasificación y la 

nomenclatura. En la década de los años 70, Carl Woese y colaboradores propusieron la 

clasificación de los organismos vivos en tres dominios: Archaea (incluyendo a las denominadas 

entonces como “arqueobacterias”), Bacteria (que agrupaba a las conocidas entonces como 

“eubacterias”) y Eukarya (que englobaba a todos los seres eucariotas), basándose en la 

utilización de la subunidad menor del ARN ribosómico 16S como marcador filogenético 

(Woese, 1987; Woese et al.., 1990). Estos tres dominios se desarrollaron a partir de un hipotético 

ancestro común (Penny y Poole, 1999), que es la raíz del árbol universal de la vida. 
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Los organismos procariotas se encuadran dentro de los dominios Archaea y Bacteria, si bien se 

ha demostrado que los organismos que constituyen el dominio Archaea están más estrechamente 

relacionados con el dominio Eukarya, que con el dominio Bacteria (Madigan et al., 2015).  

En sus inicios y durante mucho tiempo, la taxonomía bacteriana se basaba en el análisis 

fenotípico para la identificación y la clasificación de las bacterias en grupos o taxones. La 

clasificación es la organización de organismos en grupos en base a su parecido fenotípico o su 

parentesco evolutivo. La identificación, permite situar un organismo desconocido dentro de un 

taxón previamente descrito y la nomenclatura es el proceso de asignar nombre a los grupos 

taxonómicos. La nomenclatura es la única parte de la taxonomía que está reglamentada (Lapage 

et al., 1992; Brenner et al., 2005a; Madigan et al., 2009), mientras que la clasificación y la 

caracterización de los procariotas son áreas que no están formalmente reguladas y en las que 

han tenido lugar numerosos cambios en los últimos 50 años. 

Las primeras definiciones de especie procariota estaban basadas en grupos monotéticos 

definidos por un único carácter fenotípico. Posteriormente, esta definición adquirió un carácter 

politético de modo que las especies fueron definidas por una combinación de caracteres 

fenotípicos independientes, co-variables y de igual peso (Sneath y Sokal, 1973; Goodfellow y 

col., 1997). Finalmente, gracias al desarrollo y aplicación de las técnicas moleculares y de 

secuenciación que permiten un análisis genético y genómico, se dio un nuevo enfoque al 

concepto de especie procariota (Konstantinidis y Tiedje, 2004; Oren, 2004; Stackebrandt, 2004; 

Staley, 2006). Una especie procariota se define conceptualmente como “un grupo monofilético 

y genómicamente coherente de organismos individuales que muestran un elevado grado de 

similitud global con respecto a muchas características independientes, y que es diagnosticable 

por unas propiedades fenotípicas discriminativas” (Rosselló-Móra y Amann, 2001;). Más 

recientemente, el avance en la taxonomía microbiana basada en 58 estudios genómicos está 

abriendo camino para crear un concepto de especie más universal y transparente; no obstante, 

todavía se encuentra en una etapa de transición hasta llegar a convertirse en un criterio sólido 

para la descripción de nuevas especies microbianas, que se fundamentará en una combinación 

entre un estudio polifásico de la especie a estudiar y un estudio genómico detallado (Vandamme 

y Peeters, 2014; Thompson et al., 2015; Al-saari et al., 2015). Llegados a este nivel, se pueden 

estimar las semejanzas genómicas completas entre cepas (inter- e intraespecífica), estimar el 

efecto que tiene la transferencia horizontal de genes (THG), establecer de manera inequívoca 
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las verdaderas relaciones evolutivas entre las cepas (filogenómica), dilucidar qué caracteres 

fenotípicos son análogos, etc (Oren et al.., 2014; Thompson et al., 2015). 

 

Diversidad de bacterias 

La diversidad (patrones de parentesco filogenético entre organismos en comunidades 

ecológicas) proporciona información importante sobre los mecanismos subyacentes al 

ensamblaje de la comunidad. Los estudios que miden la diversidad filogenética en comunidades 

microbianas han utilizado la subunidad pequeña del gen de rRNA (SSU-rRNA) para cuantificar 

las relaciones filogenéticas entre taxones microbianos (Kembel, et al., 2011) (Rusch, et al., 

2007) (Venter J, 2004. La composición de una comunidad microbiana puede ser inferida a partir 

de la secuenciación de regiones del gen SSU-rRNA y de allí establecer posibles relaciones 

filogenéticas entre los microorganismos presentes en estas comunidades (Rush, et al. 2007; 

Venter, 2004). 

 

Metagenómica 

El término Metagenómica se descompone en " dos palabras "meta" y "genómica". La genómica 

se concibe como la colección de secuencias de ADN y meta la colección de las secuencias de 

todos los organismos presentes en la muestra (Segre &, 2001) 

La metagenómica es una ciencia que surge como una rama de las ciencias genómicas, la cual se 

refiere al estudio del metagenoma de un nicho en particular (Handelsman, 2004; Riesenfeld et 

al., 2004). El metagenoma se puede definir como la totalidad de ADN obtenido de una muestra 

ambiental. Hasta el momento, se han investigado metagenomas de diversos ambientes, 

incluyendo suelos agrícolas y forestales, ecosistemas acuáticos y minas entre otros (Rondon et 

al., 2000; Wang et al., 2000; Lee et al., 2004; Tyson et al., 2004; Craig et al., 2009). En algunos 

casos, se han descubierto novedosos elementos genéticos que podrían tener aplicación en la 

industria (Rondon et al., 2000; Wang et al., 2009), mientras que,  otros, han aportado aspectos 

novedosos de la ecología microbiana en un ecosistema en particular (Tyson et al., 2004). 

En particular, se ha propuesto que entre 80-90% de los microorganismos que habitan el suelo 

son desconocidos (Alexander, 1977). Esto representa una limitante para descubrir el verdadero 

potencial genético de estos sistemas. Al estudiar el metagenoma de un ambiente en particular, 

es muy probable que este consista en gran parte de bacterias u otros organismos no cultivables; 

sólo conocemos una pequeña proporción de éstos, los cuales podemos reproducir en condiciones 
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de laboratorio (Handelsman 2004; Riesenfeld et al., 2004). De esta manera, el ADN 

metagenómico se puede clonar en vectores y expresar en diversos huéspedes procariotes, 

dependiendo de los objetivos del estudio (Rondon et al., 2000; Wang et al., 2000). Todo este 

material genético podría codificar nuevas o mejores actividades metabólicas. De la misma 

manera, se pueden emplear métodos de secuenciación masiva que generarán genomas 

completos de organismos no cultivables (Handelsman, 2004; Tyson et al., 2004).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3.  Análisis metagenómico. por Raimondi, 2013. Las metagenómicas inician con la 

colecta de la muestra ya sea liquida o solida siguiendo la extracción de ADN, el ADN 

extraído tiene dos funciones puede ser secuenciado para determinar que organismo esta 

spresente en la muestra atraves de OTUs o AVS y el ADN total secuenciado ser 

comparado en NCBI con otras secuencias en la base de datos para determinar la función 

de los genes identificados.  

 

En los últimos años se ha registrado interés por la metagenómica lo cual ha contribuido 

juntamente con los avances tecnológicos a incrementar la cantidad de investigaciones en esta 

disciplina.  Los avances en la tecnología de secuenciación, por ejemplo, han ampliado los 

enfoques y las preguntas que se pueden considerar con la metagenómica. La metagenómica ha 

sido utilizada para estudiar genes individuales (celulasas), vías biosintéticas (síntesis de 
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antibióticos), organismos (Archaea) y comunidades (microorganismos en la película de drenaje 

mina de ácido).  

La metagenómica funcional ha contribuido a la identificación de nuevos antibióticos, enzimas 

hidrolíticas y enzimas involucradas en rutas de biosíntesis como también proteínas de 

membrana. Alternativamente, secuencias que portan regiones conservadas de genes asociados 

con la biosíntesis de antibióticos, como las policétido sintasas y péptido sintetasas, pueden 

identificarse por secuenciación pantallas basadas en que no requieren expresión génica 

heteróloga. (Daniel, 2005) 

Gen de ARNr 16S  

El gen que codifica para el ARN ribosomal 16S genera un ARN que forma parte de la subunidad 

30S del ribosoma procariota. La "S" en 16S es el coeficiente de sedimentación, es decir, un 

índice que refleja el tamaño de una partícula con base a la tasa de sedimentación en un campo 

centrífugo. Cuanto mayor sea el valor, mayor será la molécula. El gen 16S ARNr altamente 

conservado, pero incluye regiones altamente variables muy útiles para la identificación 

bacteriana (Anon., 2015). 

Las regiones conservadas son compartidas por todas las bacterias mientras que   las regiones 

variables difieren entre bacterias con especificidad a nivel género y especie. Por lo tanto, es 

posible diseñar cebadores universales a partir de las regiones conservadas y específicos a partir 

de las regiones variables.  

El gen que codifica para el ARN ribosomal 16S es de 1500 bp y contiene aproximadamente 50 

dominios funcionales. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 4. ARNribosomal 16S. Por María del Rosario Rodicio,2004 



 

35 

 

La secuenciación de segunda generación de amplicones del gen 16S r RNA ofrece varias 

ventajas incluyendo la factibilidad de obtener de manera masiva la secuencia de una gran 

cantidad de microorganismos; en comparación con la secuenciación capilar o los enfoques 

basados en PCR. La secuenciación de segunda generación (NGS) del gen16S rRNA e ITS 

permite la identificación cepas que no se pueden encontrar utilizando métodos tradicionales. 

A diferencia de la secuenciación capilar o los enfoques basados en PCR, la secuenciación 

de próxima generación es un método libre de cultivo que permite el análisis de toda la 

comunidad microbiana dentro de una muestra. El análisis de ITS con NGS permite una 

rápida identificación de hongos para ayudar a avanzar en nuestra comprensión del 

micobioma. Además, NGS ofrece la capacidad de combinar múltiples muestras en una 

secuenciación. El diagrama de flujo presentado en la figura 5 resume las etapas para la 

construcción de las bibliotecas de rRNA 16S  para la secuenciación de segunda generación. 

La región amplificada comprende a las regiones variables V3 y V4 y la región conservada 

que se encuentra entre ellas. Una primera PCR se realiza con los primers específicos V3-V4 

que contienen los adaptadores para los índices Nextera. En una segunda PCR, se añaden los 

índices para introducir una combinación única para cada muestra y las secuencias P5 y P7 

(que hibridan con los adaptadores de la celda de flujo del sistema MiSeq). Tras normalizar 

la cantidad de cada muestra que se añade al pool final, las librerías están listas para ser 

secuenciadas mediante MiSeq.  

 

 

 

 

 

Figura 5. Esquema del proceso seguido para la creación de bibliotecas mediante 

amplificación del gen del ARNr 16S.  
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Análisis Estadístico Qiime 2  

 

En este estudio se utilizó QIIME2 (Quantitative Insights Into Microbial Ecology, 

https://qiime2.org) para el análisis bioinformático, ya que se trata de una plataforma de código 

abierto escrito en Phyton y ejecutado en Linux, con herramientas interactivas ampliamente 

utilizada para el análisis de secuencias del gen 16S y 18S obtenidas en plataformas como 

Ilumina y otras. 

En comparación con otras herramientas, QIIME2 es fácil de instalar, se puede ejecutar en 

máquinas virtuales como VirtualBox, es reproducible, sus resultados pueden ser visualizados de 

forma virtual, admite características personalizadas y se une al proceso de análisis. QIIME 2 

permite a los investigadores comenzar un análisis con datos de secuencias de ADN sin procesar 

y terminar con cifras de calidad de publicación y resultados estadísticos. Qiime2 proporciona 

una herramienta, Qiime view(https://view.qiime2.org/) que permite visualizar los artefactos tipo 

qzv y que a su vez permite ver la procedencia de este. Los estudios estadísticos que permite realizar 

qiime2 incluyen la asignación taxonómica, reconstrucción filogenética, la alfa diversidad, beta diversidad que 

permiten relacionar con los metadatos de la muestra.   Los metadatos pueden incluir detalles 

técnicos, como los códigos de barras de ADN que se usaron para cada muestra en una ejecución 

de secuenciación multiplexada, descripciones de las muestras, parámetros fisicoquímicos entre 

otros.  

 

Diversidad Alfa  

a-diversity se refiere a la diversidad dentro de una muestra tal como muestra de solida o líquido 

(Gilbert & Lynch, 2019). Hay tres índices de diversidad a que se usan a menudo en medicina. 

El índice Chao 1, una métrica de riqueza estima el número total de especies en una muestra. 

Tiene en cuenta los tres factores siguientes: el número de especies, el número de taxones únicos 

y el número de taxones dobles. Esto significa que no puede reflejar la abundancia del microbiota. 

El índice de Shannon-Wiener combina riqueza y uniformidad. Da más peso a las especies raras, 

lo que significa que es mayor cuando aumenta el número de especies raras. Su valor 

generalmente no supera 5,0; cuanto más alto es su valor, más abundante es la diversidad a.  

El índice de Simpson también combina riqueza con uniformidad. Sin embargo, a diferencia del 

índice de Shannon-Wiener, pone más énfasis en las especies comunes. Su valor oscila entre 0 y 

https://view.qiime2.org/
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casi 1; cuanto más alto es su valor, más abundante es la diversidad a.  En los índices anteriores, 

la riqueza se refiere al número total de especies en una muestra, mientras que la abundancia se 

refiere a los recuentos de lectura sin procesar de una especie. Tenga en cuenta que la abundancia 

relativa se utiliza cuando los recuentos de lectura sin procesar se normalizan o se convierten en 

porcentajes.  

En este estudio usamos el índice de Shannon para el análisis de la alfa diversidad. Este índice 

se representa como H y se expresa con un número positivo, que en la mayoría de los ecosistemas 

naturales varía entre 0,5 y 5, aunque su valor normal está entre 2 y 3. Es uno de los índices más 

empleados para cuantificar la biodiversidad específica. El índice tiene en cuenta la cantidad de 

especies que existen en una muestra (riqueza) y la cantidad relativa de individuos que hay para 

cada una de las especies (abundancia). 

Para poder ver si nuestros resultados eran significativos, a nivel de alfa diversidad se puede 

realizar una prueba de comparaciones por parejas. Se utiliza la prueba de Kruskal-Wallis como 

enfoque no paramétrico, para poder aplicar un análisis de las varianzas (ANOVA). 

Finalmente, representamos los valores medios de abundancia según el índice de Shannon (H) 

con la ayuda de un diagrama. 

 

Diversidad Beta 

 

La diversidad beta mide las diferencias en la composición o estructura de las comunidades 

microbianas entre muestras. Estas diferencias se pueden medir de forma cuantitativa o de forma 

cualitativa. 

Las métricas de diversidad beta más utilizadas son la disimilitud de Bray-Curtis y el análisis 

UniFrac no ponderado. La métrica UniFrac es una métrica filogenética empleada con frecuencia 

para comparar la historia evolutiva de las diferentes comunidades microbianas. El hecho de ser 

no ponderada significa que la métrica usa solo la riqueza de las características y no la 

abundancia. La distancia de BrayCurtis a partir de una matriz de distancias calcula cómo de 

diferentes son las muestras entre sí. Esta métrica ópera de manera independiente a los datos de 

los árboles filogenéticos, mientras que UniFrac es una métrica filogenética. 

La disimilitud de Bray-Curtis es una medida estadística utilizada para cuantificar la disimilitud 

de composición entre dos muestras o grupos. Su valor varía de 0 a 1, donde 0 significa que las 

dos muestras o grupos comparten todas las especies y 1 significa que no comparten ninguna. 
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Además, da más peso a las especies comunes. Tenga en cuenta que Bray-Curtis no es una 

medida de distancia real, por lo que el término "disimilitud de Bray-Curtis" es más apropiado 

que "distancia de Bray-Curtis". 

La distancia UniFrac, que puede ponderarse o no ponderarse, estima las diferencias entre 

muestras o grupos en función de la distancia filogenética. La distancia UniFrac no ponderada 

tiene en cuenta la presencia y ausencia de taxones. Es sensible para detectar cambios de riqueza 

en especies raras, pero ignora la abundancia información en el cómputo. La distancia UniFrac 

ponderada incorpora la información de abundancia y reduce la contribución de especies raras. 

El análisis de coordenadas principales se utiliza para observar la similitud o disimilitud entre 

muestras. Cuando más similares sean las muestras respecto a sus características, más cerca entre 

sí estarán en la gráfica de ordenación de PCoA. 

Creamos el objeto trans_beta para invocar la matriz de distancia calculada a partir del índice de 

disimilitud de Bray-Curtis. Ordenamos la matriz de distancia de Bray-Curtis por el método 

PCoA y finalmente graficamos los resultados (véase Figura 18 en el apartado de Resultados). 

También representamos en un diagrama de caja y bigotes los valores medios de la matriz de 

distancia según la disimilitud de Bray-Curtis en función del grupo experimental (véase Figura 

19 en el apartado de Resultados). 

Para ver la significancia de la beta diversidad se realizó un PERMANOVA. El PERMANOVA 

nos permitió medir si los grupos de muestras eran significativamente diferentes entre sí mediante 

una prueba estadística centrada en las permutaciones45, basada en el método Anderson46 y la 

función adonis del paquete vegan de R47. La significancia probabilística se estimó usando 999 

permutaciones. Este enfoque no requirió ningún supuesto de distribución. Se efectuó un análisis 

basado en permutaciones del grupo, para ver la significancia estadística del factor grupo, otro 

análisis entre grupos para ver si alguna de las comparaciones era significativa y, por último, un 

análisis donde se añadió al modelo el factor tanque para ver la importancia de esta variable en 

la variabilidad de las muestras. 

La PERMANOVA La diversidad b de diferentes comunidades se puede comparar utilizando 

varios métodos o modelos estadísticos, como PERMANOVA, la prueba de Mantel, el análisis 

de similitud y los procedimientos de permutación de respuestas múltiples. El PERMA NOVA 

es el más popular y considerado como el más poderoso. Se implementa a través de la función 
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adonis en el paquete R vegan. Se pueden procesar cuatro métricas de disimilitud o distancia en 

el paquete vegano: la disimilitud de Bray Curtis, la distancia Jaccard y las distancias UniFrac 

ponderadas y no ponderadas. Si el valor P de la prueba de permutación es menor que 0,05, indica 

que la diversidad b entre diferentes comunidades es estadísticamente significativa. Otro 

resultado de la prueba es R2, que indica qué parte de la varianza total puede explicarse mediante 

el factor de agrupación 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

40 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Objetivos 
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I. Objetivos: 

A. Objetivo General:     

• Determinar posibles relaciones entre factores físicos–químicos del suelo Acrisoles 

Háplico y la diversidad bacteriana mediante la secuenciación de segunda generación de 

regiones variables (V3, V4) del gen ARNr 16S. 

 

 

B. Objetivos Específicos: 

• Determinar los ASV (amplicon-sequence variants) de muestras de suelo Acrisoles 

Háplico para establecer la diversidad bacteriana de estos suelos.      

• Determinar la diversidad alfa y beta de las muestras de suelo.      

• Establecer la relación de la diversidad bacteriana con los parámetros fisicoquímicos a 

través de los índices de diversidad de Faith, uniformidad de Pielou para la diversidad 

alfa y la métrica de Unifrac para el cálculo de la diversidad beta.  

• Utilizar el método de Kruskal- Wallis para realizar las comparaciones por muestras y 

ver si existen diferencias significativas (p-value <0.05) de alfa diversidad y Beta 

diversidad.  

           

 

 

Hipótesis  

Utilizando la secuenciación metagenómica para secuenciar las secuencias diana del ARN 

ribosómico 16S como método de investigación nos permitirá determinar si en la diversidad 

microbiana en suelo Acrisoles Háplico de Panamá influyen los factores fisicoquímicos como 

elevada acidez y la presencia de aluminio.  
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Metodología Experimental 

Sitios de Colecta  

Se colectaron muestras de suelos Acrisoles Háplicos en cuatro sitios de la Provincia de Chiriquí, 

dos intervenidos y dos no intervenidos.   Los sitios de colecta y las coordenadas se presentan en 

la tabla 2. El primer sitio ubicado al Sur de Puerto Armuelles representa un suelo no intervenido 

y un área compuesta por más de 20 km de área boscosa. El segundo sitio Petro-Terminal 

Panamá-Puerto Armuelles, suelo intervenido, área con varios tanques de reserva de petróleo 

(Figura 6). Tercer sitio Horconcitos-Chiriquí, suelo intervenido. El cuarto sitio Vía hacia Boca 

Chica-Chiriquí suelo no intervenido (Figura 7) 

Tabla 1. Sitos de colecta de suelos Acrisoles Háplico Cutánico y Acrisoles Háplico 

Hyperdístrico  

MUESTRA COORDENA

DAS 

GEOGRÁFIC

AS 

TIPO DE 

SUELO 

(WRB) 

LUGAR  CARACTERISTI

CA 

FECHA DE 

COLECTA 

ACHD28 8.227170,  

-82.889004 

Achd:HAPLIC 

ACRISOLS  

CUTANIC 

Sur de Puerto 

Armuelles  

no intervenido 09/03/2019 

ACHD29 8.208398,  

-82.877976 

Achd:HAPLIC 

ACRISOLS  

CUTANIC 

Petro-

Terminal 

Panamá-

Puerto 

Armuelles  

Intervenido 09/03/2019 

ACHD30 8.316704,  

-82.151697 

Achd:HAPLIC 

ACRISOLS  

hyperdistric 

Horconcitos-

Chiriquí  

Intervenido 09/04/2019 

ACHD31 8.266635,  

-82.190089 

Achd:HAPLIC 

ACRISOLS  

hyperdistric 

Vía hacia Boca 

Chica-Chiriquí  

no intervenido 09/04/2019 
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Figura 6. Vista cercana - Chiriqui, Petro-Terminal Panamá-Puerto Armuelles. 

Coordenadas 8.208398, -82.877976 

Por: Google Maps  

 

 

 

Figura 7. Vía hacia Boca Chica-Chiriquí.   Coordenadas 8.266635, -82.190089 

Por: Google Maps  
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Colecta De Muestras De Suelo 

Los sitios de muestreo fueron inicialmente seleccionados con la ayuda del mapa de clasificación 

de suelos para Panamá (WRB 2010) y Google Maps. Una vez localizado el sitio de muestreo 

procedimos a determinar la localización. Las coordenadas del sito de colecta fueron anotadas en 

la bolsa ziploc previamente rotulada con el número de muestra, tipo de suelo y localidad.   

Las muestras de suelo colocadas en bolsas ziploc fueron utilizadas para los análisis 

fisicoquímicos y se colectaron aproximadamente dos libras de suelo de cada muestra. 

Se rotuló también un tubo eppendorf de 5 ml estéril con el número de muestra. Las muestras 

colectadas y transferidas a los tubos eppendorf fueron utilizadas para la extracción del ADN y 

se colectó suficiente cantidad de suelo para llenar el tubo.  

Con la finalidad de minimizar la contaminación, el equipo utilizado en la colecta fue lavado con 

agua y desinfectado con alcohol al 70% antes y después de la colecta de cada muestra. Durante 

la colecta y la manipulación de las muestras se utilizaron guantes desechables estériles de látex.  

Las muestras para la extracción de ADN fueron colectadas con un muestreado de suelo (Figura 

16 colocar foto de nuestro muestreador) mientras que las muestras para el análisis fisicoquímico 

fueron colectadas con una pala (figura X). La muestra para la extracción de ADN se colecta 

primero. Se introdujo el muestreador de suelo en sito de colecta previa remoción de la 

vegetación u hojarasca en caso de que estuvieran presentes. El muestreador se introdujo a una 

profundidad de aproximadamente 10 cm. Luego de sacar el muestreador se procedió a colectar 

de la columna de suelo contenida en el interior del muestreador y con la ayuda de una espátula 

el suelo de la región comprendida entre 7.5 a 10 cm de la columna de suelo. Esta región 

corresponde a la región comprendida entre la superficie y una profundidad de 2.5 cm; 

profundidad a la que se reporta una mayor cantidad de microorganismos del suelo. 

Una vez colectadas las muestras para la extracción de ADN se procedió a colectar las muestras 

para el análisis físicoquímico en el cuadrante que tiene como centro el sito en el cual se introdujo 

el muestreador a una profundidad de 2.5 cm. 

(https://www.youtube.com/watch?v=7KhRALD50Tc). Las muestras para la extracción de 

ADN fueron colocadas en una hielera, transportadas al laboratorio y colocadas a 4 ° C. Las 

muestras para el análisis fisicoquímico, una vez en el laboratorio se vaciaron en bandejas de 

plásticos planas y se dejaron secar por 2 o 3 días. Luego entregadas al laboratorio de análisis de 

suelo de la Facultad de Ciencias Agropecuarias de la Universidad de Panamá. 

https://www.youtube.com/watch?v=7KhRALD50Tc


 

46 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Extracción de muestra de suelo utilizando el tubo de extracción de suelo.  

Extracción de ADN 

La extracción de ADN se realizó con el kit DNeasy PowerSoil ProKit 

(https://www.qiagen.com/us/resources/resourcedetail?id=86f0cbb2-4c25-4533-893b-

4811d2e6e6d0&lang=en), siguiendo las instrucciones del fabricante (Qiagen, Inc). La 

cuantificación y calidad del ADN se determinó utilizando el espectrofotómetro Eppendorf, 

Modelo BioSpectrometer Basic, 230V, 50-60 Hz (6135000009) a longitudes de onda de 260 y 

280 nm. La relación de las absorbancias 260/280 fue utilizada como criterio de la pureza del 

ADN. Una relación 260/280 entre 1.8-2.0 es considerada como ADN de buena calidad 

(Sambrook y Russell, 2001). 

Electroforesis de ADN 

Se preparó un gel de agarosa a 0.8%, en TAE1X con 0.5µg/ml de Gel Red. Se cargaron 3.0 µl  

de marcador de peso molecular Lambda Hind III  y 3.0 µl  del ADN de cada muestra. La 

electroforesis se corrió a 90 V durante 45 minutos y el ADN fue visualizado en un documentador 

de geles (marca). La presencia de ADN de alto peso molecular es indicativa de buena calidad 

https://www.qiagen.com/us/resources/resourcedetail?id=86f0cbb2-4c25-4533-893b-4811d2e6e6d0&lang=en
https://www.qiagen.com/us/resources/resourcedetail?id=86f0cbb2-4c25-4533-893b-4811d2e6e6d0&lang=en
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mientras que la presencia de una mancha (smear) se asocia a ADN degradado. La obtención de 

ADN de buena calidad es requerida para la construcción de la biblioteca.  

SECUENCIACIÓN 

El ADN total extraído de las muestras de suelo (ACHD28, ACHD29, ACHD30 y ACHD31) 

fué enviado a la empresa NOVOGENE UC Davis Sequencing Center (https://en.novogene.com, 

California, Estados Unidos) para la construcción de la biblioteca metagenómica y la 

secuenciación de la biblioteca de cada muestra de suelo.  

 

 

Figura 8. Secuencias de ADN unidos al adapter y primer  

La biblioteca metagenómica se construyó amplificando la región variable V3-V4 del gen 

ribosomal 16S con los cebadores degenerados 341F (5’CCTAYGGGRBGCASCAG3’) y 806R 

(5’GGACTACNNGGGTATCTAAT3) que amplifican una región de 470 bp de este gen. En 

adición a la secuencia específica para la amplificación de esta región cada primer posee una 

secuencia que actúa como adaptador (adapter) para unir los amplicones a la plataforma Illumina, 

una secuencia que actúa como código de barra (Golay barcode) que se utiliza para identificar 

cada muestra, una secuencia que previene la formación de estructuras secundarias (hairpin) y 

una secuencia usualmente de 2 nucleótidos denominada “linker”.   La biblioteca fue secuenciada 

utilizando el método de secuenciación por síntesis (SBS) con la plataforma Illumina NovaSeq 

6000 y la estrategia PE250 (Paired-End) que consiste en secuenciar en direcciones opuestas dos 

regiones contiguas de 250 bp que se sobreponen por 26 nt en la región 3´ de la secuencia 

https://en.novogene.com/
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generada (Figura 9). Las etapas que conllevan a la construcción y secuenciación de la biblioteca 

se muestran en la figura 8. 

 

  

  

 

Figura 9. Procesamiento de metagenómica de amplicones para muestra de ADN y 

obtención final de data. 

 

Procesamiento de las secuencias 

Los datos sin procesar o crudos (“raw data”) que se obtienen inicialmente a partir de la biblioteca 

incluyen secuencias que no son útiles ni confiables y que constituyen lo que se denomina 

secuencias o datos sucios (“dirty data”).  Las secuencias fueron combinados y luego filtradas 

para obtener secuencias limpias que permitan generar resultados más precisos y confiables.  

Las secuencias obtenidas fueron procesadas con FASTQ Processor NOVOGENE UC Davis 

Sequencing Center (California, Estados Unidos). Posteriormente, las secuencias fueron 

analizadas con QIIME2. Eventualmente, luego de clasificar las secuencias de cada muestra; las 

secuencias de los códigos de barras, de los cebadores y de los adaptadores se eliminaron usando 

esta herramienta. 
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Análisis bioinformático de datos  

La Compañía Novogene envío las secuencias en formato FASTQ que fueron procesadas con 

líneas de comando del programa QIIME 2 (versión 2021.2) y siguiendo el protocolo de 

Caporaso et al. (2011).  

● El procedimiento señalado en Qiime2 según la versión 2021.2 son las siguientes:        

● Instalación de la máquina virtual y de QIIME2. 

● Descarga de los datos.  

● Importación de los datos y demultiplexación de las muestras. 

● Filtraje de las muestras.  

● Control de calidad de las secuencias con DADA2. 

● Construcción de la tabla de características y generación de los gráficos de rarefacción. 

● Clasificación taxonómica y generación de un árbol filogenético. 

● Análisis de alfa y beta diversidad.  

● Análisis de la composición taxonómica y abundancia diferencial.  

● Interpretación y revisión de los resultados.  

Una breve descripción del procedimiento bioinformático consitió en importar las secuencias 

crudas (multiplexed sequences) con el comando qiime tools import. Luego las secuencias fueron 

separadas en archivos para cada muestra (demultiplexación) con la línea de comando qiime 

cutadapt demux-single \ utilizando el archivo sample-metadata que contiene la información de 

cada secuencia del código de barra (barcode) respectivo. Posteriormente se procedió a eliminar 

de las secuencias  demultiplexadas el código de barra utilizando la línea de comando qiime 

cutadapt trim-single teniendo como resultado el producto (output) : trimmed-seqs.qza que puede 

ser visualizado con la línea de comando “qiime demux summarize” que tiene el producto 

trimmed-seqs.qzv para visualizarlo  con una tabla interactiva con Qiime2 view y que permite 

determinar el rango de secuencias que deben ser removidas; es decir,  aquellas con un quality 

score menor de 20. Una vez establecido el largo de las secuencias útiles se procede a eliminar 

este ruido mediante el método o algoritmo DADA2 (Callahan et al., 2016). El resultado de 

DADA2 es la tabla de característica (feature table) que da información sobre cuántas secuencias 

están asociadas con cada muestra y que resume los datos filtrados o eliminados y que sirve de 

base para los análisis de diversidad. Estos análisis requieren la generación de un árbol 

filogenético el cual se hizo con la línea de comando qiime phylogeny align-to-tree-mafft-
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fasttree. Este árbol filogenético sirvió de base para el análisis de la diversidad alfa y beta.  Para 

determinar a significancia de la beta diversidad se realizó un PERMANOVA. El PERMANOVA 

nos permitió medir si los grupos de muestras eran significativamente diferentes entre sí. El 

análisis taxonómico se usó una combinación de artefactos de QIIME2 y algunas funciones de R 

con el fin de obtener los porcentajes de abundancia relativa. A partir de la tabla de características 

de QIIME2, agrupamos las muestras en función de la columna categórica de interés grupo e 

indicamos que nos calculara los valores medios de abundancia relativa de las muestras para cada 

grupo. Luego se generaron las pruebas de abundancia diferencial para encontrar taxones 

significativos que evidencien diferencias entre comunidades bacterianas. 
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Capitulo III 

Resultados y Discusión 
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Resultados 

 

Se logró la extracción eficiente de ADN de las cuatro muestras de suelo utilizadas en este 

estudio. En la electroforesis se observa ADN de alto peso molecular en los carriles 2, 3,4,5 

correspondientes a las muestras ACHD28.1, ACHD29.1, ACHD30.1, ACHD31.1 (Figura 10). 

La relación de las absorbancias a 26/280 de cada una de las muestras generó valores entre 1.8 a 

2.0 indicativo de un alto grado de pureza del ADN y las cantidades de ADN en cada muestra 

fueron mayores de 200 ng en un volumen de 20 l, mínimo requerido por la compañía para la 

construcción de la biblioteca. 

 

 
 

Figura 10.  Gel de agarosa con las extracciones de DNA de las muestras de suelo. En el 

primer carril se observa el marcador de peso molecular de LambdHindIII (Thermo Fishe, 

Madrid, Thermo Scientific™ Marcador de ADN Lambda/HindIII: Productos 

bioquímicos y reactivos Ciencias de la vida | Fisher Scientific).  El segundo carril 

corresponde a las muestras ACHD28.1, el tercero a ACHD29.1, el cuarto a ACHD30.1 

y el quinto a ACHD31.1; esta electroforesis en gel determina el peso molecular adecuado 

de las muestras para una eficaz secuenciación. 

https://www.fishersci.es/shop/products/fermentas-lambda-dna-hindiii-marker-2/p-4529812
https://www.fishersci.es/shop/products/fermentas-lambda-dna-hindiii-marker-2/p-4529812


 

53 

 

 

Datos crudos de secuenciación 

La secuenciación de ADN se obtuvo los siguientes datos crudos sin procesamiento (Tabla 2) 

por Qiime2.  

Tabla 2. Resultados iniciales de la secuenciación de la biblioteca 

 

Definición de tabla:  

Raw PE: representa las lecturas de PE originales después de la secuenciación; 

Raw Tags: representa etiquetas fusionadas de lecturas de PE; 

Clean Tags: representa las etiquetas después del filtrado; 

Las etiquetas efectivas: representan etiquetas después de filtrar la quimera y finalmente se 

pueden usar para análisis posteriores; 

Base: es el número de bases de las Etiquetas Efectivas; 

AvgLen: representa la longitud promedio de las etiquetas efectivas; 

Q20 y Q30: son los porcentajes de bases cuyo valor de calidad en Etiquetas Efectivas es superior 

a 20 (tasa de error de secuenciación inferior al 1%) y 30 (tasa de error de secuenciación inferior 

al 0,1%); 

GC (%): representa el contenido de GC en etiquetas efectivas; 

+Efectivo (%): representa el porcentaje de Etiquetas Efectivas en Raw PE. 

Directorio de resultados: 

PE lee con código de barras y secuencia de cebador: 

resultado/00.RawData/Sample_Name/*.raw_1(2). fq.gz; 

PE lee sin código de barras ni secuencia de cebador: 

resultado/00.RawData/Sample_Name/*_1(2).fq.gz; 

Etiquetas sin procesar: resultado/00.RawData/Sample_Name/ *.extendedFrags.fastq; 

Etiquetas efectivas: 

resultado/01.CleanData/Sample_Name/*.fastq;resultado/01.CleanData/Sample_Name/*.fna; 

Información de códigos de barras y cebadores: resultado/00.RawData/SampleSeq_info.xls 
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Datos fisicoquímicos de muestras de suelo  

Las muestras de suelo fueron analizadas mediante Espectrofotometría de Absorción atómica 

con un espectrofotómetro Shimadzu modelo AA-7000 en el laboratorio de suelos de la Facultad 

d Ciencias Agropecuarias de la Universidad de Panamá (Tabla, 3) 

Tabla 3. Datos Fisicoquímicos  

 

 

 

Clasificación de secuencias, filtrado y análisis de datos 

 

El filtrado de las secuencias obtenidas en bruto supone un paso importante, a fin de obtener una 

correcta y exacta asignación taxonómica, en este estudio se utilizaron las secuencias forwards 

de las cuatro muestras de suelo. Empezando con la demultiplexación de las secuencias. Para 

esto se requería conocer el código de barra asociado a cada muestra contenido en la Metadata 

de las muestras (sample-metadata) (Tabla, 4). Esta columna era necesaria debido a que durante 

la secuenciación se juntan varias muestras amplificadas con primers específicos de cada muestra 

o Barcode. El demultiplexado consiste en separar las secuencias de cada muestra según el 

Barcode.  Las secuencias demultiplexadas tenían adaptadores y cebadores de PCR que también 

fueron eliminados utilizando el “plugin cutadapt trim single en qiime2” y que genera el artefacto 

trimmed-seqs.qza (OUTPUT) dando un resumen de recuento de secuencias demultiplexada 

(Tabla, 6). Se generó un total de 829,389 secuencias procesadas y un 91% de las secuencias 

sample-id barcode-

sequence 

linker-sequence sample-

type 

Location Condition pH Magnesi

o 

 %organic 

content 

Aluminium phosporus 

#q2:types categoric

al 

categorical categorical categorical categorica

l 

categ

orical 

categoric

al 

categorical categorical numerical 

ACHD28.1 GGCTA

C 

CCTAYGGGRBG

CASCAG 

Cutanic Sur de Puerto 

Armuelles 

no 

intervenid

o 

alto medio alto alto 88.49 

ACHD29.1 CTTGTA CCTAYGGGRBG

CASCAG 

Cutanic PetroTermina

l-Puerto 

Armuelles 

intervenid

o 

medi

o 

bajo alto medio 48.72 

ACHD30.1 ATCAC

G 

CCTAYGGGRBG

CASCAG 

Hyperdistri

c 

Horconcitos 

Chiriquí 

intervenid

o 

bajo medio medio medio 13.99 

ACHD31.1 CGATG

T 

CCTAYGGGRBG

CASCAG 

Hyperdistri

c 

Vía hacia 

Boca Chica-

Chiriquí 

no 

intervenid

o 

bajo alto medio alto 19.12 
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tenía en promedio 227 nts (Tabla 7). También se obtuvo el mínimo, la mediana, la media y 

máximo del recuento de las secuencias (Tabla, 8).  

Tabla 4. Sample metada de las muestras de suelos analizadas.  

Archivo de metadatos está formado por la columna SampleID que contiene el nombre de la 

muestra y la columna BarcodeSequence, que es la secuencia nucleotídica del código de 

barras que permite identificar las muestras. tambien se incluyen las columnas 

LinkerPrimerSequence, sample type, location y condition. 

ID de 

Muestras 

Barcode-

sequence 

Linker-sequence Tipos de 

Muestras 

Localizacion Condicion 

#q2:types categorical Categorical categorical categorical categorical 

ACHD28.1 GGCTAC CCTAYGGGRBGCASCAG ACRISOLS-

Cutanic 

Sur de Puerto 

Armuelles 

no 

intervenido 

ACHD29.1 CTTGTA CCTAYGGGRBGCASCAG ACRISOLS-

Cutanic 

PetroTerminal-

Puerto Armuelles 

intervenido 

ACHD30.1 ATCACG CCTAYGGGRBGCASCAG ACRISOLS-

Hyperdistric 

Horconcitos 

Chiriquí 

intervenido 

ACHD31.1 CGATGT CCTAYGGGRBGCASCAG ACRISOLS-

Hyperdistric 

Vía hacia Boca 

Chica-Chiriquí 

no 

intervenido 

 

Tabla 5. Total, de las secuencias procesadas de cada muestra de este estudio 

Secuencias procesadas 829,508 

Secuencias con adaptadores 829,508 (100%) 

Secuencias que fueron muy cortas 123 (0.0%) 

Secuencias filtradas 829,389 

Pares de bases procesadas 207,377,000 bp 

Pares de bases filtradas 195,951,940 (94.5%) 

Tabla 6. Recuento de secuencias (forward) por muestras  

 

ID de la Muestra Recuento secuencia foward 

ACHD29.1 225932 

ACHD28.1 212622 

ACHD31.1 198663 

ACHD30.1 192172 

Total 829,389 
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Tabla 7. Resumen de la longitud de las secuencias demultiplexadas 

 

Tabla 8. Resumen de recuentos de las secuencias por muestra (Foward) 

Se muestra el total de las secuencias por muestras. También se muestra el mínimo, la 

mediana, la media y máximo del recuento de las secuencias 

Resumen de recuentos de secuencias demultiplexadas 

Mínimo 192172 

Mediana 205642 

Media 207347 

Máximo 225932 

Total 829,389 

 

El artefacto demultiplexado nos permitió también crear un resumen interactivo de nuestras 

secuencias. Este resumen proporciona información útil para evaluar la calidad de la corrida de 

secuenciación de ADN, incluido el número de secuencias que se obtuvieron por muestra y la 

distribución de las puntuaciones de calidad (Phred quality score) de la secuencia en cada 

posición. Basados en la gráfica interactiva de calidad (interactive quality plot) de las secuencias 

demultiplexadas y visualizadas con Qiime2 view, las secuencias con largo mayor de 155 fueron 

Forward reads 

Total, de secuencias muestreadas 10000 

2% 21 nts 

9% 227 nts 

25% 227nts 

50% (Mediana) 227 nts 

75% 227 nts 

91% 227 nts 

98% 244 nts 
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eliminadas ya que la calidad cae por debajo de 20 del puntaje de calidad (Phred quality score) 

(Figura 11). 

 

Figura 11. Visualización Qiime2 de la gráfica interactiva que resume los resultados de 

demultiplexación de las secuencias. 

 

La eliminación de ruido de las secuencias se llevó a cabo mediante el método (plugin) de 

DADA2 de Qiime2. DADA2 es un paquete de R designado para determinar los ASV (amplicon 

sequence variants). En el pipeline de DADA2 las secuencias fueron sometidas a un proceso de 

filtrado, eliminación de ruido y quimeras mediante la aplicación del método DADA2 (Callahan 

et al., 2016), usando el comando qiime dada2 denoise-single y resolviendo diferencias tan 

pequeñas como un nucleótido, a diferencia de la agrupación en unidades operacionales 

taxonómicas (OTUs) (Callahan et al.,2017). 

DADA2 (dada2 denoise-single) utiliza los parámetros "--p-trim-left-f" y "--p-trim-left-r” de 

DADA2, que requirieron utilizar la gráfica de calidad interactiva.  

1. P-trim-left intercepta la secuencia de baja calidad en el extremo izquierdo, 

miramos el diagrama de caja en la figura anterior, la calidad del extremo izquierdo 
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es muy alta, no hay un área de baja calidad; pero se eliminó el linker y el barcode 

al asignarle el valor de 22. 

2. -P-trunc-len La longitud de truncamiento de la secuencia también es para eliminar 

la secuencia de baja calidad en el extremo derecho. Vemos que después de que es 

mayor que 155, la calidad cae mucho e incluso la mediana cae por debajo de 20, 

por lo que debe eliminarse. 

El resultado de DADA2 será un artefacto QIIME 2 FeatureTable (rep-seqs.qza:  name of the 

output file where the sequences of each ASV are stored), que contiene recuentos (frecuencias) 

de cada secuencia única en cada muestra en el conjunto de datos. Es decir, son nuestras 

secuencias representativas, es de tipo, o lo que se podría considerar “OTU’s al 100%”, es decir 

aquellas secuencias únicas (feature: Una unidad de observación, como una unidad taxonómica 

operativa, una variante de secuencia, un gen, un metabolito, etc. Este término genérico se utiliza 

porque QIIME 2 puede admitir muchos tipos diferentes de características). Estas secuencias son 

los “Sequence Count” que en este estudio son 6095, también nos brinda información del tamaño 

que tienen, min, max, promedio (Tabla 9). Se observa directamente la secuencia resaltada en 

azul que esta enlazada con BLAST del NCBI y que al hacer clic en esta dará el resultado de 

BLAST de la secuencia. Además, se le asigna un id “Feature id”, por lo que cada una de estas 

secuencias representativas ya está “mapeada”. También podemos descargar estas secuencias en 

formato FASTA, sin embargo, no contienen datos de abundancia, por lo que solo son útiles para 

asignación taxonómica, no para índices de diversidad (Tabla, 10) 

Tabla 9. Estadística obtenida con DADA2 de las secuencias filtradas y no quiméricas por 

muestra de suelo 

Estadística del largo de las secuencias  

Conteo 6095 

Mínimo 131 

Máximo 131 

Media 131 

Rango 0 

Std 0 

 

Otro artefacto stats- dada2.qzv describe en números como fueron sufriendo cambios, en cada 

etapa de tratamiento las secuencias. Así́ como la proporción relativa a la entrada inicial de 
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secuencias y después del filtrado se obtuvo un total de 763,352 secuencias para las cuatro 

muestras (Tabla, 11) 

Tabla 10. Estadística del largo de las secuencias filtradas y el número de características 

(features) de las cuatro muestras 

 

Tabla 11. Se asigna un id “Feature id” por lo que cada una de estas secuencias 

representativas ya está “mapeada  

 

Un artefacto FeatureData [Secuencia] QIIME 2 (table.qzv), que asigna identificadores de 

características en FeatureTable a las secuencias que representan y por lo tanto indican su riqueza 

en cada muestra de suelo. Este artefacto tiene la relación de todos los Feature id (características) 

y su abundancia, esto está en la pestaña Feature Detail. Este archivo, es el que nos sirvió para 

los índices de diversidad. Otro aspecto importante es el Interactive Sample Detail ya que nos 

indica los reads (lecturas) por muestra. Así́ podemos saber cuál es la abundancia mínima de 

nuestro estudio (Tabla 12, 13) 
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Tabla 12. Artefacto FeatureData [Secuencia] QIIME 2 (table.qzv), que asigna 

identificadores de características en FeatureTable a las secuencias que representan en 

cada muestra de suelo estudiada. 

Muestra ID Recuento de Características (feature 

count) 

ACHD28.1 167221 

ACHD29.1 163069 

ACHD31.1 155857 

ACHD30.1 151122 

Total 637269 

 

Tabla 13. Obtenida de la visualización tabla.qzv indicando el numeron de ASV (amplicon 

sequence variants) para las cuatro muestras de suelo y su frecuencia en estas 

Resumen de la Tabla Muestra  

Número de Muestras 4 

Número de características (Feature: 

ASV) 

6095 

Frecuencia total 

(nos indica el número de veces que las 

características son observadas en las 

cuatro muestras) 

637,269 

 

 

Árbol filogenético para análisis de biodiversidad 

 

Los análisis de biodiversidad requieren la generación de un árbol filogenético el cual se hizo 

con el complemento (plugin) q2-phylogeny, usando el pipeline align-to-tree-mafft-fasttree. 

Primero, el pipeline usa el programa mafft para realizar una alineación de secuencia múltiple de 

las secuencias en nuestro FeatureData [Sequence] para crear un artefacto o tabla de secuencias 

alineadas (FeatureData [AlignedSequence] QIIME 2). A continuación, el pipeline enmascara (o 

filtra) la alineación para eliminar posiciones que son muy variables en el alineamiento. 

Generalmente se considera que estas posiciones agregan ruido al árbol filogenético resultante. 

Después de eso, el pipeline aplica el método FastTree para generar un árbol filogenético a partir 

de la alineación enmascarada. El programa FastTree crea un árbol sin raíz, por lo que en el paso 
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final de esta sección se aplica el método midpoint-root para generar un árbol con raíz en el punto 

medio de la distancia de punta a punta más larga en el árbol sin raíz. 

Análisis de la diversidad alfa y beta 

Este trabajo previo ha permitido el estudio de la diversidad alfa y beta con el plugin q2- diversity 

con el método core-metrics-phylogenetic que rarifica la tabla de frecuencias de nuestras ASV a 

la profundidad (depth) de 151122 (determinada durante la visualización de la tabla de 

frecuencias). Este paso submuestreo los recuentos en cada muestra sin reemplazo de modo que 

cada muestra en la tabla resultante tenga un recuento total de 151122, porque las métricas de 

diversidad son sensibles a las diferentes profundidades de muestreado a lo largo de las distintas 

muestras.  

Este valor se eligió en función del número de secuencias en la muestra ACHD30.1 porque está 

cerca del número de secuencias en las siguientes muestras que tienen recuentos de secuencias 

más alto. Esto nos permitió conservar todas nuestras muestras. 

Diversidad Alfa 

Después de calcular las métricas de diversidad, se analizó la composición microbiana de las 

muestras en el contexto de los metadatos de la muestra (sample-metadata) por medio de la 

filogenética de Faith (una medida de la riqueza de la comunidad) (Faith, 1992) y las métricas de 

uniformidad de Pielou. Esto se define como la suma de las longitudes de las ramas de un árbol 

filogenético y tiene en cuenta las diferencias filogenéticas entre especies. La diversidad 

filogenética (Faith’s PD) usa la distancia filogenética para calcular la diversidad de una muestra 

dada.  Se utilizó el método de Kruskal- Wallis para realizar las comparaciones por muestras y 

ver si existían diferencias significativas (p-value <0.05) de alfa diversidad. La medida basada 

en la longitud total de la rama de un árbol filogenético que comprende una muestra de 

Visualización de diagrama (Grafico, 1) de caja de índices de diversidad filogenética taxonómica 

(de Faith) para comunidades procariotas (gen 16S rRNA) asociadas con los factores 

fisicoquímicos respectivamente. 

Cuando los resultados de la medida de la alpha diversidad fueron visualizados en QIIME2 

VIEW, se produce una gráfica de bigotes, como se muestra en el gráfico 3 (tipo de muestra). 

Todas las variables de la metadata con la medida de alfa diversidad (p-value < 0.05) 

correspondientes están listados en la tabla 14. 
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Los resultados de las pruebas de Kruskal-Wallis indican que no hay diferencias significativas 

de la diversidad microbiana (diversidad filogenética de Faith) entre la condición de suelo, tipo 

de suelo, pH, Magnesio, aluminio y contenido orgánico 

 

 

Grafico 1.  Caja de bigotes para la diversidad filogenetica de faith en suelos intervenidos y 

no intervenidos 

Tabla 14. variables de la metadata con la medida de alfa diversidad (p-value < 0.05) 

Variable de Metada P-value 

Tipo de suelo (cutánico e 

hiperdistrico) 

0.12133525035848367 

 

Condición (Intervenido, no 

intervenido) 

0.43857802608099994 

pH 0.2592402606458915 

Magnesio 0.2592402606458915 

% contenido orgánico 0.12133525035848367 

Aluminio 0.43857802608099994 
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Se muestra las variables de la metadata y su respectivo valor de P como medida de la riqueza 

de las muestras estudiadas 

La uniformidad de la comunidad es representada por el índice de uniformidad de Pielou. Este 

índice mide la regularidad o uniformidad con que los individuos están distribuidos dentro de las 

especies, y no tanto cuantas especies hay. Es posible calcular las medidas de uniformidad 

(también llamada en algunos libros equitatividad) de una comunidad mediante una ecuación 

sencilla usando el índice de Pielou:  

Los resultados para esta métrica fueron similares que para la filogenética de Faith (Grafico 2), 

no existen diferencias significativas entre las diversas variables de la metadata y la uniformidad 

de la comunidad (Tabla, 15) 

 

Grafico 2. Caja de bigotes de uniformidad de Pielou representando la uniformidad de las 

especies en las muestras y su relación con una las variables de la metadata. (aluminio) 

 

 

 

 

 

https://en.wikipedia.org/wiki/E._C._Pielou#Pielou's_Evenness
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Tabla 15. P- value para esta métrica para la filogenética de Faith en cada uno de los 

parámetros fisicoquímicos. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Diversidad beta 

 

Emperor es una herramienta que nos permite trazar el análisis de coordenadas principales de 

nuestros datos. Para el cálculo de la diversidad beta se utilizó́ la métrica UniFrac. UniFrac nos 

permite calcular las diferencias cualitativas (análisis no ponderado) y cuantitativas (análisis 

ponderado) entre las muestras analizadas, en base a sus relaciones filogenéticas (Lozupone et 

al., 2007). Para ello, se generó́ una matriz basada en las distancias filogenéticas y los resultados 

obtenidos se visualizaron mediante un análisis de coordenadas principales (PCoA) en donde se 

eligieron las coordenadas que tenían un mayor peso en la distribución de las muestras. Por tanto, 

explora el grado de divergencia entre las diferentes secuencias que hemos obtenido, al poder 

observar la distancia métrica entre muestras. Así mismo, podemos comparar muchas muestras 

simultáneamente utilizando un análisis de coordenadas principales, al igual que con el análisis 

PCoA, puesto que podemos obtener una matriz de distancias. Básicamente, el concepto UniFrac 

se refiere al porcentaje de longitud de las ramas filogenéticas únicas para cada muestra. El 

método UniFrac ponderado o weighted, además tiene en cuenta las abundancias relativas 

Variable de Metada P-value 

Tipo de suelo (cutánico e 

hiperdistrico) 

0.12133525035848367 

 

Condición (Intervenido, no 

intervenido) 

1 

pH  

0.25924026 

Magnesio  

0.4065696597405991 

% contenido orgánico  

0.12133525035848367 

Aluminio 1 
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existentes en los rangos taxonómicos, por tanto, enfatiza los grupos dominantes. Por otra parte, 

el método UniFrac no ponderado o unweighted, solo tiene en cuenta presencia o ausencia, 

enfatizando más en los grupos menos comunes, de forma general.  Los análisis de coordenadas 

principales (PCoA) muestran cómo se separaron las muestras de cada una de las comunidades 

de los tipos de suelo y de acuerdo con los parámetros fisicoquímicos en grupos claros.  

 

A continuación presentamos el resultado de análisis de coordenadas principales (PCoA) usando 

Unifrac no ponderado y Unifrac ponderado como medidas de distancia filogenética, en las 

siguientes figuras de la 12 a la 29  y observa los 4 ejes (Axis 1, Axis 2, Axis 3 y Axis 4) donde 

se determina la diferencia en datos unifrac ponderado que considera la frecuencia relativa de las 

características representadas en los datos cualitativos y unifrac no ponderada consiste en la 

frecuencia relativa de las características cuantitativos.  
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Figura 12. Análisis de Coordenadas Principales una medida cualitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con la concentración de aluminio. Se 

observa el PCoA (Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac no ponderado 

cualitativo para el aluminio, el eje Axis 1 mostro 43.27% para la muestra ACHD30.1 y 

el eje Axis 2 el 33.82% la muestra ACHD31.1 que representa diferencia significativa en 

la medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto y 

medio de aluminio en proporción al porcentaje de visualización PCoA aquí las muestras 

se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte ambas muestras si mostro 

distancias filogenéticas en PCoA. El eje Axis 3 de 22.92% no se observó muestras, y por 

último el eje Axis 4 se visualizó las muestras ACHD28.1, ACHD29.1 la cual no son 

significativos en medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para 

niveles alto y medio de aluminio en proporción al porcentaje y no mostro distancias 

filogenéticas en PCoA.   
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Figura 13. Análisis de Coordenadas Principales en medida cuantitativo que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el aluminio. Se visualiza el PCoA 

(Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac ponderado cuantitativo para aluminio. El 

eje Axis 1 mostro 72.43% para la muestra ACHD30.1,  el eje Axis 2 el 18.83% la 

muestra ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la muestra ACHD 28.1 las cuales 

representa diferencia significativa en la medida cuantitativa que considera las 

abundancias relativas de las muestras y los patrones de agrupamiento; estas tres muestras 

se visualizó la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto y medio de 

aluminio en proporción al porcentaje de PCoA, marcando distancias filogenéticas entre 

ellas pero con valores cuantitativo significativos aceptables; estas muestras se agrupan 

en núcleos bastante definidos. Por otra parte, para las muestras ACHD 31.1 del eje Axis 

4 no se observó valores significativos en medida cuantitativa de la disimilitud de la 

comunidad bacteriana para niveles alto de aluminio en proporción al porcentaje de PCoA 
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Figura 14. Análisis de Coordenadas Principales una medida cualitativa  que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con la condición (intervenido y no 

intervenido). Se observa el PCoA (Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac no 

ponderado cualitativo para condición, el eje Axis 1 mostro 43.27% para la muestra 

ACHD30.1 y el eje Axis 2 el 33.82% la muestra ACHD31.1 que representa diferencia 

significativa en la medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para 

niveles alto y medio de aluminio en proporción al porcentaje de visualización PCoA aquí 

las muestras se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte, ambas muestras si 

mostro distancias filogenéticas en PCoA. El eje Axis 3 de 22.92% no se observó 

muestras, y por último el eje Axis 4 se visualizó las muestras ACHD28.1, ACHD29.1 la 

cual no son significativos en medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad 

bacteriana para niveles alto y medio de aluminio en proporción al porcentaje y no mostro 

distancias filogenéticas en PCoA 
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Figura 15. Análisis de Coordenadas Principales una medida cuantitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con la condición (intervenido y no 

intervenido). Se visualiza el PCoA (Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac 

ponderado cuantitativo para condición. El eje Axis 1 mostro 72.43% para la muestra 

ACHD30.1,  el eje Axis 2 el 18.83% la muestra ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la 

muestra ACHD 28.1 las cuales representa diferencia significativa en la medida 

cuantitativa que considera las abundancias relativas de las muestras y los patrones de 

agrupamiento; estas tres muestras se visualizó la disimilitud de la comunidad bacteriana 

para niveles alto y medio de aluminio en proporción al porcentaje de PCoA, marcando 

distancias filogenéticas entre ellas pero con valores cuantitativo significativos 

aceptables; estas muestras se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte, para 

las muestras ACHD 31.1 del eje Axis 4 no se observó valores significativos en medida 

cuantitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto de condicion 

en proporción al porcentaje de PCoA 
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Figura 16. Análisis de Coordenadas Principales una medida cualitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con la localización. Se observa el PCoA 

(Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac no ponderado cualitativo para 

localización el eje Axis 1 mostro 43.27% para la muestra ACHD30.1 y el eje Axis 2 el 

33.82% la muestra ACHD31.1 que representa diferencia significativa en la medida 

cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto y medio de 

localización en proporción al porcentaje de visualización PCoA aquí las muestras se 

agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte ambas muestras si mostro 

distancias filogenéticas en PCoA. El eje Axis 3 de 22.92% no se observó muestras, y por 

último el eje Axis 4 se visualizó las muestras ACHD28.1, ACHD29.1 la cual no son 

significativos en medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para 

niveles alto y medio de localización en proporción al porcentaje y no mostro distancias 

filogenéticas en PCoA 
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Figura 17. Análisis de Coordenadas Principales una medida cuantitativo que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con la localización. Se visualiza el PCoA 

(Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac ponderado cuantitativo para localización. 

El eje Axis 1 mostro 72.43% para la muestra ACHD30.1,  el eje Axis 2 el 18.83% la 

muestra ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la muestra ACHD 28.1 las cuales 

representa diferencia significativa en la medida cuantitativa que considera las 

abundancias relativas de las muestras y los patrones de agrupamiento; estas tres muestras 

se visualizó la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto y medio de 

localización en proporción al porcentaje de PCoA, marcando distancias filogenéticas 

entre ellas pero con valores cuantitativo significativos aceptables; estas muestras se 

agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte, para las muestras ACHD 31.1 del 

eje Axis 4 no se observó valores significativos en medida cuantitativa de la disimilitud 

de la comunidad bacteriana para niveles alto de localización en proporción al porcentaje 

de PCoA 
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Figura 18. Análisis de Coordenadas Principales una medida cualitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con los tipos de muestras (cutanico y 

hiperdistrico). Se observa el PCoA (Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac no 

ponderado cualitativo para tipo de suelo, el eje Axis 1 mostro 43.27% para la muestra 

ACHD30.1 y el eje Axis 2 el 33.82% la muestra ACHD31.1 que representa diferencia 

significativa en la medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para 

niveles alto y medio de tipo de suelo en proporción al porcentaje de visualización PCoA 

aquí las muestras se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte, ambas 

muestras si mostro distancias filogenéticas en PCoA. El eje Axis 3 de 22.92% no se 

observó muestras, y por último el eje Axis 4 se visualizó las muestras ACHD28.1, 

ACHD29.1 la cual no son significativos en medida cualitativa de la disimilitud de la 

comunidad bacteriana para cutanico y hiperdistrico de tipo de suelo en proporción al 

porcentaje y no mostro distancias filogenéticas en PCoA 
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Figura 19. Análisis de Coordenadas Principales una medida cuantitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con los tipos de muestras (cutanico y 

hiperdistrico). Se visualiza el PCoA (Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac 

ponderado cuantitativo para tipo de suelo. El eje Axis 1 mostro 72.43% para la muestra 

ACHD30.1,  el eje Axis 2 el 18.83% la muestra ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la 

muestra ACHD 28.1 las cuales representa diferencia significativa en la medida 

cuantitativa que considera las abundancias relativas de las muestras y los patrones de 

agrupamiento; estas tres muestras se visualizó la disimilitud de la comunidad bacteriana 

para cutanico y hiperdistrico de tipo de suelo en proporción al porcentaje de PCoA, 

marcando distancias filogenéticas entre ellas pero con valores cuantitativo significativos 

aceptables; estas muestras se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte, para 

las muestras ACHD 31.1 del eje Axis 4 no se observó valores significativos en medida 

cuantitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para hiperdistrico muestra 

ACHD 31.1 en proporción al porcentaje de PCoA 
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Figura 20. Análisis de Coordenadas Principales una medida cualitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el SampleID. Se observa el PCoA 

(Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac no ponderado cualitativo para SampleID, 

el eje Axis 1 mostro 43.27% para la muestra ACHD30.1 y el eje Axis 2 el 33.82% la 

muestra ACHD31.1 que representa diferencia significativa en la medida cualitativa de 

la disimilitud de la comunidad bacteriana para SampleID en proporción al porcentaje de 

visualización PCoA aquí las muestras se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra 

parte, ambas muestras si mostro distancias filogenéticas en PCoA. El eje Axis 3 de 

22.92% no se observó muestras, y por último el eje Axis 4 se visualizó las muestras 

ACHD28.1, ACHD29.1 la cual no son significativos en medida cualitativa de la 

disimilitud de la comunidad bacteriana para cada muestra SampleID en proporción al 

porcentaje y no mostro distancias filogenéticas en PCoA 
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Figura 21. Análisis de Coordenadas Principales una medida cuantitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con SampleID. Se visualiza el PCoA 

(Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac ponderado cuantitativo para SampleID. 

El eje Axis 1 mostro 72.43% para la muestra ACHD30.1,  el eje Axis 2 el 18.83% la 

muestra ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la muestra ACHD 28.1 las cuales 

representa diferencia significativa en la medida cuantitativa que considera las 

abundancias relativas de las muestras y los patrones de agrupamiento; estas tres muestras 

se visualizó la disimilitud de la comunidad bacteriana para SampleID en proporción al 

porcentaje de PCoA, marcando distancias filogenéticas entre ellas pero con valores 

cuantitativo significativos aceptables; estas muestras se agrupan en núcleos bastante 

definidos. Por otra parte, para las muestras ACHD 31.1 del eje Axis 4 no se observó 

valores significativos en medida cuantitativa de la disimilitud de la comunidad 

bacteriana para SampleID en proporción al porcentaje de PCoA 
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Figura 22. Análisis de Coordenadas Principales una medida cualitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con la concentración de Magnesio. Se 

observa el PCoA (Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac no ponderado 

cualitativo para Magnesio, el eje Axis 1 mostro 43.27% para la muestra ACHD30.1 y el 

eje Axis 2 el 33.82% la muestra ACHD31.1 que representa diferencia significativa en la 

medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto, medio 

y bajo de Magnesio en proporción al porcentaje de visualización PCoA aquí las muestras 

se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte, ambas muestras si mostro 

distancias filogenéticas en PCoA. El eje Axis 3 de 22.92% no se observó muestras, y por 

último el eje Axis 4 se visualizó las muestras ACHD28.1, ACHD29.1 la cual no son 

significativos en medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para 

niveles alto, medio y bajo de Magnesio en proporción al porcentaje y no mostro 

distancias filogenéticas en PCoA 
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Figura 23. Análisis de Coordenadas Principales en medida cuantitativo que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el Magnesio. Se visualiza el PCoA 

(Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac ponderado cuantitativo para Magnesio. 

El eje Axis 1 mostro 72.43% para la muestra ACHD30.1,  el eje Axis 2 el 18.83% la 

muestra ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la muestra ACHD 28.1 las cuales 

representa diferencia significativa en la medida cuantitativa que considera las 

abundancias relativas de las muestras y los patrones de agrupamiento; estas tres muestras 

se visualizó la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto, bajo y medio  de 

Magnesio  en proporción al porcentaje de PCoA, marcando distancias filogenéticas entre 

ellas pero con valores cuantitativo significativos aceptables; estas muestras se agrupan 

en núcleos bastante definidos. Por otra parte, para las muestras ACHD 31.1 del eje Axis 

4 no se observó valores significativos en medida cuantitativa de la disimilitud de la 

comunidad bacteriana para niveles alto de Magnesio en proporción al porcentaje de 

PCoA 
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Figura 24. Análisis de Coordenadas Principales en medida cualitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el contenido orgánico. Se observa el 

PCoA (Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac no ponderado cualitativo para 

Contenido Organico, el eje Axis 1 mostro 43.27% para la muestra ACHD30.1 y el eje 

Axis 2 el 33.82% la muestra ACHD31.1 que representa diferencia significativa en la 

medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto y medio 

de Contenido Organido en proporción al porcentaje de visualización PCoA aquí las 

muestras se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte, ambas muestras si 

mostro distancias filogenéticas en PCoA. El eje Axis 3 de 22.92% no se observó 

muestras, y por último el eje Axis 4 se visualizó las muestras ACHD28.1, ACHD29.1 la 

cual no son significativos en medida cualitativa de la disimilitud de la comunidad 

bacteriana para niveles alto y medio de Contenido Organico en proporción al porcentaje 

y no mostro distancias filogenéticas en PCoA 

 

 

 

 

 

 

ACHD29.1 

ACHD28.1 

ACHD31.1 

ACHD30.1

< 



 

79 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 25. Análisis de Coordenadas Principales en medida cuantitativo que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el contenido orgánico. Se visualiza el 

PCoA (Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac ponderado cuantitativo para 

Contenido Organico. El eje Axis 1 mostro 72.43% para la muestra ACHD30.1,  el eje 

Axis 2 el 18.83% la muestra ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la muestra ACHD 28.1 

las cuales representa diferencia significativa en la medida cuantitativa que considera las 

abundancias relativas de las muestras y los patrones de agrupamiento; estas tres muestras 

se visualizó la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto y medio de 

Contenido Orgánico en proporción al porcentaje de PCoA, marcando distancias 

filogenéticas entre ellas pero con valores cuantitativo significativos aceptables; estas 

muestras se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra parte, para las muestras 

ACHD 31.1 del eje Axis 4 no se observó valores significativos en medida cuantitativa 

de la disimilitud de la comunidad bacteriana para nivel medio de Contenido Orgánico 

en proporción al porcentaje de PCoA 
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Figura 26. Análisis de Coordenadas Principales en medida cualitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el pH. Se observa el PCoA (Análisis de 

Coordenadas Principales) Unifrac no ponderado cualitativo para pH, el eje Axis 1 mostro 

43.27% para la muestra ACHD30.1 y el eje Axis 2 el 33.82% la muestra ACHD31.1 que 

representa diferencia significativa en la medida cualitativa de la disimilitud de la 

comunidad bacteriana para niveles alto y medio de pH en proporción al porcentaje de 

visualización PCoA aquí las muestras se agrupan en núcleos bastante definidos. Por otra 

parte, ambas muestras si mostro distancias filogenéticas en PCoA. El eje Axis 3 de 

22.92% no se observó muestras, y por último el eje Axis 4 se visualizó las muestras 

ACHD28.1, ACHD29.1 la cual no son significativos en medida cualitativa de la 

disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto y medio de pH en proporción al 

porcentaje y no mostro distancias filogenéticas en PCoA 
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Figura 27. Análisis de Coordenadas Principales en medida cuantitativo que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el pH. Se visualiza el PCoA (Análisis 

de Coordenadas Principales) Unifrac ponderado cuantitativo para pH. El eje Axis 1 

mostro 72.43% para la muestra ACHD30.1,  el eje Axis 2 el 18.83% la muestra 

ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la muestra ACHD 28.1 las cuales representa 

diferencia significativa en la medida cuantitativa que considera las abundancias relativas 

de las muestras y los patrones de agrupamiento; estas tres muestras se visualizó la 

disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto, bajo y medio de pH en 

proporción al porcentaje de PCoA, marcando distancias filogenéticas entre ellas pero 

con valores cuantitativo significativos aceptables; estas muestras se agrupan en núcleos 

bastante definidos. Por otra parte, para las muestras ACHD 31.1 del eje Axis 4 no se 

observó valores significativos en medida cuantitativa de la disimilitud de la comunidad 

bacteriana para nivel bajo de pH en proporción al porcentaje de PCoA 
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Figura 28. Análisis de Coordenadas Principales una medida cualitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el fosforo. Se observa el PCoA (Análisis 

de Coordenadas Principales) Unifrac no ponderado cualitativo para fosforo, el eje Axis 

1 mostro 43.27% para la muestra ACHD30.1 y el eje Axis 2 el 33.82% la muestra 

ACHD31.1 que representa diferencia significativa en la medida cualitativa de la 

disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto de fosforo en proporción al 

porcentaje de visualización PCoA aquí las muestras se agrupan en núcleos bastante 

definidos. Por otra parte, ambas muestras si mostro distancias filogenéticas en PCoA. El 

eje Axis 3 de 22.92% no se observó muestras, y por último el eje Axis 4 se visualizó las 

muestras ACHD28.1, ACHD29.1 la cual no son significativos en medida cualitativa de 

la disimilitud de la comunidad bacteriana para nivel alto de fosforo en proporción al 

porcentaje y no mostro distancias filogenéticas en PCoA 
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Figura 29. Análisis de Coordenadas Principales una medida cuantitativa que relaciona la 

diversidad de las bacterias presente en suelo con el fosforo. Se visualiza el PCoA 

(Análisis de Coordenadas Principales) Unifrac ponderado cuantitativo para fosforo. El 

eje Axis 1 mostro 72.43% para la muestra ACHD30.1,  el eje Axis 2 el 18.83% la 

muestra ACHD29.1 y el eje Axis 3 de 8.74% la muestra ACHD 28.1 las cuales 

representa diferencia significativa en la medida cuantitativa que considera las 

abundancias relativas de las muestras y los patrones de agrupamiento; estas tres muestras 

se visualizó la disimilitud de la comunidad bacteriana para niveles alto de fosforo en 

proporción al porcentaje de PCoA, marcando distancias filogenéticas entre ellas pero 

con valores cuantitativo significativos aceptables; estas muestras se agrupan en núcleos 

bastante definidos. Por otra parte, para las muestras ACHD 31.1 del eje Axis 4 no se 

observó valores significativos en medida cuantitativa de la disimilitud de la comunidad 

bacteriana para nivel alto de fosforo en proporción al porcentaje de PCoA 
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Por otro lado, las pruebas estadísticas de PERMANOVA para diversidad beta, se realizaron con 

el comando qiime diversity beta-group-significance.  

QIIME2 utilizo análisis permutacional de varianza (PERMANOVA) para validar todas las 

pruebas de diversidad beta. Nuevamente, este es un análisis multivariante no paramétrico que 

compara grupos de objetos bajo la hipótesis nula de que la dispersión de cada grupo es 

equivalente para todos los grupos que se comparan; rechazar la hipótesis nula significaría que 

los grupos están dispersos de manera diferente. Para hacerlo, sería necesario obtener un valor P 

significativo (menos de 0,05). 

La prueba permutacional de análisis de varianza multivariada (PERMANOVA) (Grafico 3) 

indica que no hay una diferencia en la composición de taxa entre los tipos de suelo (p=0.666; 

con 999 permutaciones) (Tabla, 16, 17). Así mismo, la prueba estadística sugiere que no existe 

una diferencia significativa en la composición taxonómica entre la condición de los suelos 

(intervenido y no intervenido), (p=0.341; con 999 permutaciones) (Grafico, 4) (Tabla, 18, 19).  

 

Tabla 16. Permanova Tipo de Muestra 
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Grafico 3. Permanova Tipo de Muestra 

 

Tabla 17. Permanova Tipo de Muestra 

 

Tabla 18. Resultado Permanova Condición 
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Grafico 4. Permanova Condición 

Tabla 19. Permanova Condición 

 

 

 

Alfa Rarefacción 

Específicamente la rarefacción es el proceso de generación de la relación entre el número de 

especies vs el número de individuos en una o más muestras (Stevens 2009). Esta corrección por 

el número de individuos nos permite la comparación directa de la riqueza de todas las muestras 

que inicialmente tenían diferente tamaño. 

Esta sección de resultado nos muestra la diversidad alfa en función de la profundidad de 

muestreo utilizando el visualizador (Grafico, 5). Este análisis nos calcula 3 métricas de 

diversidad alfa a múltiples profundidades de muestreo. Cada paso de profundidad de muestreo, 

se generó 10 puntos en el gráfico y se calculó las métricas de diversidad para los 4 cuatros 

muestras en el gráfico. Los valores de diversidad promedio se trazaron para cada muestra en 
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cada profundidad de muestreo uniforme, y las muestras se agrupo de acuerdo con los metadatos 

como visualización resultante. Los metadatos de muestra se proporcionan con el parámetro. 

qiime diversity alpha-rarefaction--p-min-depth--p-max-depth--p-iterations--m-metadata-fil 

 

 

Grafico 5. Columna SampleMetadata Barcode sequence – Metric Shannon. En esta 

visualización se determina si la riqueza de las 4 muestras se ha observado o secuenciado 

completamente la cual da como resultado que las líneas de forma nivelada (es decir, 

acercarse a una pendiente de cero) a cierta profundidad de muestreo a lo largo del eje x, 

eso significa que las muestras estudiadas es efectiva para la observación de 

características debido a la recopilación de suficientes secuencias de dichas muestras y 

cero error de secuencia en los datos es decir que la riqueza de las muestras se han 

observado o secuenciado completamente  
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Grafico 6. Rarefacción Alfa. Esta visualización de resultado nos muestra la profundidad  

de muestreo. Si una profundidad de muestreo dada es mayor que la frecuencia total de una 

muestra (es decir, el número de secuencias que se obtuvieron para la muestra), no es posible 

calcular la métrica de diversidad para la muestra a profundidad de muestreo. 

El gráfico superior (Grafico, 6) de esta visualización es importante cuando se agrupan muestras 

por metadatos. Ilustra el número de muestras que permanecen en cada grupo cuando la tabla de 

características se enrarece a cada profundidad de muestreo. Si una profundidad de muestreo 

dada es mayor que la frecuencia total de una muestra (es decir, el número de secuencias que se 

obtuvieron para la muestra), no es posible calcular la métrica de diversidad para la muestra a 

profundidad de muestreo. Si muchas de las muestras en un grupo tienen frecuencias totales más 

bajas que, la diversidad promedio presentada para ese grupo en la gráfica superior no será 

confiable porque se habrá calculado en relativamente pocas muestras. Por lo tanto, al agrupar 

muestras por metadatos, es esencial mirar la gráfica inferior para asegurarse de que los datos 

presentados en la gráfica superior sean confiables. 
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Análisis Taxonómico 

En las siguientes secciones (Figura, 30) exploramos la composición taxonómica de las muestras 

y, de nuevo, la relacionaremos con los metadatos de muestra. El primer paso en este proceso es 

asignar taxonomía a las secuencias en nuestro artefacto QIIME 2. Confidencialidad 0.90 

 

Figura 30.  Composición taxonómica de las muestras. El análisis del microbiota de las 

muestras de suelo Acrisoles Haplico se evaluó a los niveles taxonómicos de dominio, 

phylum, clase, orden, familia, género y especie. La asignación taxonómica a nivel de 

phylum reveló un total de 8 phylum, 11 clase, 11 orden, 11 familia, 11 género y especie 

para los cuatro grupos experimentales, aunque solo muestra algunas identificadas y otras 

no. Si nos fijamos se observa.   
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Tabla 20. Tabla de valores para dominio 

 

 

 

 

Grafico 7. Taxonomía Nivel 1  

El análisis taxonómico del microbiota de suelo de los cuatros muestras secuenciadas mostró 

un total de 55 % de bacterias y 45% taxones sin asignar para muestras ACHD 30.1, la 

muestras ACHD 31.1 62% de bacteria y 38% sin asignar, muestra ACHD 28.1 tiene 70% 

de bacteria y 30% taxones sin asignar, muestra ACHD 29.1 tiene 71% de bacteria y 29 % 

sin asignar. Se observa la asignación taxonómica en función del Dominio. Un total de 2 

dominio fueron identificados (Bacteria y Archeae). Se visualizo que la principal categoría 

determinada es Bacteria para todas las muestras y solo una muestra ACHD 28.1 marco 

presencia de Archaea de suelo Acrisoles Háplico.  
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Tabla 21. Tabla de valores para filo   

 

Grafico 8.  Taxonomía 

Nivel 2 

El análisis taxonómico del 

microbiota de suelo de los cuatros muestras secuenciadas mostró un total de 55 % de 

bacterias y 45% taxones sin asignar para muestras ACHD 30.1, muestras ACHD 31.1 62% 

de bacteria y 38% sin asignar, muestra ACHD 28.1 tiene 70% de bacteria y 30% taxones sin 

asignar, muestra ACHD 29.1 tiene 71% de bacteria y 29 % sin asignar. Se observa la 

asignación taxonómica en función de phylum. Un total de 8 phylum fueron identificados 

(Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria, Verrucomicrobia, Chloroflexi, 

Crenarchaeota, WS6).  
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Tabla 22. Tabla de Valores para Clase 

 

 

 

 

Grafico 9. Taxonomía Nivel 3 

El análisis taxonómico del microbiota de suelo de los cuatros muestras secuenciadas mostró 

un total para muestras ACHD 30.1 de 55 % de bacterias y 45% taxones sin asignar, muestras 

ACHD 31.1 62% de bacteria y 38% sin asignar, muestra ACHD 28.1 tiene 70% de bacteria 

y 30% taxones sin asignar, muestra ACHD 29.1 tiene 71% de bacteria y 29 % sin asignar. 

Se observa la asignación taxonómica en función de clase. Un total de 11 clases algunas 

identificadas otras no (Actinobacteria, Alphaproteobacteria, TK17, Bacilli, Acidimicrobiia, 

MCG y 4 taxon de clase no identificadas). Observamos que la diferencia de clase visualizado 

es tan baja que no se puede dar porcentaje. 
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Grafico 10. Taxonomía Nivel 4 

El análisis taxonómico del microbiota de suelo de los cuatros muestras secuenciadas mostró 

un total para muestras ACHD 30.1 de 55 % de bacterias y 45% taxones sin asignar, muestras 

ACHD 31.1 62% de bacteria y 38% sin asignar, muestra ACHD 28.1 tiene 70% de bacteria 

y 30% taxones sin asignar, muestra ACHD 29.1 tiene 71% de bacteria y 29 % sin asignar. 

Se observa la asignación taxonómica en función de orden. Un total de 11 orden algunos 

identificados y otros no (A-2AF, Actinomycetales, Bacillales, Acidimicrobiales, GrfC26 y 

6 no identificado). Observamos que la diferencia de orden visualizado es tan baja que no se 

puede dar porcentaje. 
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Grafico 11. Taxonomía Nivel 5 

El análisis taxonómico del microbiota de suelo de los cuatros muestras secuenciadas se 

observa la asignación taxonómica en función de familia. Un total de 11 familia fueron 

identificadas (Bacilaceae, EB1017 y 9 no identificada). Observamos que la diferencia de 

familia visualizada es tan baja que no se puede dar porcentaje. 
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Grafico 12. Taxonomía Nivel 6 

El análisis taxonómico del microbiota de suelo de los cuatros muestras secuenciadas se 

observa la asignación taxonómica en función de género. Un total de 11 género fueron 

identificados. Observamos que la diferencia de género visualizado es tan baja que no se 

puede dar porcentaje. 
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Grafico 13. Taxonomía Nivel 7 

El análisis taxonómico del microbiota de suelo de los cuatros muestras secuenciadas se 

observa la asignación taxonómica en función de especie. Un total de 11 especie fueron 

identificados. Observamos que la diferencia de especie visualizado es tan baja que no se 

puede dar porcentaje. 
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Discusión  

En el campo de la metagenómica el análisis del microbioma y microbiota ha ganado una notable 

importancia en los últimos años. Cada vez existen más estudios que exploran el microbiota de 

los suelos y su relación con caracteres de interés para los sectores de la biología. La 

metagenómica es el recientes método de estudio de omicas que se está introduciendo en los 

últimos años en el sector de la Genética, Biología Molecular, Microbiología para identificar 

nuevas y conocidas especies procariota no cultivadas en tipos de suelo. Existen diversos estudios 

sobre cómo las condiciones fisicoquímicas por cambios naturales o del hombre afectan las 

comunidades bacterianas presentes en el suelo. Este estudio constituye unas de las primeras 

investigaciones de metagenómica en suelos Acrisoles Háplico de Panamá. El objetivo principal 

es la relación abundante o escaza de diversidad del microbiota (procariota) en suelo Acrisoles 

Haplico cutanico y hiperdistrico y su posible efecto con los parámetros fisicoquímicos (Van 

Reeuwijk, 2002).  

 

Por otra parte, los resultados obtenidos de la secuenciación metagenómica de amplicón 16S 

ARNr serán clave para aportar nuevos registros, ya que no hay referencia del microbiota en 

suelo Acrisoles Háplicos cutanico y hiperdistrico en Panamá que haya utilizado el método de 

secuenciación de segunda generación para amplificar esta secuencia de genes.Por ese motivo, 

es importante este estudio, ya que nos va a permitir conocer la comunidad microbiana y 

valorar cómo los factores fisicoquímicos afectan a la composición, abundancia y diversidad 

del microbiota de suelo.  

En cuanto a la alfa diversidad, se refiere a la diversidad filogenética de Faith, la cual mostro la 

suma de las longitudes de las ramas del árbol filogenético que conecta todas las especies en las 

muestras que nos lleva al índice de Pielou que es la forma de medir cómo las especies se 

distribuyen uniformemente en una comunidad. La uniformidad en las abundancias (Pielou 

evenness) la visualización de Evenness_statistics.qzv.  

Se observaron diferencias significativas de riqueza y diversidad en las muestras. Dado que el 

grupo de suelos Acrisoles Haplico mostró un mayor índice de diversidad H y, por tanto, una 

mayor riqueza de especies (H = 2,39) para cuantificar la biodiversidad específica. La prueba de 

Kruskal-Wallis manifestó que ninguna de las diferencias entre grupos de suelos fue significativa 

con un p-value = 0,1213. Este método se utilizó para poder ver si nuestros resultados de riqueza 
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y abundancia eran significativos, a nivel de alfa diversidad. La prueba de Kruskal-Wallis es un 

enfoque paramétrico, ya que nuestros datos cumplían el supuesto de normalidad para poder 

aplicar un análisis de las varianzas (PERMANOVA). 

En el análisis del índice de beta diversidad según las distancias de Bray-Curtis concluyó que 

ninguna de las comparaciones entre grupos era estadísticamente significativa según la 

composición de las comunidades microbiana. Visualizamos los resultados con la matriz de 

distancia calculada a partir del índice de disimilitud de Bray-Curtis por el método de análisis de 

coordenadas principales PCoA, y finalmente graficamos los resultados. El análisis de 

coordenadas principales se utiliza para observar la similitud o disimilitud entre muestras. 

Cuando más similares sean las muestras respecto a sus características, más cerca entre sí estarán 

en la gráfica de ordenación de PCoA. Para ver la significancia de la beta diversidad se realizó 

un PERMANOVA. El PERMANOVA nos permitió medir si los grupos de muestras eran 

significativamente diferentes entre sí mediante una prueba estadística centrada en las 

permutaciones. La prueba permutacional de análisis de varianza multivariada (PERMANOVA) 

indico que no hay una diferencia en la composición de taxa entre los tipos de suelo (p=0.666; 

con 999 permutaciones). Así mismo, la prueba estadística sugiere que no existe una diferencia 

significativa en la composición taxonómica entre la condición de los suelos (intervenido y no 

intervenido (p=0.341; con 999 permutaciones).  

En este estudio, el análisis taxonómico del microbiota de suelo mostró un total de 55 % de 

bacterias para las muestras ACHD 30.1, 62% de bacteria para las muestras ACHD 31.1, 70% 

para la muestra ACHD 28.1, 71% para la muestra ACHD 29.1.  Se observaron un total de 4,298 

perteneciente al dominio Bacteria; 4 bacterias del phylum Actinobacteria de la clase 

Acidimicrobiia y orden Actinomycetales. 1 bacteria del phylum Bacteroidetes, Chloroflexi; 2 

bacteria del phylum Firmicutes la cual 1 pertenece a la clase Bacilli, orden Bacillales y familia 

Bacillaceae. 14 bacterias del phylum Proteobacteria la cual 2 pertenece a la clase 

Alphaproteobacteria. 1 bacteria del phylum Verrucomicrobia, 12 bacterias perteneciente al 

phylum WS6 ahora conocidas como Dojkabacteria es una clase candidata de bacterias 

recientemente propuesta, previamente conocido como WS6, 1 Archaea del phylum 

Crenarchaeota y 1,821 sin asignar. 
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En esta investigación los resultados de la secuenciación metagenómica de Ilumina de las 

muestras ACHD28, ACHD29, ACHD30, ACHD31. Son comparables con el trabajo realizado 

por (Kheng Goh, et al., 2020) quienes analizaron la composición y diversidad de las 

comunidades procariota y eucariota del suelo en un lugar específico de Malasia con condición 

fisicas muy distinta a Panamá, pero ellos determinando los factores biológicos y fisicoquímicos 

del suelo. Dando como resultados que el suelo de Blenhein con un pH alto y calcio tiene una 

mayor diversidad de procariotas y eucariotas en comparación con el suelo Bernam. Obteniendo 

también en el suelo de Belnhein grandes abundancias de raros taxones bacterianos 

metabólicamente diversos y versátil, taxones bacterianos que aumentaron con la introducción 

de agentes biocontrol, bacterias potencialmente supresoras de enfermedades y flagelados 

bacterivoros. Por el contrario, el suelo de Bernam se caracterizó predominantemente por taxones 

bacterianos potencialmente inducibles por enfermedades. Una combinación de elementos 

abióticos y bióticos podría ser esencial para impulsar el microbioma del suelo supresor de 

enfermedades hacia Ganoderma BSR en suelo Blenheim. 

A comparación del estudio de suelo de (Pitblado, et al., 2021) con esta investigación el analizo 

los datos obtenidos de un suelo a largo plazo para determinar los efectos de la remoción de 

materia orgánica sobre los factores abióticos del suelo, y el impacto resultante sobre la 

diversidad bacteriana 10 años después de la reforestación. Al analizar la diversidad beta, 

encontramos que tanto la ubicación geográfica como la profundidad del suelo estaban asociadas 

con diferencias en la diversidad entre las comunidades bacterianas del suelo. Un análisis 

estadístico adicional también reveló relaciones significativas entre la profundidad del suelo y 

los factores abióticos. Se asoció un mayor contenido de carbono orgánico, nitrógeno y humedad 

en el suelo con las muestras tomadas de la capa superior del suelo orgánico, y los niveles de pH 

del suelo fueron más ácidos en las muestras de suelo orgánico en comparación con las muestras 

de suelo mineral. Los análisis de diversidad alfa y abundancia taxonómica indicaron que la 

distribución de filos bacterianos difería entre regiones geográficas, con una diversidad 

significativamente menor en las comunidades del suelo de la Columbia Británica. No 

encontramos que la remoción de materia orgánica impacte consistentemente los niveles de 

carbono orgánico del suelo, contenido de nitrógeno, contenido de humedad o pH. De manera 

similar, los modelos de regresión lineal para cada región indicaron asociaciones mínimas entre 

los factores abióticos del suelo y la diversidad alfa bacteriana. En general, estos hallazgos 
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brindan información sobre la asociación entre la composición de la comunidad bacteriana y los 

factores abióticos del suelo en una variedad de regiones geográficas, y el impacto de la 

deforestación en estas relaciones. 

Las condiciones de los factores abiótico y biótico de las muestras estudiadas dieron como 

resultado las presencias de valor no significativo en las diversidad alfa y beta en grupo de suelos 

Acrisoles Haplico se mostró un mayor índice de diversidad  y, por tanto, una mayor abundancia 

y riqueza de comunidades microbiana de especies determinando así la frecuencias cuantitativas 

y cualitativas de las comunidades microbiana tomando en cuenta los dos tipos de suelo Acrisoles 

Háplico Cutanico y Hyperdistrico, condición ( intervenido y no intervenido), aluminio, pH, 

magnesio, localidad, contenido orgánico. Siendo un total de 829,398 secuencias filtrada. 

Aunque los resultados obtenidos no han mostrado diferencias significativas en relación a la 

diversidad bacteriana y los factores de fisicoquímico de pH, condición, tipo de suelo, aluminio, 

contenido orgánico,  magnesio y localización  no se descarta una futura publicación científica, 

ya que esta sería, a fecha de hoy, el primer estudio científico que describe la metagenómica de 

suelo en Panamá a base de secuenciación de segunda generación y análisis bioinformático de la 

data, un método novedoso para la diversidad procariota en suelo de Panamá con la que puede 

llevarse a cabo trabajos interesante sobre biblioteca genómica, descubrimiento de genes 

novedosos con importancia médica,  farmacéutica y de industria.  
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Capitulo IV 

Conclusiones 
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● Las bacterias estuvieron presentes en porcentaje alto a comparación de las archeas, 

debido a las condiciones del suelo y las localidades de Panamá. 

● El análisis de Qiime2 para las diversidades alfa presente en la muestra demostró el alto 

índice de similitud para los métodos métrico de índice de diversidad de Shannon y el 

método de Krustal Wallis de características observadas, diversidad filogenética de las 

muestras y uniformidad en las comunidades presente. La diversidad beta mostro un alto 

índice de disimilitud para el método distancia UniFrac no ponderada Cualitativa en los 

suelos ACRISOLS HAPLICO hyperdistrico (intervenido y no intervenido) siendo las 

muestras ACHD30.1, ACHD31.1. y distancia uniFrac ponderada cuantitativo para suelo 

ACRISOLS HAPLICO cutanico y hyperdistrico (intervenido y no intervenido) para las 

muestras ACHD28.1, ACHD29.1, ACHD30.1 en todas las categorías (ID de muestras, 

tipo de muestra, pH, aluminio, magnesio, contenido orgánico, localización, condición.) 

● Al no cumplir los supuestos de normalidad, se eligió el método de Kruskal Wallis para 

realizar las comparaciones por parejas y ver si existían diferencias significativas de alfa 

diversidad. ninguno de los contrastes mostró diferencias significativas (p-value < 0,05) 

entre los grupos experimentales analizados en el presente estudio, aunque se observa una 

tendencia no significativa en las métricas de variabilidad. 

● La secuenciación de amplicón 16S ARNr de extremos emparejados en la plataforma 

ilumina y los cebadores 515F-806R se dirigen a la región V3-V4 del ARNr de 16s SSU 

es el método utilizado para amplificar procariotas (bacterias y arqueas), Las 

secuenciaciones de amplicon utilizando para la identificación de ASV en Novogen 

resulto una cantidad de referencias que genera 50,000–100,000 pb.  

● DADA2 utilizo un algoritmo de eliminación de ruido que genera ASV como más 

secuencias exactamente representativas (Callahan et al., 2016). 

● Debido a los factores Físico- químicos presente en el suelo de grupo Acrisol y 

clasificación Haplico mediante el análisis de Qiime2 no se determinó la presencia de 

Archeae, y las presencias de la comunidad microbiana fueron presentes en ACHD28, 

ACHD29, ACHD30, ACHD31. 
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Recomendación 

 

- No contamos con disponibilidad local de kit de extracción de ADN de suelo.  

- Suelos de bajo rendimiento de ADN, ya que no podemos detectar  

- Algunas de las muestras de los suelos seleccionados están ubicadas en localidades 

distantes y de difícil acceso lo cual requiere una logística de transporte y disponibilidad 

de recursos. 

- Los servicios de secuenciación metagenómica de amplicon novogénico proporcionaron 

una detección eficiente de variantes y organismos objetivo, describen y comparan la 

diversidad de múltiples entornos complejos.  

- Las métricas de diversidad son sensibles a los errores introducidos durante la PCR y 

secuenciación por la cual recomendamos este proceso de una manera eficaz.  
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Anexo 1.  

Resumen de los procedimientos analíticos para la caracterización del suelo 

 

En el presente anexo se ofrece un resumen de los procedimientos de análisis recomendados para 

ser utilizados para la caracterización de los suelos en la Base Referencial Mundial del Recurso 

Suelo. Las descripciones completas se pueden encontrar en Procedimientos para el análisis del 

suelo (Van Reeuwijk, 2002) y Manual de métodos de laboratorio para análisis de suelos del 

USDA (Burt, 2004). 

1. PREPARACIÓN DE LA MUESTRA 

Las muestras se secan al aire o, alternativamente, en estufa a un máximo de 40°C. La fracción 

tierra fina se obtiene por tamizado de la muestra seca con un tamiz de 2mm. Los terrones que 

no pasan a través del tamiz, son aplastados (no molidos) y se tamiza de nuevo. Grava, 

fragmentos de roca, etc. que no pasan por el tamiz se tratan por separado. En casos especiales 

cuando el secado al aire causa cambios inaceptables e irreversibles en ciertas propiedades del 

suelo (por ejemplo, en turba y suelos con propiedades ándicas) las muestras se mantienen y se 

tratan en el estado de humedad de campo. 

2. CONTENIDO DE HUMEDAD 

El cálculo de los resultados de análisis de suelos se realiza sobre base de masa de suelo secado 

en estufa (105 ºC). 

3. ANALISIS DE TAMAÑO DE PARTICULAS 

La parte mineral del suelo se separa en diversos tamaños de fracciones y se determina la 

proporción de estas fracciones. La determinación comprende todo el material, es decir, 

incluyendo grava y material más grueso, pero el procedimiento en si mismo se aplica a la 

fracción tierra fina (<2mm) solamente. El pretratamiento de la muestra está dirigido a la 

dispersión completa de partículas primarias. Por tanto, los materiales cementantes (por lo 

general de origen secundario) tales como materia orgánica y carbonato de calcio pueden 

necesitar ser eliminados. En algunos casos, también es necesario aplicar desferrificación. Sin 

embargo, dependiendo del objetivo del estudio, puede ser fundamentalmente incorrecto eliminar 

los materiales de cementación. En consecuencia, todos los pretratamientos deben considerarse 

opcionales. Sin embargo, para fines de caracterización de suelos la eliminación de la materia 

orgánica por H2O2 y de carbonatos por HCl se lleva a cabo de forma rutinaria. Después de este 
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pretratamiento, la muestra se agita con un agente dispersante y la arena se separa de la arcilla y 

limo con un tamiz de 63μm. La arena es  

-Resumen de los procedimientos analíticos para la caracterización del suelofraccionada 

mediante tamizado en seco; las fracciones arcilla y limo son determinadas por el método de la 

pipeta o, alternativamente, por el método del hidrómetro. 

4. ARCILLA DISPERSABLE EN AGUA 

Este es el contenido de arcilla que se encuentra cuando la muestra se dispersa conagua sin ningún 

pretratamiento para eliminar compuestos cementantes y sin el uso deun agente dispersante. La 

proporción de arcilla natural a arcilla total se puede utilizar como un indicador de estabilidad de 

la estructura. 

5. RETENCIÓN DE AGUA DEL SUELO 

El contenido de agua se determina en muestras de suelo que han sido equilibradas con agua a 

varios valores de succión (tensión). Para valores bajos de succión, las muestras no perturbadas 

se equilibran en un baño de limo y caolín; para valores altos de succión, muestras perturbadas 

son equilibradas en placas extractoras de presión. La densidad aparente se calcula a partir de la 

masa de las muestras no perturbadas. 

6. DENSIDAD APARENTE 

La densidad aparente del suelo es la masa por la unidad de volumen de suelo. Como la densidad 

aparente cambia con el contenido de agua, debe especificarse el estado de humedad de la 

muestra. Pueden utilizarse dos procedimientos diferentes: 

» Muestras no perturbadas. Un cilindro de metal de volumen conocido se presiona en el suelo. 

Se registra la masa de la muestra húmeda. Esto puede ser en el estado de humedad de campo o 

en el estado después de equilibrar la muestra a una tensión de agua específica. La muestra es 

secada en estufa y pesada de nuevo. La densidad aparente es el cociente entre la masa seca y el 

volumen en el contenido de agua determinado y/o la tensión de agua especificada. 

» Terrones revestidos. Terrones recogidos en el campo son recubiertos con laca  plástica (por 

ejemplo, Saran disueltos en metil etil cetona) para permitir la determinación de la masa 

sumergida en agua. Esto da el volumen al terrón. Se registra la masa de muestra húmeda. Esto 

puede ser en el estado de humedad de campo o en el estado después de equilibrar el terrón con 

un valor específico de succión de agua. La muestra es secada en estufa y pesada de nuevo. La 
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densidad aparente es el cociente entre la masa seca y el volumen a la succión de agua 

especificada.  

Nota: la determinación de la densidad aparente es muy sensible a errores, particularmente 

causados por elementos no representativos de las muestras (piedras, grietas, raíces, etc). Por lo 

tanto, las determinaciones deben hacerse siempre por triplicado. 

7. COEFICIENTE DE EXTENSIBILIDAD LINEAL (COLE) 

El COLE da una indicación de la capacidad reversible de expansión-retracción de un suelo. Se 

calcula a partir de la densidad aparente en seco y la densidad aparente a 33 kPa de succión de 

agua. El valor COLE se expresa en centímetros por centímetro o como un valor porcentual.196 

Base referencial mundial del recurso suelo 2014  

8. PH 

El pH del suelo se mide potenciométricamente en la suspensión sobrenadante de una mezcla 

suelo:líquido. Si no se indica lo contrario, suelo:líquido están en una relación 1:5 (volumen: 

volumen) (de acuerdo con las normas ISO). El líquido es agua destilada (pHagua) o una solución 

1M de KCl (pHKCl). Sin embargo, en algunas definiciones, se utiliza una relación de suelo: 

agua 1:1. 

9. CARBONO ORGÁNICO 

Se sigue el procedimiento Walkley-Black. Esto implica una combustión en húmedo de materia 

orgánica con una mezcla de dicromato de potasio y ácido sulfúrico a aproximadamente 125°C. 

El dicromato residual se valora con sulfato ferroso. Para compensar por la destrucción 

incompleta, se aplica un factor de corrección empírico de 1.3 en el cálculo del resultado. 

Nota: Otros procedimientos, incluyendo analizadores de carbono (por ejemplo, combustión 

seca) pueden también ser utilizados. En estos casos, se recomienda una prueba cualitativa de 

carbonatos por efervescencia con HCl y, si están presentes , se requiere una corrección para C 

inorgánico (ver carbonatos más abajo). 

10. CARBONATOS 

Se utiliza el método de valoración rápida de Piper (también llamado método de neutralización 

ácida). La muestra se trata con HCl diluido y el ácido residual se valora. Los resultados están 

referidos como carbonato de calcio equivalente ya que la disolución no es selectiva para calcita 

y otros carbonatos tales como dolomita también se disuelven hasta cierto punto. 



 

127 

 

Nota: También pueden utilizarse otros procedimientos tales como el método volumétrico 

Scheibler o el calcímetro Bernard. 

11. YESO 

El yeso se disuelve por agitación de la muestra con agua. A continuación, se precipita 

selectivamente del extracto mediante la adición de acetona. Este precipitado se redisuelve en 

agua y se determina la concentración de Ca como una medida para el yeso. 

12. CAPACIDAD DE INTERCAMBIO CATIÓNICO (CIC) Y BASES INTERCAMBIABLES 

Se utiliza el método de acetato de amonio pH 7. La muestra se percola con acetato de amonio 

(pH 7) y las bases se miden en el percolado. La muestra es posteriormente percolada con acetato 

de sodio (pH 7), se retira el exceso de sal y el sodio adsorbido se intercambia por percolación 

con acetato de amonio (pH 7). El Na en este percolado es una medida de la CIC. 

Alternativamente, después de la percolación con acetato de amonio, la muestra puede ser lavada 

para quitarle el exceso de sal, se destila la muestra completa y se determina el amonio liberado. 

La percolación en tubos también puede ser reemplazada por agitación en frascos. Cada 

extracción debe repetirse tres veces y se deben combinar los tres extractos para el análisis  

Nota 1: Pueden utilizarse otros procedimientos para la CIC siempre que se realice la 

determinación a pH 7. 

Nota 2: En casos especiales donde la CIC no es un criterio de diagnóstico, por ejemplo, en suelos 

salinos y alcalinos, puede determinarse la CIC a pH 8.2. 

Nota 3: La saturación de bases de suelos salinos, calcáricos y gipsíricos puede considerarse al 

100%. 

Nota 4: Cuando hay involucradas arcillas de baja- actividad, la CIC de la materia orgánica debe 

deducirse. Esto puede hacerse por el método gráfico (FAO, 1966), o por el análisis de la CIC de 

la materia orgánica o de los coloides minerales por separado. 

13. ACIDEZ DE INTERCAMBIO Y ALUMINIO INTERCAMBIABLE  

Acidez de intercambio (H+Al) y aluminio intercambiable son liberados por intercambio con una 

solución no tamponada de KCl 1M. La acidez de intercambio también puede designarse como 

acidez real (en comparación con acidez potencial o extraíble). 

14. SÍLICE, MANGANESO, ALUMINIO Y HIERRO EXTRACTABLES 

Estos análisis comprenden: 
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» Fedith, Aldith, Mndith: Compuestos de Fe, Al y Mn libres en el suelo extraídos por una 

solución de ditionito-citrato-bicarbonato (pueden usarse ambos procedimientos, el Mehra y 

Jackson y el Holmgrem). 

» Feox, Alox y Siox: Compuestos activos de bajo grado de ordenamiento o amorfosde Fe, Al y 

Si extraídos por una solución de oxalato ácido de amonio (pH 3). (Blakemore et al., 1987). 

» Fepy, Alpy: Fe y Al orgánicamente ligados extraídos por una solución de pirofosfato. 

15. SALINIDAD 

Las características asociadas a la salinidad de los suelos se determinan en el extracto de 

saturación. Las características incluyen: pH, conductividad eléctrica (ECe), relación de 

adsorción de sodio (SAR), cationes y aniones de las sales disueltas. Estos incluyen Ca, Mg, Na, 

K, carbonato y bicarbonato, cloruro, nitrato y sulfato. El SAR y el porcentaje de sodio 

intercambiable (ESP) pueden estimarse a partir de las concentraciones de cationes disueltos.  

16. FOSFATO Y RETENCIÓN DE FOSFATO 

Estos análisis comprenden: 

» Método Olsen: Extracción con una solución de NaHCO3 0,5 M a pH 8.5 (Olsen et al 1954). 

» Método de ácido cítrico: extracción con una solución al 1% de ácido cítrico (Blanck, 1931; 

Van Reeuwijk, 2002). 

» Método Mehlich-1: extracción con una solución de HCl 0.05 M y H2SO4 0.025 M (Mehlich, 

1953). 

» Para la retención de fosfatos, se utiliza el procedimiento Blakemore. La muestra se equilibra 

con una solución de fosfato a pH 4.6 y se determina la proporción de fosfatos extraida de la 

solución (Blakemore et al., 1987).  

17. DENSIDAD ÓPTICA DEL EXTRACTO DE OXALATO (ODOE) 

La muestra se filtra o se agita con una solución de oxalato ácido de amonio (pH 3).Se mide la 

densidad óptica del extracto a una longitud de onda de 430 nm. 

18. INDICE MELÁNICO 

Se agita la muestra con una solución de NAOH 0.5 M y se mide la absorbencia del extracto a 

450 y 520 nm, respectivamente. El índice melánico se obtiene dividiendo la absorbencia a 450 

nm por la absorbencia a 520 nm. 

19. ANÁLISIS MINERALÓGICO DE LA FRACCIÓN ARENA 
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Después de eliminar los materiales de revestimiento y cementantes, la arena se separa de la 

arcilla y limo mediante tamizado en húmedo. Se separa la fracción 63-420 μm de la arena por 

tamizado en seco. Esta fracción se divide en fracción pesada y fracción ligera con la ayuda de 

un líquido de alta densidad: una solución de politungstato26de sodio con una densidad 

específica de 2,85 kg dm-3. De la fracción pesada, se hace una lámina para el microscopio; la 

fracción ligera se tiñe selectivamente para a identificación microscópica de cuarzo y 

feldespatos.El vidrio volcánico puede ser reconocido generalmente como granos isotrópicos con 

vesículas. 

20. DIFRACTOMETRÍA DE RAYOS X 

La fracción arcilla se separa de la tierra fina y se deposita de manera orientada en un portaobjetos 

de vidrio o placas de cerámica porosa para ser analizadas en un difractómetro de rayos x. 

Muestras de polvo de arcilla y otras fracciones sin orientar se analizan en el mismo aparato o 

con una cámara Guinier de rayos x (fotografías).  El Bromoformo también puede ser usado 

como líquido de alta densidad, pero su uso no se recomienda debido a su vapor altamente tóxico. 

21. SULFUROS 

El S inorgánico reducido se convierte en H2S en una solución ácida de CrCl2 caliente. El H2S 

producido es atrapado cuantitativamente en una solución de acetato de Zn como ZnS sólido. El 

ZnS se trata entonces con HCl para liberar H2S en la solución, el cual es rápidamente valorado 

con una solución de I2 hasta el punto final de color azul indicado por la reacción del I2 con 

almidón (Sullivan et al., 2000). Precaución: los residuos tóxicos se deben manejar 

cuidadosamente. (IUSS Working Group WRB, 2014) 
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Anexo 2.  

Script de análisis bioinformático con QIIME2 

 

o Import the multiplexed sequences 

qiime tools import \ 

  --type MultiplexedSingleEndBarcodeInSequence \ 

  --input-path forward.fastq.gz \ 

  --output-path multiplexed-seqs.qza 

 

o Demultiplex the reads 

qiime cutadapt demux-single \ 

  --i-seqs multiplexed-seqs.qza \ 

  --m-barcodes-file metadata.txt \ 

  --m-barcodes-column Barcode \ 

  --p-error-rate 0 \ 

  --o-per-sample-sequences demultiplexed-seqs.qza \ 

  --o-untrimmed-sequences untrimmed.qza \ 

  --verbose 

o Trim adapters from demultiplexed reads 

qiime cutadapt trim-single \ 

  --i-demultiplexed-sequences demultiplexed-seqs.qza \ 

  --p-front GCTACGGGGGG \ 

  --p-error-rate 0 \ 
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  --o-trimmed-sequences trimmed-seqs.qza \ 

  --verbose 

 

o Summarize demultiplexed and trimmed reads 

qiime demux summarize \ 

  --i-data trimmed-seqs.qza \ 

  --o-visualization trimmed-seqs.qzv 

qiime tools view trimmed-seqs.qzv 

 

o Sequence quality control and feature table construction 

qiime dada2 denoise-single \  

  --i-demultiplexed-seqs demultiplexed-seqs.qza \  

  --p-trim-left 23 \ 

  --p-trunc-len 154 \ 

  --o-representative-sequences rep-seqs-dada2.qza \ 

  --o-table table-dada2.qza \ 

  --o-denoising-stats stats-dada2.qza 

 

mv rep-seqs-deblur.qza rep-seqs.qza 

mv table-deblur.qza table.qza 

 

qiime feature-table summarize \ 

  --i-table table.qza \ 

  --o-visualization table.qzv \ 

  --m-sample-metadata-file sample-metadata.tsv 

qiime feature-table tabulate-seqs \ 

  --i-data rep-seqs.qza \ 

  --o-visualization rep-seqs.qzv 

o Generate a tree for phylogenetic diversity analyses 

qiime phylogeny align-to-tree-mafft-fasttree \ 

  --i-sequences rep-seqs.qza \ 

  --o-alignment aligned-rep-seqs.qza \ 

  --o-masked-alignment masked-aligned-rep-seqs.qza \ 
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  --o-tree unrooted-tree.qza \ 

  --o-rooted-tree rooted-tree.qza 

o Alpha and beta diversity analysis 

El p-sampling-depth es 151122 

qiime diversity core-metrics-phylogenetic \ 

  --i-phylogeny rooted-tree.qza \ 

  --i-table table.qza \ 

  --p-sampling-depth 151122 \ 

  --m-metadata-file sample-metadata.tsv \ 

  --output-dir core-metrics-results 

 

 

qiime diversity alpha-group-significance \ 

  --i-alpha-diversity core-metrics-results/faith_pd_vector.qza \ 

  --m-metadata-file sample-metadata.tsv \ 

  --o-visualization core-metrics-results/faith-pd-group-significance.qzv 

 

qiime diversity alpha-group-significance \ 

  --i-alpha-diversity core-metrics-results/evenness_vector.qza \ 

  --m-metadata-file sample-metadata.tsv \ 

  --o-visualization core-metrics-results/evenness-group-significance.qzv 

 

Next We’ll Analyze Sample Composition In The Context Of Categorical Metadata Using 

Permanova (First Described In Anderson (2001)) Using The Beta-Group-

Significance Command. 

qiime diversity beta-group-significance  

--i-distance-matrix core-metrics-results/unweighted_unifrac_distance_matrix.qza  

--m-metadata-file sample-metadata.tsv  

--m-metadata-column sample-type   

--o-visualization core-metrics-results unweighted-unifrac-sample-type-significance.qzv --p-

pairwise 

 

qiime diversity beta-group-significance \ 

  --i-distance-matrix core-metrics-results/unweighted_unifrac_distance_matrix.qza \ 
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  --m-metadata-file sample-metadata.tsv \ 

  --m-metadata-column Condition \ 

  --o-visualization core-metrics-results/unweighted-unifrac-Condtion-significance.qzv \ 

  --p-pairwise 

 

o Alpha rarefaction plotting 

qiime diversity alpha-rarefaction \ 

  --i-table table.qza \ 

  --i-phylogeny rooted-tree.qza \ 

  --p-max-depth 159317\ 

  --m-metadata-file sample-metadata.tsv \ 

  --o-visualization alpha-rarefaction.qzv 

 

o Taxonomic analysis 

wget \ 

  -O "gg-13-8-99-515-806-nb-classifier.qza" \ 

qiime feature-classifier classify-sklearn \ 

  --i-classifier gg-13-8-99-515-806-nb-classifier.qza \ 

  --i-reads rep-seqs.qza \ 

  --o-classification taxonomy.qza 

 

qiime metadata tabulate \ 

  --m-input-file taxonomy.qza \ 

  --o-visualization taxonomy.qzv 

 

qiime taxa barplot \ 

  --i-table table.qza \ 

  --i-taxonomy taxonomy.qza \ 

  --m-metadata-file sample-metadata.tsv \ 

  --o-visualization taxa-bar-plots.qz 
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Anexo 4 

Clasificación de Suelo de Panamá 2010  

 

Abreviatura de suelo Descripción 

ACct              Haplic Acrisols (Cutanic) 

ACdy             Haplic Acrisols (Hyperdystric) 

ACpl              Acrisol Plinthic 

ALumct         Alisoles úmbricos arenicos 

Anum            Andosoles úmbricos dístricos 

CMch            Cambisoles Chernic ch 

CMdy           Cambisoles Dystric 

CMdy/eu      Cambisoles districos/eutricos gleyicos, 

CMeu           Cambisoles eutricos  

CMfl             Cambisoles Ferralic  

CMha           Cambisoles Haplic 

FLeu            Fluvisol  Eutric 

GLmo         Gleysol   Mollic 

LPdyeu       Leptosol   Dystric/ Eutric 

LXcr            Lixisol   Chromic 

NTha          Nitisol  Haplic   

NThudy     Nitisol  Humic 

NTro         Nitisol   Rhodic     

NTum       Nitisol   Umbric 

PHha       Phaeozem   Haplic 

RGmo            Regosol   Mollic 

VEum           Vertisol Umbric 

VRha          Vertisol Haplic 

 


