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COMPOSICION Y DIVERSIDAD MICROBIANA DEL SUELO EN TRES
COBERTURAS VEGETALES DEL PARQUE NACIONAL ISLA DEL COCO,
COSTA RICA

Jair Granados-Chacén*

RESUMEN

El Parque Nacional Isla del Coco (PNIC), ubicado en el Pacifico Este Tropical a 500
km de la tierra continental de Costa Rica, es reconocido por su basta diversidad y
esfuerzos de conservacion. Los procesos ecoldgicos del ecosistema terrestre de la Isla
del Coco se mantienen, en gran medida, desconocidos. Entre ellos, escasamente
investigada, se encuentra la composicidbn microbiana, responsable de los procesos
bioguimicos del suelo. Este estudio permitié analizar la composicién de bacterias y
hongos del suelo y la influencia que tienen la temperatura media anual, elevacion y
variables fisicoquimicas del suelo sobre su diversidad en tres coberturas vegetales:
cobertura arbustiva, bosque pluvial premontano y bosque nuboso. Se registré la
temperatura de los sitios en un periodo de cuatros afios utilizando sensores. Ademas,
se recolectaron muestras de suelo del horizonte A para el analisis de la composicion
fisicoquimica y microbiana; ademas, se recolectaron muestras del horizonte O del
bosque nuboso para comparar el microbioma, al ser la Unica cobertura con este
horizonte desarrollado. Posteriormente, se extrajo el ADN de las muestras de suelo y
se secuenci6 parcialmente la regién V4 del gen que codifica para el ARNr 16S en el
caso de bacterias y el Espaciador Transcrito Interno 2 (ITS-2) para hongos. Los
analisis permitieron determinar diferencias entre la diversidad microbiana de los sitios,
los organismos responsables de estas variaciones se distribuyeron en los filotipos
bacterianos Acidobacteria, Proteobacteria y Planctomycetes mientras que para

hongos los principales filotipos se ubicaron principalmente en Ascomycota y



Basidiomycota. La comunidad fungica en el bosque nuboso no presento diferencias en
la composicién entre el horizonte A y horizonte O del suelo. Las variables ambientales
altitud, temperatura media anual y manganeso lograron explicar en un 59% las
variaciones de la composicion de bacterias entre los sitios. Finalmente, la ecologia y
abundancia de algunos filotipos como Sinobacteraceae, Syntrophobacteracea,
Chaetomiaceae y Trichosporon tienen potencial de ser indicadores de la degradacion

de los bosques de Isla del Coco, por alteracion de la fauna introducida.
Palabras claves: Isla del Coco, microbiota, diversidad microbiana, fauna invasora
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ABSTRACT

The Isla del Coco National Park (PNIC), located in the Eastern Tropical Pacific at 500
km from Costa Rican continental territory, is recognized by its outstanding diversity and
conservation efforts. The ecological processes of Isla del Coco’s terrestrial ecosystem
are poorly understood. One of them, soil microbial composition, responsible for soil
biochemical processes, has not been documented yet. This study analyzes the
composition of soil bacterial and fungal communities and the influence of mean annual
temperature, elevation and physicochemical soil variables on such diversity in three
sites with different tree coverage: shrubs, premontane rain forest and cloud forest. The
temperature of the sites was registered in a period of four years using sensors. Soll
samples were collected from soil horizon A for physicochemical properties and
microbial analyses; likewise, samples were collected from the O horizon of the cloud
forest to compare the microbiome, as it was the only coverage with this developed
horizon. Subsequently, the DNA was extracted from the soil samples and the V4 region
of the gene that codes for 16S rRNA for bacterial and the Internal Transcribed Spacer
2 (ITS-2) for fungi were partially sequenced. Analysis allowed to determine differences
between the microbial diversity of the sites, the microorganisms responsible of these
variations are phylotypes within Acidobacteria, Proteobacteria and Planctomycetes for
bacterial; while for fungi, the phylotypes are primarily within Ascomycota and
Basidiomycota. The soil fungal community in the cloud forest did not present
differences of the composition between A horizon and O horizon. The altitude, mean
annual temperature and manganese availability explained 59% of the variations in
bacterial composition between sites. Finally, the ecology and abundance of the
phylotypes  Sinobacteraceae, Syntrophobacteraceae, Chaetomiaceae  and
Trichosporon have the potential to be indicators of the degradation of the forests of Isla

del Coco, due to the alteration of the introduced fauna.

Keywords: Isla del Coco, microbiota, microbial diversity, invasive fauna.
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1. INTRODUCCION

La Isla del Coco es una isla oceanica ubicada en el Pacifico Tropical Este y se erige
como la unica formacion sobre el nivel del mar de la Cordillera Volcanica del Coco; la
cual se extiende entre las Islas Galapagos de Ecuador y la Peninsula de Osa en Costa
Rica (Lizano, 2012; Rojas y Alvarado, 2012). La Isla del Coco fue declarada Parque
Nacional en 1978 y es reconocida mundialmente como un laboratorio natural de gran
diversidad. En 1997, la UNESCO la declara Patrimonio Natural de la Humanidad; en
1998, es declarada Humedal de Importancia Internacional dentro de la Convencion
RAMSAR (Cortés, 2012) y, en 2019, es reconocida como Blue Park por el Marine

Conservation Institute.

La condicion de aislamiento les confiere a las islas ocednicas un ecosistema unico y
complejo (Losos & Ricklefs, 2009), lo cual la Isla del Coco refleja en su diversidad y
endemismo (Trusty et al., 2006; Cortés, 2012). Sin embargo, en su ecosistema
terrestre se han introducido especies de flora y fauna con potencial invasivo que
amenazan su conservacion (Madriz-Masis, 2009). Este hecho es preocupante ya que
la introduccion de especies es la principal causa de extincion de especies y alteracion
de ecosistemas en islas (Towns et al., 2006; Donlan & Wilcox, 2008).

Estudios han documentado efectos de los mamiferos introducidos (Felis silvestris
catus, Rattus rattus y R. norvegicus, Odocoileus virginianus y Sus scrofa) en la
degradacion del bosque, por herbivoria de la regeneracién de especies arboreas
(Acosta-Vargas et al., 2020; Bonilla-Mata & Acosta-Vargas, 2020), depredacion y dafio
de frutos (Gémez, 2004; Corrales-Retana, 2018), y alteraciones del suelo por
escarbaduras (Sierra, 2001; Castanedo-Escoto, 2017) con potencial de afectar la
composicién de la microbiota y los procesos bioquimicos del suelo (Mohr et al. 2005;
Parkes et al. 2015). Estas perturbaciones aparentan ser mas intensas en el bosque
pluvial premontano, especialmente, en los sitios deforestados de las bahias Chatham



y Wafer, mientras que el bosque nuboso se considera un ecosistema menos
perturbado (Sierra et al., 2020). Si bien se han registrado estas alteraciones, se
desconoce en gran medida su impacto en el ecosistema de la Isla del Coco, ya que
existen pocos estudios sobre los procesos ecoldgicos y de restauracion del bosque.

El conocimiento de los efectos causados por los mamiferos introducidos en las
interacciones de los microorganismos con los componentes de los bosques es escaso
para la Isla del Coco. Investigaciones realizadas en otras islas evidencian que la
introduccion de fauna afecta la estructura y diversidad del microbioma (Wehr et al.,
2019), reportando un aumento especifico en bacterias tales como coliformes fecales,
Enterococcus y Leptospira. Ademas, estudios similares reportan el incremento en la
disponibilidad de nutrientes como el nitrégeno, asociados a las excretas (Bovino-
Agostini, 2011; Dunkell et al., 2011; Wirthner et al., 2011).

Lo anterior sugiere que la microbiota del suelo puede ser un importante indicador de
la degradacioén del sitio y de la restauracion para los bosques de la Isla del Coco. Sin
embargo, los microorganismos son uno de los grupos menos utilizados para el evaluar
el éxito de los proyectos de restauracion (Ruiz-Jaen & Mitchell Aide, 2005). Distintos
estudios proponen las variables de diversidad, la abundancia y la biomasa microbiana
del suelo como indicadores de restauracién; sus valores son usualmente mayores en
los ecosistemas de referencia y coinciden con la recuperacion de procesos ecologicos
como el ciclaje de nutrientes e interacciones biologicas (Harris, 2009; Dwivedi & Soni,
2011; Bonner, 2016; Eaton et al., 2017). Ademas, se ha propuesto promover el
crecimiento de microorganismos benéficos a través del manejo y aplicacion de
enmiendas en el suelo, con la finalidad de acelerar el restablecimiento de la

funcionalidad y diversidad del microbioma (Harris, 2009; Fierer, 2017).

La composicion y actividad de las poblaciones microbianas en el suelo puede variar
por aspectos fisicos y quimicos propios de cada tipo de suelo y por variables climaticas.

Investigaciones recientes han reportado que la temperatura media anual y la elevacion
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sobre el nivel del mar, correlacionan con cambios en la diversidad de microorganismos
(Nottingham et al., 2018; Wehr et al., 2019). De igual forma, la humedad en el suelo
ha demostrado ser una importante variable predictora de la biomasa microbiana; lo
cual, se ejemplifica con los bosques humedos tropicales que suelen contener mayor
biomasa microbiana (Serna-Chavez et al., 2013). Respecto a las variables quimicas
del suelo, el pH se reconoce como la principal variable predictora de la composicion
de comunidades bacterianas mostrando mayor diversidad en suelos neutros (Lauber
et al., 2009; Fierer et al.,, 2017). Asimismo, el contenido de nutrientes o carbono
organico condiciona la variedad y abundancia de microorganismos del suelo (Serna-
Chavez et al., 2013; Fanin et al., 2014).

Ante esta situacion, surge la necesidad de analizar la estructura y composicion del
microbioma de los suelos de la Isla del Coco y establecer comparaciones entre el
bosque pluvial premontano, el bosque nuboso y los sitios degradados por
deforestacion, incluyendo su relacion con la temperatura media anual, la altitud, la

textura y las variables quimicas de suelo.



1.1. Objetivos
1.1.1. Objetivo general

Analizar el microbioma del suelo en tres coberturas vegetales de la Isla del Coco
y la influencia de la temperatura media anual, la altitud, la textura y las variables

guimicas de suelo.
1.1.2. Objetivos especificos

a) Determinar la composicion taxonomica y diversidad del microbioma del suelo

en tres coberturas vegetales de la Isla del Coco.

b) Analizar el efecto de la temperatura media anual, la altitud, la textura y las

variables quimicas del suelo sobre la estructura y composicion del microbioma.



2. METODOLOGIA

2.1. Sitio de estudio

El Parque Nacional Isla del Coco (PNIC), incluye la Isla del Coco, sus islotes y la
porcién marina correspondiente a un radio de 12 millas nauticas (22,22 km) a su
alrededor, abarcando una extension terrestre de 23,30 km? y un area marina protegida
de 2 011 km? (SINAC, 2016). El PNIC se ubica en el Pacifico Tropical Este, a 500 km
suroeste de la costa Pacifica de Costa Rica, en las coordenadas 5°30°-5°34’ N y 87°01’-
87°06’ W (Cortés, 2008; Protti et al., 2012; Figura 1).
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Figura 1. Ubicacion del Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica. A) Ubicacion
respecto al territorio continental de Costa Rica. B) Ubicacion geografica, principales
coberturas forestales y sitios de muestreo. PPM: Parcela Permanente de Muestreo;
Ex: cobertura arbustiva.



La Isla del Coco presenta un clima humedo tropical y se encuentra en la Zona de
Convergencia Intertropical que influye directamente en sus condiciones y variaciones
climaticas (Alfaro, 2008; Alfaro & Hidalgo, 2016). Presenta precipitaciones de hasta
7000 mm anuales, con un 72-75% de la precipitacion acumulada anualmente entre los
meses de abril y octubre y sin época seca definida (Alfaro, 2008); la temperatura

superficial del aire es cercana a los 25°C (Alfaro & Hidalgo, 2016).

El presente estudio se realizé en tres diferentes coberturas vegetales, en los dos tipos
de bosque de la Isla del Coco. [1] El bosque pluvial premontano (bp-P), se ubica entre
los 0 y 300 msnm con una extension aproximada de 1851,45 ha. El dosel superior
alcanza entre 20-25 m de altura y es dominado por el arbol endémico Sacoglottis
holdridgei (palo de hierro) que se acompafia de las especies Ocotea insularis
(aguacatillo), Euterpe precatoria (palmito mantequilla) y Clusea rosea (copey); el
sotobosque es ralo, compuesto por Hypolytrum amplum (zacatén) y arbustos de la
familia Melastomataceae (Bonilla-Mata & Acosta-Vargas, 2020). [2] La cobertura
arbustiva (Ex), homogénea de 1,5 m de altura, dominada por el arbusto Clidemia
strigillosa (lengua de vaca), la liana Entada gigas (corazén de mar) y el pasto H.
amplum (Acosta-Vargas et al., 2020). Esta zona representa un area degradada de 10
ha aproximadamente dentro del bp-P en la ladera noreste de la Bahia Chatham, la
cual fue deforestada en 1881 para establecer una colonia penal y, posteriormente, fue
abandonada (Montoya, 2016). [3] El bosque nuboso (bn), se encuentra entre los 300
y 630 msnm, con una extension aproximada de 468,58 ha. Presenta un sotobosque
dominado por el helecho arborescente endémico Cyathea alfonsiana, especie escidfita
gue se ve favorecida por el dosel formado mayormente por S. holdridgei, el cual puede

alcanzar hasta 24 m de altura (Porras-Jiménez, 2012; Porras-Jiménez et al., 2014).
2.2. Determinacion de temperatura media anual

Los datos para determinar la temperatura promedio anual para cada una de las tres

coberturas se recopilaron en un periodo de tres afios utilizando sensores iButton
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Hygrochron (modelo DS 1923), con lecturas programadas a un intervalo de cada dos
horas. Para el area deforestada se registraron 12 118 datos de octubre 2016 a julio
2019 y para el bp-P y bn de marzo 2017 a marzo 2020 se registraron 12 919 y 12 498,
respectivamente. Los sensores se ubicaron en el ensayo experimental de restauracion
a 150 msnm (Acosta-Vargas et al, 2020) y en las Parcelas Permanentes de Muestreo
(PPM) Gyqgis alba (PPM 03) a 250 msnm y Las Lanas (PPM 13), a 520 msnm (Porras-
Jiménez, 2012; Figura 1). Las estaciones fueron instaladas por el proyecto de
investigacion Influencia de la interaccion planta-microorganismo en la restauracion del
paisaje forestal del Parque Nacional Isla del Coco, coordinado por Luis Guillermo

Acosta Vargas.
2.3. Muestreo de suelos para analisis quimicos y de la textura del suelo

En el afio 2016 se efectud el muestreo de suelos en cada una de las coberturas para
determinar la fertilidad, el pH y la textura. Para cada cobertura se recolectaron cuatro
muestras compuestas de 1 kg a una profundidad de 0-20 cm, utilizando un barreno
para muestreo de suelos. Posteriormente se dejaron secar al aire hasta su traslado al
Centro de Investigaciones Agrondémicas (CIA) de la Universidad de Costa Rica (UCR);
donde se les realiz6 el analisis quimico completo por el método KCI-OLSEN (Olsen,
1954). De este analisis se obtuvo la acidez y los contenidos de calcio, magnesio,
potasio, fosforo, cobre, hierro, zinc, manganeso, carbono, nitrdgeno y aluminio
intercambiable. Ademas, se determind la textura por medio del método de Bouyoucos
(Bouyoucos, 1962).

2.4. Muestreo de suelos para el andlisis de microbiomay secuenciacion

Se recolectaron cuatro muestras del horizonte A (0-10 cm de profundidad) por cada
cobertura, tomadas junto a las muestras recolectadas para el analisis quimico y de
textura del suelo, para asegurar la mayor asociacion e influencia de dichas variables

con la microbiota. Ademas, se tomaron cuatro muestras del horizonte O para el bosque



nuboso, este horizonte solo estd desarrollado en este bosque, tiene un espesor
aproximado de 5 cm y esta conformado por una matriz de particulas de hojarasca en
descomposicion y raices finas. Cada muestra se conformd por cuatro submuestras
colectadas con una palita de acero inoxidable que fueron mezcladas para formar una
muestra compuesta. Las muestras se colocaron en tubos conicos de 50 ml estériles,
se manipularon siguiendo técnicas asépticas para evitar la contaminacion de la

muestra y se codificaron para su trazabilidad.

Posteriormente, las muestras se trasladaron a las instalaciones del PNIC en Bahia
Wafer, donde se colocaron en un congelador a -20°C. Para su traslado al barco, las
muestras se transportaron en una hielera con abundante hielo en el menor tiempo
posible (<30 min); en el barco fueron colocadas en un congelador a -20°C. Finalmente,
las muestras se transportaron en una hielera con hielo seco desde el muelle en
Puntarenas hasta el Centro de Investigacién en Estructuras Microscoépicas (CIEMIC)
de la UCR en San Pedro de Montes de Oca, donde se mantuvieron a -80°C hasta el

momento de su extraccion.

La extraccion de ADN genomico del suelo se realiz6 en el Laboratorio de Biologia
Molecular del CIEMIC. Se tomé una submuestra de entre 0,25 g siguiendo el protocolo
estandar del KIT comercial PowerSoil DNA Isolation Kit de MOBIO. Como controles de
calidad se aplicaron medidas espectrofotométricas con NanoDrop® 1000, calculando
la relacion de absorbancia A260/280 y se obtuvo la concentracion en ng/uL.
Posteriormente se realizé una electroforesis en gel de agarosa para determinar la

integridad y el tamafio de la molécula de ADN.

El ADN extraido fue secuenciado en el Laboratorio del Dr. Garret Suen, ubicado en el
Departamento de Bacteriologia de la Universidad de Wisconsin-Madison, utilizando el
equipo lllumina MiSeq. Para bacterias se amplificd la region V4 del gen que codifica
para el ARNr 16S mediante reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) utilizando un
par de cebadores bacterianos universales (F-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA; R-
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GGACTACHVGGGTWTCTAAT), obteniendo secuencias de 250bp (Kozich et al.,
2013). Para el analisis de hongos se amplific6 el ADN correspondiente al espaciador
transcrito interno 2 del ARNr (ITS-2 por sus siglas en inglés), ubicado entre la region
gue codifica para el ARNr 5.8S y finalizando en la subunidad larga (LSU por sus siglas
en inglés), obteniendo entre 300-500bp (Taylor et al., 2016).

Posteriormente, los archivos fastaq resultantes de la secuenciacion fueron procesados
en el software de acceso libre Mothur 1.41.3 (Schloss et al., 2009), en el computador
Kabré del Colaboratorio Nacional de Computacion Avanzada (CNCA). En primera
instancia se traslaparon las dos lecturas de cada secuencia (R1 y R2) producida por
medio del script make.contigs. A continuacion, se removieron las secuencias de baja
calidad con el comando screen.seqs utilizando los siguientes parametros: para
bacterias, maxima ambigtiedad = 0, maximos homopolimeros = 8, maxima longitud =
300; para hongos, maxima ambigiedad = 6, maximos homopolimeros = 12, minima
longitud = 300, méaxima longitud = 600. A continuacion, se agruparon las secuencias
idénticas con el script unique.seqs para reducir el esfuerzo computacional
subsiguiente. Para bacterias las secuencias se alinearon a la base de datos de
referencia de genes ARNr SILVA 16S V132 (Pruesse et al., 2007) con align.segs y se
volvio a ejecutar screen.seqs para la region de interés (start = 13862, end = 23444).
Para hongos, debido a su variabilidad, se saltd este paso de align.seqs y se retomé en

precluster.

Posteriormente, se filtraron las secuencias con filter.seqs y se volvieron a agrupar las
secuencias idénticas con unique.seqs. Luego se agruparon las secuencias similares
con pre.cluster, utilizando el parametro diffs = 2 para bacterias y para hongos diffs = 4
y align = needleman para hacer un alineamiento interno de secuencias. Se identificaron
las quimeras con chimera.uchime y se removieron con remove.seqs. Seguidamente

se clasificaron las secuencias (classify.seqs) utilizando como referencia la base de



datos Silva y se eliminaron (remove.lineage) los reinos Archaea y Eukaryota,

mitocondrias y secuencias sin clasificar a nivel de reino.

Las secuencias Unicas (singletons), se eliminaron usando split.abund para minimizar
el sesgo debido a errores de secuenciacién. Seguidamente, se calcularon las
distancias entre secuencias (dist.seqs para bacterias y pairwise.seqs para hongos)
para luego agruparlas con cluster.split (method = opti, cutoff = 0.03 para bacterias y
method = average, cutoff = 0.05 para hongos) en unidades taxonémicas operativas
(OTU). La taxonomia fue asignada a los OTU con classify.seqs y classify.otu utilizando
la base de datos GreenGenes con la version de agosto de 2013 (DeSantis et al., 2006)
para bacterias y UNITEvV6 (Abarenkov et al., 2010) para hongos. Se utilizé el script
rarefaction.single para visualizar la diversidad capturada por las secuencias, luego se
descartd una muestra del horizonte organico que no secuencié correctamente (8
secuencias) y se normalizaron los datos con sub.sample al nimero de secuencias de
la muestra mas pequefa: 11144 secuencias para bacterias y a 4537 para hongos. Por
altimo, con summary.single se calculé la cobertura muestral (Good, 1953), el nUmero
de secuencias y el indice de Shannon (Shannon y Weaver, 1949). Para el analisis de

datos se eliminaron los OTUs con ocurrencia <10 en todas las muestras.
2.5. Anélisis estadistico

El andlisis del microbioma se realiz6 en el software R v4.0.0 en RStudio v1.2.1335 (R
Core Team, 2013). Primeramente, se construyo la tabla de metadatos con informacion
de los tres sitios por estudiar conteniendo cobertura, el horizonte, la elevacion (msnm),
temperatura media anual (°C), textura del suelo (%) y variables quimicas del suelo
(cmol(+)/L, mg/L y %). Para determinar la normalidad de los datos se aplico la prueba
de Shapiro-Wilk (Shapiro & Wilk, 1965) y para la homocedasticidad la prueba de
Levene (Levene, 1960). Con los datos paramétricos se utilizo un ANOVA y la prueba
de Tukey, mientras que para los no paramétricos se aplico la prueba de Kruskal-Wallis
y la prueba de rangos con signo de Wilcoxon (Rius et al., 2000).
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Para determinar la abundancia relativa de los principales filos microbianos se utilizé un
grafico de barras apiladas por cobertura y para visualizar las abundancias de los
principales filotipos se construyé un gréfico de mapa de calor. Para determinar los
vinculos entre las variables ambientales y los patrones de la a-diversidad se utilizaron
modelos generales lineales (GLM) (Hastie & Pregibon, 1992) a un nivel de significancia
a=0,05. En cuanto al analisis de B-diversidad, tanto para bacterias como para hongos
se utilizé el andlisis de correspondencia canonica (CCA) (Ter Braak, 1986; Legendre
& Legendre, 2012). Para llevar a cabo el CCA, se realiz6 una construccion automéatica
de modelo, mediante una seleccion de avance de dos pasos basado en el nivel de
significancia alfa habitual (a) y el coeficiente ajustado de determinacion mltiple (R2)

por pruebas de permutacién (Blanchet et al., 2008).

Para representar las disimilitudes entre los grupos, se elaboré un Escalamiento
Multidimensional no Métrico (nMDS) (Kruskal, 1964a; Kruskal, 1964b), donde se
incorporaron los factores ambientales como vectores para visualizar sus direcciones
respecto a las muestras; las variables fisicoquimicas representan asocio Unicamente
con las muestras de suelo orgénico (Ex, bp-P, bn.A). Los datos fueron previamente
sometidos a la doble estandarizacion de Wisconsin (Legendre & Gallagher, 2001).
Como parametro de visualizacion para valores de Stress<0,2 se utilizan graficas en

dos dimensiones (Clarke, 1993).

Para determinar las diferencias entre los agrupamientos se realizé el Andlisis de
Varianza Multivariado no Paramétrico (PERMANOVA; Anderson, 2001) y Analisis de
Similitud (ANOSIM) entre los grupos; donde valores de R cercanos a 1 significan
disimilitud entre grupos. Ademas, se corrid el Andlisis de Porcentajes de Similitud
(SIMPER), para determinar los filotipos que explican la diferencia entre los grupos
(Clarke, 1993). En todos los casos se utilizaron las distancias de similitud Bray-Curtis
(Bray & Curtis, 1957) para datos de abundancia y weighted UniFrac, que toma en

cuenta informacion filogenética (Hamady et al., 2010), con 9999 permutaciones.
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3. RESULTADOS

3.1. Analisis de secuenciacion de la comunidad de bacterias y hongos

El andlisis de los tres sitios generd para bacterias 432 737 secuencias y 13 290
secuencias unicas, las cuales se agruparon en 5 107 OTUs (Operational Taxonomic
Units) al 97% de similitud entre secuencias. Para hongos, se obtuvieron 106 463
secuencias y 1 733 secuencias unicas, las cuales se agruparon en 1 006 OTUs al 95%
de similitud entre secuencias. Luego de la limpieza de secuencias para la comunidad

de bacterias y hongos se obtuvieron respectivamente 4 217 y 984 OTUSs.

Con la metodologia empleada se logré capturar en buena medida la diversidad del
microbioma de los sitios segun la curva de rarefaccion (Figura 2) y la cobertura
muestral >0,95 obtenida en todas las muestras. Para ambos grupos los OTUs fueron
identificados a diferentes niveles taxonémicos (Anexo 1). Para bacterias solo 625
OTUs contienen 10 o mas secuencias en, al menos, una muestra, mientras que para
hongos 401 OTUs cumplen dicho criterio, Unicamente estos OTUs fueron utilizados en

los analisis posteriores.
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Figura 2. Curva de rarefaccion para las secuencias obtenidas en las muestras

analizadas: A. Bacterias, basada en el gen que codifica para el ARNr 16S, B. Hongos,
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basada en el espaciador transcrito interno 2 (ITS-2). Parque Nacional Isla del Coco,
Costa Rica, 2021.

3.2. Principales taxones del microbioma

El estudio permitié determinar los principales filos de bacterias y hongos en los suelos
analizados del PNIC, los cuales abarcan el 88,58 % y 98,82 %, respectivamente, del
total de secuencias (Figura 3). Para bacterias, el filo Acidobacteria presenté la mayor
abundancia relativa de secuencias (39,06 %), y mostré una tendencia de incremento
en las abundancias relativas de las secuencias de las comunidades conforme aumenta
la altitud (bn.A: 46,55 %; bp-P: 39,18 %; Ex: 32,65 %). Ademas, se observé una
abundancia relativa de 37,86 % en horizonte organico del bosque nuboso, semejante
a la encontrada en el horizonte A del bosque pluvial premontano (39,18 %).
Proteobacteria fue el segundo filo bacteriano més abundante (31,41 %) y, al contrario
de Acidobacteria, las abundancias relativas de las secuencias en los horizontes A
tienden a ser mayores en coberturas de menor altitud (bn.A: 27,13 %; bp-P: 29,76 %;
Ex: 35,59 %). Por otro lado, Planctomycetes se encontr6 como el tercer filo més
abundante, conformado por el 9,08 % de las secuencias bacterianas; mientras que los

demas filos estuvieron compuestos por menos del 5 % (Figura 3A).

Para hongos, el 24,19 % de todas las secuencias fueron asignadas solamente a nivel
de reino, las cuales presentaron mayor proporcion en los horizontes del bosque
nuboso (bn.A: 31,79 %; bn.O: 38,67 %). El filo Ascomycota, representd la mayor
abundancia relativa de secuencias de hongos (39,02 %) y explico la mayor fraccién de
secuencias presentes en los horizontes A del bosque pluvial premontano (51,32 %) y
de la cobertura arbustiva (56,83 %). En contraste, este filo solo explicé el 16,43 % de
secuencias encontradas en el horizonte O del bosque nuboso. Basidiomycetes se
presentd como el segundo filo con mayor abundancia relativa (30,18 %), explicando la
mayor proporcion de secuencias del horizonte organico del bosque nuboso (43,55 %);

ademas, se observd un patron donde los horizontes A de las coberturas presentan
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mayor abundancia relativa de secuencias asignadas a este filo, conforme aumenta la
altitud (bn.A: 34,57 %; bp-P: 23,68 %; Ex: 18,92 %). Los demas filos de hongos
encontrados representaron abundancias relativas de secuencias menores a 3 %
(Figura 3B).
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Figura 3. Principales filos del microbioma del suelo, segun abundancias relativas de
secuencias por sitio de muestreo. A: Bacterias. B: Hongos. bn.O: bosque nuboso,
horizonte O; bn.A: bosque nuboso, horizonte A; bp-P: bosque pluvial premontano,
horizonte A; Ex: arbustos, horizonte A. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica,
2021.

El andlisis por abundancias de OTUs mostré para bacterias (Figura 4A) diferencias
entre las muestras tomadas. En el horizonte orgéanico del bosque nuboso (bn.O) los
OTUs encontrados con mayores abundancias corresponden a Rhodoplanes sp 1,
Koribacteraceae 1, Acidobacteria 1, Rhodospirillaceae 1 e Isosphaeraceae, este ultimo
con alta abundancia solamente en este horizonte. Para el horizonte A del bosque
nuboso (bn.A), los OTUs mas abundantes correspondieron a Acidobacteria 1,
Rhodospirillaceae 1, Acidobacteria 2, Candidatus Solibacter sp 1, Acidobacteria 3,
Koribacteraceae 1 y Rhodoplanes sp 1. Asimismo, en el bosque pluvial premontano
(bp-P) los OTUs mas abundantes son Acidobacteria 1 y Rhodospirillaceae 1; mientras
que para la cobertura arbustiva (Ex) son Rhodospirillaceae 1, Acidobacteria 1,
Rhodoplanes sp 1, Candidatus Solibacter sp 2 y Sinobacteraceae.

Ademas, en los horizontes A estudiados, los OTUs Sinobacteraceae, Candidatus
Solibacter sp 2, Planctomyces y Syntrophobacteraceae muestran claramente mayor
abundancia conforme disminuye la altitud. Por el contrario, Candidatus Solibacter sp
1, Acidobacteria 2, Acidobacteria 3 y Rhodospirillaceae 3, presentan mayores

abundancias a mayores altitudes.
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Figura 4. Mapa de calor realizado para los 20 OTUs mas abundantes por cobertura y
horizonte, utilizando la distancia weighted UniFrac. Rangos de abundancias por
quintiles. A: Bacterias. B: Hongos. bn.O: bosque nuboso, horizonte organico del suelo;
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bn.A: bosque nuboso, horizonte A; bp-P: bosque pluvial premontano, horizonte A; EX:

arbustos, horizonte A. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.

Para la comunidad fungica (Figura 4B) se observo un patron de agrupamiento por tipo
de bosque, donde los OTUs Trichosporon dehoogii, Chaetomiaceae, Chytridiomycota,
Cryptococcus podzolicus y Ascomycota 1 son propios del bosque premontano y
cobertura arbustiva; mientras que Mortierella chlamydospora y Trichocomaceae se
encuentran, particularmente, limitados a la cobertura de arbustos. Comparativamente,
los OTUs Fungi 1, Agaricales 2, Fungi 3, y Fungi 5 son los mas representativos del
bosque nuboso (bn.O y bn.A) debido a su frecuencia, abundancia y especificidad en
esta cobertura; ademas, junto a Agaricales 1, Agaricaceae 1, Fungi 2, Sarcodon
atroviridis, Agaricaceae 2 son OTUs especificos del bosque nuboso. Unicamente
Ascomycota 1 se pudo encontrar en todas las muestras tomadas.

3.3. Diversidad alfa

El indice de diversidad de Shannon para la comunidad bacteriana tomé valores entre
4,81y 5,16 (Figura 5A), los datos se distribuyeron normalmente (Shapiro-Wilk=0,1191)
y su varianza es homogénea en funcién a los estratos (Levene=0,2079). Para la
comunidad de hongos, Shannon tomo valores entre 1,97 y 4,10 (Figura 5B), los datos
presentan distribuciéon normal (Shapiro-Wilk=0,05996) y su varianza es homogénea

para los sitios (Levene=0,3752).
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Figura 5. Variacion del indice de Shannon por afio. A: diversidad de bacterias, B:
diversidad de hongos. ANOVA>0,05, limites de confianza a=0,05. Ex: cobertura
arbustiva; bp-P: bosque pluvial premontano; bn.O: bosque nuboso (horizonte O del
suelo); bn.A: bosque nuboso (horizonte A del suelo). Parque Nacional Isla del Coco,
Costa Rica, 2021.

3.4. Influencia de las variables ambientales en el microbioma

Influencia sobre la alfa diversidad: La temperatura media anual presenta valores no
normales (Shapiro-Wilk<0,05) y su varianza respecto a los sitios no es homogénea
(Levene<2,2x101%), La prueba no paramétrica de Kruskal-Wallis (p<2,2x106)
determind diferencias significativas entre estos (Figura 6, Cuadro 1); sin embargo, el
modelo general lineal (GLM) no determina que esta variable influya en el indice de
Shannon (p>0,05).
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Figura 6. Temperatura media anual (linea de puntos) y mensual (linea continua) de los
sitios de estudio en los periodos 2016-2019 (Ex) y 2017-2020 (bp-P y bn). Parque
Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.
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Cuadro 1. Muestras tomadas para determinar la temperatura media anual de los sitios
de estudio en los periodos 2016-2019 (Ex) y 2017-2020 (bp-P y bn). Parque Nacional
Isla del Coco, Costa Rica, 2021.

Sitio T (°C) N Significancia
Cobertura arbustiva 26,12 12 118 a
Bosque pluvial premontano 24,20 12 919 b
Bosque nuboso 22,50 12 498 c

Al realizar los modelos lineales generales (GLM) utilizando el indice de Shannon, se
determind para bacterias que las variables quimicas y la textura del suelo (Cuadro 2)
influyentes sobre la diversidad son el potasio (p=0,00194), el calcio (p=0,0157), la
relacion C/N (p=0,0247), el manganeso (p=0,0388) y el nitrégeno (p=0,0486; Anexo
2). Para hongos, la arcilla (p=0,09822) fue la Unica influyente a un nivel de significancia
de a=0,1 (Anexo 3).

Cuadro 2. Medias de las variables quimicas y la textura del suelo por cobertura:
arbustos (Ex), bosque pluvial premontano (bp-P) y bosque nuboso (bn). Errores

representan  desviacion estandar. Letras diferentes indican diferencias

estadisticamente significativas (p>0,05). Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica,
2021.

Variables EX bp-P bn
Arena (%) 50,5+526 a 350+£163 b 555+656 a
Limo (%) 145+332 a 140+337 a 165%+3,11 a
Arcilla (%) 3500+4,08 a 51,00+4,24 b 27,75+5,48 a
pH 422+0,05 a 4,70+£0,22 b 495+x0,17 b
Carbono (%) 518+0,28 a 384+£056 b 407061 b
Nitrégeno (%) 0,44+0,05 a 0,30+0,07 b 0,21+£0,03 b
Relacién CN 11,92+1,28 a 1320+2,14 a 1965+1,12 b
Acidez (cmol(+)/L) 3,03+0,14 a 324+171 a 184095 a
Aluminio (cmol(+)/L) 1,48+0,77 a 235+1,10 a 230+0,20 a
Calcio (cmol(+)/L) 0,20£0,03 a 0,21+003 a 014+001 b
Magnesio (cmol(+)/L) 0,18+0,01 a 0,36+003 b 036+0,08 b
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Potasio (cmol(+)/L) 0,26 0,05 a 0,22+0,04 a 0,13%£0,02 b
CICE (cmol(+)/L) 368+0,17 a 402+1,72 a 247+104 a
SA (%) 8240+1,41 a 78,05+£724 a 7240655 a
Fosforo (mg/L) 9,33+£0,58 a 6,00£2,16 a 4,75+09 a
Zinc (mg/L) 1,42+0,35 a 162+0,74 a 1,15+040 a
Hierro (mg/L) 475,25+74,66 a 49550+19,12 a 479,25+46,07 a
Manganeso (mg/L) 11,25+£5,38 a 575+222 a 2752096 b

La beta diversidad es definida por las variables ambientales: Los resultados del
CCA indican para bacterias, que las variables ambientales que influyen en los patrones
de las comunidades de microorganismos de los tres sitios (p<0,05) son la elevacion,
la temperatura media anual, el pH, el carbono, el nitrégeno, la relacion C/N, el calcio,
el magnesio, el potasio, el fésforo y el manganeso (Anexo 4). Sin embargo, la elevacion
(p=0,001), la temperatura (p=0,001) y el manganeso (p=0,016) son las que mejor
explican estas variaciones, con una proporcion de 59 % (p=0,001; R? ajustado=0,44)
(Figura 7).
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Figura 7. Escalamiento Multidimensional no métrico (nMDS), incorporando parametros
ambientales y elipses para los limites de confianza al 95%, para las cuatro

comunidades bacterianas analizadas. A: Distancia Bray-Curtis (Stress=0,0388); B:
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Distancia weighted UniFrac (Stress=0,0685). Parque Nacional Isla del Coco, Costa
Rica, 2021.

Para hongos, la elevacion, la temperatura media anual, el pH, el carbono, el nitrdgeno,
la relacion C/N, el calcio, el magnesio, el potasio y el manganeso son las variables
ambientales estadisticamente significativas (p<0,05) como modelos simples (Anexo
5). Por otro lado, las variables que mejor explican los patrones observados entre la
comunidad de hongos como modelo mixto (p=0,001, R? ajustado=0,09), son la
elevacion (p=0,001) y el magnesio (p=0,044); para un total explicado de 25 % entre los

ejes (Figura 8).
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Figura 8. Escalamiento Multidimensional no métrico (nMDS), incorporando parametros
ambientales y elipses para los limites de confianza al 95 %, para cuatro comunidades
de hongos analizadas. A: Distancia Bray-Curtis (Stress=0,0867); B: Distancia weighted
UniFrac (Stress=0,0923). Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.

Los analisis de PERMANOVA y ANOSIM determinaron que hay diferencias
significativas en la composicion de la comunidad bacteriana entre los tres tipos de
coberturas y los horizontes O y A del bosque nuboso (Bray-Curtis: p=0,0001, pairwise
p<0,05; weighted UniFrac: p=0,0001, pairwise p<0,05). Para hongos, se determinaron

21



diferencias estadisticamente significativas entre las tres coberturas (Bray-Curtis:
p=0,0001, pairwise p<0,05; weighted UniFrac: p=0,0001, pairwise p<0,05); en el caso
de las comunidades de los horizontes O y A del bosque nuboso, las diferencias no son
estadisticamente significativas (bn.A y bn.O, pairwise>0,05).

Al utilizar las distancias Bray-Curtis y weighted UniFrac en ANOSIM para las bacterias,
se obtuvo un factor de agrupacion elevado (R=0,9274; R=0,9229). Asimismo, para la
comunidad de hongos se obtuvo un efecto del factor de agrupacion aceptable para la
distancia Bray-Curtis y weighted UniFrac (R=0,8039; R=0,7166). Estos efectos del
factor de agrupacion son consistentes con los analisis nMDS (Figura 7, Figura 8),

explicando las diferencias entre los grupos.

Del analisis SIMPER se obtuvo que la disimilitud promedio entre los sitios de estudio
es de 46,40 % para bacterias y 90,92 % para hongos (Figura 9). La disimilitud
acumulada de la comunidad bacteriana entre coberturas se explica en un 25 % por 15
OTUs (2,4 %), en un 50 % por 62 OTUs (9,92 %) y en un 80 % por 231 OTUs (36,96
%). Para los hongos, la disimilitud acumulada entre los grupos se explica en un 25 %
por 8 OTUs (1,99 %), en un 50 % por 29 OTUs (8,23 %) y en un 80% por 111 OTUs
(27,68 %). Los OTUS mas abundantes explican los mayores cambios dados por

debajo del 50% en los sitios de estudio (Figura 10, Figura 11, Anexo 6, Anexo 7).
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Figura 9. Disimilitudes porcentuales entre las comunidades de bacterias y hongos de

las tres coberturas estudiadas. bn.A: bosque nuboso, horizonte A; bn.O: bosque

nuboso, horizonte organico del suelo; bp-P: bosque pluvial premontano, horizonte A;

Ex: arbustos, horizonte A. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.
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Figura 10. Principales unidades taxondémicas operativas (OTU) bacterianas,
ordenadas segun porcentaje de contribucion a la disimilitud entre grupos, determinado
por el andlisis de similitudes porcentuales (SIMPER). bn.A: bosque nuboso, horizonte
A; bn.O: bosque nuboso, horizonte orgénico del suelo; bp-P: bosque pluvial
premontano, horizonte A; Ex: arbustos, horizonte A. Parque Nacional Isla del Coco,
Costa Rica, 2021.
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Figura 11. Principales unidades taxonémicas operativas (OTU) de hongos, ordenadas
segun porcentaje de contribucion a la disimilitud entre grupos, determinado por el
analisis de similitudes porcentuales (SIMPER). bn.A: bosque nuboso, horizonte A;
bn.O: bosque nuboso, horizonte organico del suelo; bp-P: bosque pluvial premontano,
horizonte A; Ex: arbustos, horizonte A. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica,
2021.
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4. DISCUSION

El estudio realizado permiti6 analizar los microbiomas del suelo en tres tipos de
cobertura y la influencia de las variables ambientales en ellos, de donde se desprenden
dos resultados principales. [1] El microbioma del suelo de la Isla del Coco es diferente
entre las tres coberturas analizadas: bosque nuboso, bosque pluvial premontano y
area deforestada con cobertura arbustiva y alta presencia de fauna invasora. [2] Las
variables ambientales explican la mayoria de las diferencias observadas en la

comunidad bacteriana entre las tres coberturas; no asi, para la comunidad fangica.

El microbioma del suelo de la Isla del Coco es diferente entre los sitios de estudio
(p<0,05), concordando con la hipoétesis inicial. Las diferencias encontradas entre los
sitios de estudio se deben a factores bidticos y abidticos que influyen en la composicion
y abundancia de bacterias y hongos (Figura 7, Figura 8). La elevacion es la principal
variable predictora de las disimilitudes tanto de bacterias como de hongos del PNIC;
lo cual concuerda, en menor escala, con cambios en el microbioma dentro de un
gradiente altitudinal reportado por otros autores en ambientes tropicales (Geml et al.,
2017; Nottingham et al., 2018). Se conjetura que el efecto de la elevacion no es directo
en el microbioma, sino que ésta ejerce una influencia en los gradientes de otras
variables ambientales tales como la temperatura media anual y la disponibilidad de
nutrientes. Ademas, la altitud podria estar influyendo en la Isla del Coco en otras
variables no consideradas en esta investigacion como lo son la diversidad de la
cobertura vegetal, la calidad de la hojarasca, la humedad relativa, humedad en el
suelo, la temperatura del suelo, la precipitacion media anual y el distanciamiento
espacial entre muestras, las cuales han sido identificadas como factores que afectan
la composicién y diversidad microbiana en otros sitios (Serna-Chavez et al., 2013;
Fanin et al., 2014; Fierer, 2017; Wehr et al., 2019; Li et al., 2020).
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La temperatura media anual fue la segunda variable predictora mas importante sobre
la diversidad microbiana del suelo de la Isla del Coco. Comparativamente, Wehr et al.
(2019) encontraron que la estructura de la comunidad bacteriana es sensible a
pequefias diferencias en la temperatura media anual (~1,5°C), menores a los ~3,6°C
encontrados para PNIC entre las tres coberturas (Figura 6). La influencia de la
temperatura sobre el microbioma se puede expresar a través de la disponibilidad de
nutrientes, ya que a menor temperatura decrece la descomposicion de la materia
organica y aumentan las limitaciones energéticas, promoviendo el desarrollo de
microorganismos especificos (Nottingham et al., 2015). Lo anterior se ve reflejado en
el bosque nuboso, cobertura de menor temperatura (22,50 °C), donde la disponibilidad
de nutrientes tiende a ser menor (Cuadro 2) y se presenta mayor abundancia relativa
de Acidobacteria (Figura 3A), filo generalmente categorizado como oligotréfico
(Nemergut et al., 2010). Mientras que la cobertura arbustiva (26,12 °C) se encuentra
dominada por el filo copiotrofico Proteobacteria (Figura 3A), relativamente mas
abundante en suelos enriquecidos en carbono (Fierer et al., 2007; Nemergut et al.,
2010).

El manganeso en el suelo es el tercer componente que mejor predice la composicion
de la comunidad bacteriana del suelo del PNIC. Yang et al. (2013), encontraron que la
diversidad de la comunidad de bacterias oxidantes de Mn(ll) aumenta en respuesta a
un enriquecimiento de Mn(ll), y un complejo rico en carbono; e identificaron al filo
Proteobacteria en los aislamientos de mayor oxidacién de Mn(ll). Lo cual podria
explicar las diferencias en la diversidad y composicibn microbiana del suelo entre
coberturas (Figura 7), ya que, en la cobertura arbustiva se encuentra mas enriquecida
de Mn y C (Cuadro 2) y presenta la mayor abundancia relativa de proteobacterias
(Figura 3A). Este metal actua en el metabolismo nitrogenado de bacterias a través de
la glutamina sintetasa, la cual cataliza la biosintesis de glutamina mediante la reaccion
biosintética dependiente de magnesio 0 manganeso, a partir de glutamato, ATP vy

amonio (Eisenberg et al., 2000). EI amonio se ve expresado a través de la mayor
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disponibilidad de nitrégeno encontrado en el suelo de la cobertura arbustiva (Cuadro
2), el cual es enriguecido a través de las deposiciones de cerdos y venados que
presentan mayor actividad en este sitio (Sierra et al., 2020). Esta mayor disponibilidad
de NH4* acelera la nitrificacion en el suelo, proceso en el que participan gran cantidad
de miembros del filo Proteobacteria (Paul, 2015), y beneficia el desarrollo de

Planctomycetes anaerdbicos productores de nitrdgeno atmosférico

Los principales filos de bacterias encontrados en este estudio (Figura 3A) concuerdan
con librerias de ARNr 16S y genes de ARNr 16S, preparadas por una variedad de
suelos a nivel global, donde Acidobacteria y Proteobacteria son frecuentemente mas
abundantes (Janssen, 2006), no asi para Planctomycetes que se encuentra en menor
proporcion. Sin embargo, muchos de los OTUs identificados en este estudio no se
lograron identificar a una resolucién taxonémica mayor (Anexo 1), debido a que la
mayor proporcién de microorganismos del suelo se encuentran sin describir (Ramirez
et al, 2014) y un gran porcentaje no son asociados a un género conocido (Janssen,
2006).

Acidobacteria es uno de los filos mas abundantes y ampliamente distribuidos en
diversos ecosistemas (Kielak et al., 2016). La mayoria de los aislamientos de este filo
son bacterias aerobicas heterétrofas y son controladas por el pH del suelo (Janssen,
2006), factor encontrado en este estudio como influyente, pero no como principal
predictor de la beta diversidad bacteriana (Figura 7; Anexo 4). Respecto a su ecologia,
datos gendmicos y metagenomicos predicen diversas capacidades para algunos de
sus miembros: reduccién de nitritos y nitratos, respuesta a macro y micronutrientes del
suelo y expresion de transportadores activos (Kielak et al., 2016). En este estudio los
OTUs Candidatus Solibacter sp 1 y Koribacteraceae 1, ejemplifican la tendencia
observada del filo Acidobacteria a presentar mayor abundancia en el horizonte A 'y
horizonte O, respectivamente, del bosque nuboso (Figura 3A, Figura 4A). Por su parte,

Candidatus Solibacter ha sido encontrado como bacteria desnitrificante (Wu et al.,
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2016) y se ha revelado que este género puede contener enzimas capaces de degradar
la celulosa, pectina y hemicelulosa (Ward et al., 2009); mientras que para la familia
Koribacteraceae se han descrito organismos aciddfilos con celulasas, hemicelulasas,
liasas de polisacaridos y pectin esterasa favorables para la degradacion de materia
vegetal (Levy-Booth et al., 2018). La gran abundancia relativa de estos organismos en
el bosque nuboso esta siendo favorecida por el sustrato donde se desarrollan, debido
a una mayor magnitud de hojarasca y materia organica en suelo, respecto al bosque
pluvial premontano (Castanedo-Escoto, 2017).

Las bacterias del filo Proteobacteria son Gram-negativas y representan la mayoria de
las bacterias Gram-negativas conocidas (Berman, 2012). El orden Rhizobiales fue
encontrado entre los OTUs méas abundantes de la Isla del Coco (Figura 4A), dentro de
este orden se pueden encontrar distintos modelos de organismos, incluyendo los
patdogenos animales Brucella y Bartonella, el patdbgeno vegetal Agrobacterium, los
simbiontes de plantas Sinorhizobium y Rhizobium, y el metabdlicamente diverso
Rhodopseudomonas (Cameron et al., 2015). A una mayor resolucién se identificaron
OTUs clasificados en el género Rhodoplanes, los cuales han sido descritos como
fotétrofos facultativos con la capacidad de desnitrificacidon completa (Hiraishi & Ueda,
1994). Miembros de este género se pueden encontrar habitando la rizosfera en suelos
inundados (Srinivas et al., 2014) o asociado a las raices de plantas de forma endofita
(Santana et al., 2016); interesantemente, para la Isla del Coco fue encontrado con
mayor abundancia en el horizonte organico del bosque nuboso (Figura 4A), el cual se

encuentra cubierto por raices finas, sugiriendo una estrecha relacién con la vegetacion.

Para la familia Rhodospirillaceae se ha descrito que su metabolismo y propiedades
nutricionales varia de fotoheterétrofos a fotoautotrofos y quimioheterétrofos (Baldani
et al., 2014). Sin embargo, algunos de sus miembros pueden cambiar de un modo
nutricional a otro dependiendo de la disponibilidad de luz y la concentracion de fuentes

de oxigeno y de carbono (Diaz-Cardenas et al., 2010); hecho que puede explicar las
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diferencias observadas en las abundancias relativas por sitio de muestreo, para los
OTUs asignados a esta familia (Figura 4A). De forma contrastante se encuentra la
familia Syntrophobacteraceae, presentando organismos mesoéfilos 0 moderadamente
termofilos, anaerdbicos estrictos con metabolismo respiratorio o fermentativo (Kuever,
2014) algunos de estos organismos han sido asociados a procesos sintroficos de la
metanogénesis y se han encontrado de forma exclusiva en el rumen y colon del alce
(Alces alces), pariente cercano del venado cola blanca (Ishaq & Wright, 2012). Por otro
lado, la familia Sinobacteraceae se describe como organismos aerobios obligados y
guimioorganotrofos capaces de hidrolizar urea (Zhou et al., 2008), lo cual permite
especular una asociacion con la fauna introducida en la Isla del Coco ya que explicaria
la gran abundancia de ambas familias en la cobertura arbustiva (Figura 4A), donde la
afluencia y actividad de cerdos y venados es mayor (Sierra et al., 2020).

Planctomycetes es el tercer filo de bacterias mas abundante en la Isla del Coco y su
ecologia en los suelos es, en gran medida, desconocida. Estudios en habitats
acuaticos indican funciones metabdlicas anaerébicas ampliamente distribuidas en sus
linajes que podrian darse en el suelo de la Isla del Coco. La mas conocida es la
oxidacion anaerdbica del amonio (anammox), atribuida primeramente al género
Planctomyces, la cual es de suma importancia en el ciclo de nitrégeno ya que libera
nitrogeno fijado de vuelta a la atmdsfera en forma de nitrdgeno molecular (N2) (Ward,
2008; Fuerst & Sagulenko, 2011). En la Isla del Coco, Planctomyces fue uno de los
OTU mas abundante en los sitios de menor altitud, especificamente en la cobertura
arbustiva (Figura 4A); esta dominancia puede ser explicada por la mayor disponibilidad
de nitrégeno en esta cobertura (Cuadro 2) al ser enriguecida por las excretas de la
fauna introducida. Contrastantemente, la familia Isosphaeraceae presentdé mayor
abundancia relativa en el bosque nuboso, especialmente en el horizonte organico
(Figura 4A), lo cual se explica por sus preferencias metabdlicas por polisacaridos de
origen vegetal. Estos organismos son comunmente habitantes de suelos y humedales,

quimiorganotrofos aerobicos, poseen fuerte potencial hidrolitico y degradan xilano,
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almidon, pectina, liquenina y laminarina (Dedysh & Ivanova, 2020). Por otro lado, la
ubicacion y condiciones climaticas de la Isla del Coco son de especial interés, debido
a que Planctomycetes es conocido como un filo principalmente acuatico (Janssen,
2006) vy, al igual que Proteobacteria, es de los filos con mayor representacion en el
Corredor Marino Isla del Coco-Galapagos (Rojas-Jiménez, 2018). Lo anterior, genera
la incognita de si el aislamiento, alta humedad e interaccion entre el mar y la tierra,
propias de la Isla del Coco, son condiciones que contribuyen a explicar su alta

abundancia y representacién en la comunidad bacteriana.

Por su parte, las variables quimicas y la textura del suelo estudiadas no logran explicar
las diferencias entre las coberturas para la comunidad fangica. Este resultado
concuerda con un estudio realizado en islas subtropicales, donde la heterogeneidad
del habitat no explicé las variaciones encontradas en la beta diversidad de la
comunidad de hongos; no obstante, la distancia espacial entre muestras influyé
sustancialmente en la beta diversidad de hongos dentro de las islas (Li et al., 2020).
Aunado a esto, autores han demostrado que la mayoria de las esporas de hongos se
dispersan en cortas distancias, de centimetros a metros, evidenciando que la limitacion
de dispersion puede influir la comunidad de hongos a una escala de 1 km (Galante et
al., 2011: Norros et al., 2012; Li et al., 2020). Ademas, el habito filamentoso, comun en
la mayoria de los hongos habitantes de suelo les permite forzar su camino a través de
diferentes sustratos (Paul, 2015). Para la Isla del Coco, este fendbmeno podria explicar
las disimilitudes de la beta diversidad de hongos entre las coberturas y la similitud

encontrada entre el horizonte Ay el horizonte organico del bosque nuboso (Figura 8).

La filogenia de la comunidad fangica presenta una alta dominancia de los filos
Ascomycota y Basidiomycota respecto a los demas filos; sin embargo, gran cantidad
de secuencias se identificaron Unicamente a nivel de reino (Figura 3B). Ascomycota
es el filo de hongos mas rico en especies y representa aproximadamente el 75 % de

todas las especies de hongos descritas, por lo que su diversidad y ecologia es muy
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amplia (Paul, 2015). Los unicos dos OTUs de este linaje clasificados a una mayor
resolucion taxonomica (Figura 4B: Trichocomaceae y Chaetomiaceae, clase
Sordariomycetes), pertenecen al subfilo Pezizomycotina, el cual contabiliza la mayor
diversidad filogenética, de especies y funcional dentro de Ascomycota (Paul, 2015).
Trichocomacea alberga organismos de Aspergillus y Penicillium a los cuales se les
atribuye ser benéficos de plantas, patogénicos y micotoxigénicos (Yu et al., 2008); sin
embargo, con los resultados obtenidos en el presente estudio no es posible establecer
una relacion directa que expligue su ocurrencia y abundancia en Isla del Coco.
Chaetomiaceae se caracteriza por su caracter mesofilo, termotolerante y termofilico;
sus miembros mesoéfilos son categorizados segun rangos de temperatura 6ptima de
crecimiento usualmente a partir de los 25°C (Van den Brink et al., 2015), explicando la
mayor abundancia de este OTU en la cobertura arbustiva de la Isla del Coco, que
posee una temperatura media anual de 26,12 °C (Figura 3B). Ademas, es comun
encontrar organismos pertenecientes a Chaetomiaceae en el suelo, la hojarasca, la
madera en descomposicion y el estiércol (Barbosa et al., 2012, X. Wang, 2018); asi
mismo, se ha encontrado gran abundancia relativa de esta familia y de la clase

Sordariomycetes en abono organico, producido a partir de estiércol (Wen et al., 2020).

Los OTUs mas abundantes de Basidiomycota (Figura 3B) pertenecen al subfilo
Agaricomycotina, grupo de hongos mas grande de este linaje (Margulis & Chapman,
2009). Este subfilo incluye el orden Agaricales, también conocidos como hongos con
branquias; la mayoria son saprofitos, alimentandose de restos vegetales en suelos y
madera podrida, u hongos ectomicorrizicos que absorben azucares de las raices de
arboles y arbustos (Money, 2016). Esta relacion simbiética entre plantas y hongos
aumenta la capacidad de la planta de obtener y minerales desde dentro y fuera de la
rizosfera, a través del micelio del hongo que puede extenderse en el suelo circundante
y abarcar areas amplias (Duffy & Cassells, 2003; Margulis & Chapman, 2009). Los
hongos micorricicos y los descomponedores presentan un rango de especializacion

hacia su sustrato, mostrando preferencias por familias 0 géneros; no obstante, en
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muchos casos las bases genéticas, fisiologicas o ecologicas de esta especializacion
son inciertas (Paul, 2015). Tal es el caso de la familia de plantas Cyperaceae,
comunmente conocida por no presentar relacion con hongos micorricicos, evento
recientemente desmentido al determinarse diversas asociaciones con micorrizas
arbusculares; sin embargo, la proporcion de ectomicorrizas es mucho menor
(Muthukumar et al., 2004). Lo anterior explicaria la gran abundancia y ocurrencia
exclusiva de los OTUs identificados como Agaricales y Agaricaceae en ambos
horizontes del bosque nuboso (Figura 4B); mientras que, en este sitio, la alta
dominancia de Hypolytrum amplum (Cyperaceae), condiciones escasas de material en
descomposicion y la alteracion del suelo por escarbaduras de los cerdos salvajes (Sus
scrofa) pueden ser factores que limitan el desarrollo de organismos formadores de
ectomicorrizas. Por otro lado, del orden de los Tremellomycetes se obtuvo con alta
representatividad el OTU Trichosporon dehoogii en la cobertura arbustiva y bosque
pluvial premontano (Figura 4B): a este género se le conoce por su capacidad de
hidrolizar urea (Colombo et al., 2011) y se ha encontrado una alta abundancia relativa
(0,4328) en heces de cerdos salvajes (Soteras et al.,, 2017); lo que sugiere ser
importante indicador de la degradacion del sitio producto de la intensa actividad de

cerdos y venados en estos sitios (Sierra et al., 2020).

Por otro lado, perteneciente al filo Zygomycota, se encontré con alta abundancia el
OTU Mortierella chlamydospora casi de forma exclusiva en la cobertura arbustiva
(Figura 4B). EI género Mortierella es un hongo saprofito de crecimiento rapido con
preferencia por compuestos labiles de C, tomando un papel importante en las etapas
tempranas de descomposicion (Paul, 2015). Ademas, es un colonizador temprano de
raices con potencial de incrementar la eficiencia del consumo de nutrientes de la planta
(Ozimek & Hanaka, 2021). Las especies M. chlamydospora y M. indohii se han
encontrado como enddfitos en raices de plantas, presentando un crecimiento

intercelular en las células corticales (Ansel & Young, 1982). Los resultados obtenidos
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sugieren que la distribucién y abundancia de los hongos de la Isla del Coco puede

estar influida por una limitacion de la dispersion y por la fauna introducida.

La Isla del Coco es un laboratorio vivo, con condiciones propias para la investigacion
y donde aun hay mucho por descubrir; los 6 113 OTUs encontrados de hongos y
bacterias, su abundancia relativa, diversidad filogenética y presencia diferenciada en
el suelo, sugieren procesos ecoldgicos e interacciones antes desconocidas para las
coberturas vegetales de la Isla del Coco. Estos novedosos hallazgos sugieren que
microorganismos del suelo miembros de las familias bacterianas
Syntrophobacteraceae o Sinobacteraceae, asi como de la familia y género de hongos
Chaetomiaceae y Trichosporon, tienen potencial de ser indicadores de la degradacion
de los bosques, por alteracion de la fauna introducida. Finalmente, esta investigacion
permite dirigir nuevas interrogantes que relacionen el microbioma del suelo con las
principales presiones identificadas que amenazan la composicion y estructura de los
bosques de la Isla del Coco; estos son mortalidad contrastante con la regeneracion y
reclutamiento de especies de dosel (Bonilla-Mata & Acosta-Vargas, 2020), el impacto
negativo de las especies invasoras principalmente en el bosque pluvial premontano
(Madriz-Masis, 2009; Acosta-Vargas et al., 2020) y el potencial efecto del cambio

climatico sobre el bosque nuboso (Porras-Jiménez et al., 2014).
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5. CONCLUSIONES

El microbioma del suelo de la Isla del Coco es diferente entre las coberturas vegetales
abordadas y sefiala que la microbiota tiene potencial de ser utilizada como un indicador
de la degradacion de los bosques. Ademas, las variaciones observadas se deben a
factores bidticos y abi6ticos que interactian con el medio terrestre. Por otra parte, la
elevacion, la temperatura y la disponibilidad de manganeso en el suelo son los
principales factores ambientales predictores de las variaciones observadas de la
comunidad bacteriana. Sin embargo, se desconoce el origen de una proporcion
considerable de este fendmeno, lo que sugiere que otras condiciones caracteristicas
del PNIC y contrastantes entre sitios, no tomadas en cuenta en este estudio, pueden

explicar mejor estas variaciones.

La predominancia de los filos Proteobacteria y Planctomycetes, usualmente asociados
a ambientes marinos y acuaticos, permite especular la posibilidad de organismos con
la capacidad de habitar también en el ambiente marino y eventos que pueden mediar

en su ocurrencia y permanencia.

Las variables ambientales tomadas en cuenta en este estudio no logran explicar las
variaciones de la comunidad fungica. Al tomar como referencia estudios a nivel global,
se considera que otros factores ambientales relacionados con el clima, como la
humedad relativa o la precipitacion media anual, podrian explicar en mayor proporcion
el patron de la comunidad fungica. Otra posibilidad es que el marcador ITS y utilizar

solamente 500 pb no sean suficientes.

La ecologia y alta abundancia de filotipos microbianos asociados a la fauna como
Syntrophobacteraceae, Sinobacteraceae, Chaetomiaceae y Trichosporon en sitios
donde la fauna introducida es mas recurrente, sugieren que este fenédmeno es

influyente en el microbioma fungico.
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6. RECOMENDACIONES

Analizar, a mayor profundidad, las funciones del microbioma y principales filotipos a
través de rutas metabdlicas. Repetir el analisis usando ASVs y bases de datos mas
actualizadas, asi como realizar analisis metagendémicos y cultivar los filotipos mas
abundantes para realizar experimentos que contribuyan a comprender su ecologia y

evolucion.

Evaluar el microbioma del suelo en las perturbaciones por escarbaderos causados por
los cerdos, con la hip6tesis de encontrar alteraciones en la composicion microbiana.
Esto porque muchos organismos son especificos de microambientes como los

agregados del suelo donde hay poca concentracidén de oxigeno (Fierer, 2017).

Realizar una modelacion exhaustiva de las variables ambientales que influyen en las
variaciones y abundancias de las comunidades de microorganismos, considerando la
transformacion de datos para mejorar el coeficiente de correlacion de Pearson (r,
a=0,05) y las relaciones lineales entre las variables explicativas y la variable respuesta
(Serna-Chavez et al., 2013). Asimismo, considerar estudiar la influencia de variables
no tomadas en cuenta en este estudio como la disponibilidad de humedad en el suelo,
la temperatura del suelo, la humedad relativa y la precipitacion media anual.

Estudiar las relaciones entre plantas y microorganismos del suelo entre los sitios;
especificamente, la influencia de composiciéon quimica de la hojarasca sobre la
estructura de la comunidad microbiana, lo cual se ha estudiado poco y se ha
encontrado concluyente en otras investigaciones (Fanin et al., 2013; Fanin et al.,
2014). Asimismo, investigar las posibles fuentes de Mn, variable que explica la

composiciéon bacteriana de la Isla del Coco.
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8. ANEXOS

Anexo 1. Clasificacion taxondémica de los OTU (Operational Taxonomic Units)

determinados en el estudio. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.

Bacterias Hongos

OTUs Contr. Acumul. OTUs Contr. Acumul.
Taxon  OTUs Acumul. % % OTUs Acumul. % %
Especie 54 54 1,28 1,28 149 149 15,14 15,14
Género 540 594 12,81 14,09 20 169 2,03 17,17
Familia 1573 2167 37,30 51,39 118 287 11,99 29,17
Orden 997 3164 23,64 75,03 116 403 11,79 40,96
Clase 522 3686 12,38 87,41 98 501 9,96 50,91
Filo 223 3909 5,29 92,70 232 733 23,58 74,49
Reino 308 4217 7,30 100,00 251 984 25,51 100,00

Anexo 2. Salidas del analisis estadistico en R de los modelos generales lineales

simplificados, de la influencia de las variables ambientales en el indice de Shannon

para la comunidad de bacterias. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.

Variables  Estimate Std, Error t value Pr(>t])
Temperatura 0,02006 0,01953 1,027 0,323
Elevacion -0,00026 0,000174 -1,507 0,156
Arena -0,00392 0,003232 -1,213 0,253
Limo 0,004111 0,011038 0,372 0,717
Arcilla 0,003064 0,00305 1,005 0,339
pH -0,14893 0,08976 -1,659 0,128
Carbono 0,03283 0,04479 0,733 0,48
Nitrdgeno 0,58262 0,25959 2,244 0,0486 *
Relacion CN  -0,0187 0,007084 -2,64 0,0247 *
Acidez 0,02056 0,02827 0,727 0,484
Aluminio 0,01554 0,04243 0,366 0,722
Calcio 1,7968 0,6184 2,906 0,0157 *
Magnesio -0,4104 0,3278 -1,252 0,239
Potasio 1,30265 0,31298 4,162 0,00194 **
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CICE 0,02213 0,02695 0,821 0,431
SA 0,003483 0,005133 0,679 0,513
Fosforo -0,00049 0,003256 -0,15 0,883
Zinc 0,09444 0,06107 1,546 0,153
Hierro 2,19E-04 7,32E-04 0,299 0,771
Manganeso 0,00278 0,001169 2,377 0,0388 *

Signif, codes: 0 *** 0,001 **' 0,01 ** 0,057 0,1 “" 1

Anexo 3. Salidas del analisis estadistico en R de los modelos generales lineales

simplificados, de la influencia de las variables ambientales en el indice de Shannon

para la comunidad de hongos. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.

Variables  Estimate Std, Error tvalue Pr(>|t])
Temperatura 0,08097 0,11129 0,728 0,48
Elevacion -0,002 0,00144 -1,387 0,189
Arena -0,02545 0,01598 -1,593 0,14229
Limo -0,05095 0,05513 -0,924 0,377169
Arcilla 0,02613 0,01433 1,823 0,09822.
pH 0,03361 0,52371 0,064 0,95
Carbono -0,1809 0,2306 -0,784 0,45104
Nitrégeno 0,7186 1,6293 0,441 0,668566
Relacion CN  -0,0582 0,04399 -1,323 0,215
Acidez -0,0223 0,1497 -0,149 0,885
Aluminio -0,04478 0,22029 -0,203 0,843
Calcio 2,1585 4,2858 0,504 0,62543
Magnesio 0,4383 1,8168 0,241 0,814246
Potasio 1,4405 2,6344 0,547 0,596517
CICE -0,01127 0,14384 -0,078 0,939
SA -0,00929 0,026971 -0,345 0,7375
Foésforo -0,00082 0,016842 -0,049 0,962
zZinc 0,133 0,3488 0,381 0,711
Hierro -0,00408 0,003576 -1,141 0,281
Manganeso 0,007469 0,010604 0,704 0,497

Signif, codes: 0 *** 0,001 **' 0,01 ** 0,05 70,1 “* 1
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Anexo 4. Salidas de las pruebas de permutaciones de los Analisis de Correspondencia

Canonica (CCA) en R, de la influencia de las variables ambientales en los patrones de

la comunidad de bacterias. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.

Variables ChiSquare F Pr(>F) Pr(>F) Model
Elevacion 0,20991 4,2009 0,001 *** 0,001 ***
Temperatura 0,1897 3,6819 0,001 *** 0,001 ***
Arena 0,08246 1,4523 0,157 0,162
Limo 0,04338 0,7148 0,698 0,721
Arcilla 0,08954 1,5969 0,104 0,109
pH 0,19266 4,2101 0,001 *** 0,001 ***
Carbono 0,12987 2,4955 0,015 * 0,015 *
Nitrdgeno 0,18074 3,8494 0,003 ** 0,001 ***
Relacion CN  0,18071 3,8485 0,001 *** 0,002 **
Acidez 0,07225 1,2499 0,24 0,239
Aluminio 0,06992 1,2048 0,27 0,289
Calcio 0,14176 2,7876 0,008 ** 0,01 **
Magnesio 0,15605 3,1575 0,005 ** 0,005 **
Potasio 0,1723 3,6049 0,001 *** 0,001 ***
CICE 0,07456 1,295 0,225 0,257
SA 0,10604 1,9483 0,062 . 0,047 *
Fosforo 0,141 2,7687 0,001 *** 0,001 ***
Zinc 0,06885 1,1842 0,295 0,261
Hierro 0,05548 0,9327 0,468 0,465
Manganeso 0,13226 2,5532 0,016 * 0,019~

Signif, codes: 0 *** 0,001 **' 0,01 ** 0,057 0,1 " 1
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Anexo 5. Salidas de las pruebas de permutaciones de los Analisis de Correspondencia

Canonica (CCA) en R, de la influencia de las variables ambientales en los patrones de

la comunidad de hongos. Parque Nacional Isla del Coco, Costa Rica, 2021.

Variables ChiSquare F Pr(>F) Pr(>F) Model
Elevacion 0,8113 1,7759 0,001 *** 0,001 ***
Temperatura 0,7858 1,7129 0,001 *** 0,001 ***
Arena 0,5427 1,0943 0,166 0,196
Limo 0,467 0,9274 0,693 0,698
Arcilla 0,5286 1,0628 0,269 0,272
pH 0,7988 1,6982 0,001 *** 0,001 ***
Carbono 0,6761 1,401 0,006 ** 0,011 *
Nitrdgeno 0,7717 1,6312 0,001 *** 0,001 ***
Relacion CN 0,7304 1,5307 0,003 *** 0,004 **
Acidez 0,4834 0,9633 0,564 0,565
Aluminio 0,5001 0,9997 0,486 0,482
Calcio 0,6704 1,3874 0,008 ** 0,009 **
Magnesio 0,7153 1,4942 0,005 ** 0,006 **
Potasio 0,7081 1,4771 0,005 ** 0,003 **
CICE 0,4947 0,988 0,516 0,497
SA 0,5975 1,2182 0,055 . 0,059.
Fosforo 0,5266 1,0584 0,378 0,388
Zinc 0,5065 1,0139 0,418 0,408
Hierro 0,4416 0,8726 0,843 0,84
Manganeso 0,647 1,3325 0,02 * 0,019~

Signif, codes: 0 *** 0,001 ** 0,01 ** 0,05 " 0,1 “" 1
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Anexo 6. Resultados del andlisis SIMPER para bacterias. Taxonomia: k-reino, p-filo,
c-clase, o-orden, f-familia, g-género, s-especie. Parque Nacional Isla del Coco, Costa
Rica, 2021.

OoTU Taxonomia P?(I)Srﬁ. CO[,‘/E“b' Acum. % Mgﬂ(m '\ggt_jllja '\gﬁﬁ&a '\Sﬁ%a
Otu0001 o__ Ellin6513 2,141 4,614 4,614 322 657 954 249
Otu0004 f__Koribacteraceae 1,175 2,533 7,147 172 181 266 655
Otu0003 g__Rhodoplanes 1,083 2,334 9,482 317 178 242 606
Otu0002 f__Rhodospirillaceae 1,04 2,242 11,72 617 394 348 216
Otu0007 g__Candidatus_Solibacter 0,7967 1,717 13,44 113 174 366 78
Otu0005 c__ TM1 0,781 1,683 15,12 122 186 387 165
Otu0009 g__ Candidatus_Solibacter 0,6421 1,384 16,51 273 203 126 40,3
Otu0011 o__ Ellin6513 0,5905 1,272 17,78 106 958 281 847
Otu0018 f__Rhodospirillaceae 0,5855 1,262 19,04 17,8 143 203 233
Otu0020 g__ DA101 0,5059 1,09 20,13 89,8 181 41,8 6
Otu0014 g__Planctomyces 0,5046 1,087 21,22 179 165 46,3 433
Otu0024 g__Candidatus_Kaoribacter 0,46 0,9913 22,21 124 150 33 6,67
Otu0012 o__iii1-15 0,4302 0,9272 23,14 80,8 196 103 333
Otu0026 f__Rhodospirillaceae 0,4217 10,9088 24,05 142 112 43,8 8
Otu0023 g__ DA101 0,4135 0,8911 24,94 34 158 82 13
Otu0046 p__ GAL15 0,4041 0,871 25,81 475 143 155 233
Otu0035 p__ WPS-2 0,3865 0,8328 26,64 148 24,3 31 78,7
Otu0008 f__Isosphaeraceae 0,3737 0,8054 27,45 94,8 165 181 231
Otu0006 f__Sinobacteraceae 0,3577 0,7709 28,22 245 226 151 150
Otu0032 p_ WPS-2 0,3392 0,7309 28,95 117 100 46,8 9,67
Otu0019 g__ Rhodoplanes 0,3277 0,7061 29,65 285 125 114 136
Otu0022 o__Rhizobiales 0,3233 0,6966 30,35 64,3 57 78 186
Otu0041 g_ DA101 0,3025 10,6519 31 42 102 15 0
Otu0039 o__ Ellin6513 0,3015 0,6497 31,65 16,3 45 121 30,7

Otu0016 f__Syntrophobacteraceae  0,2997 0,6459 32,3 189 109 88,5 125

Otu0038 g__Candidatus_Koribacter 0,2932 0,6318 32,93 658 14,8 453 116
Otu0049 f_Thermomonosporaceae 0,289 0,6227 33,55 57 7,75 21,3 129

Otu0013 f__Rhodospirillaceae 0,2881 0,6208 34,17 90,8 157 134 64,3
Otu0010 o__Rhizobiales 0,2872 0,619 34,79 154 125 92,8 165
Otu0025 s__iriomotensis 0,2838 0,6115 35,4 92,8 50 74,8 149
Otu0030 g__Candidatus_Koribacter 0,2737 0,5899 35,99 545 858 130 32,3
Otu0017 f_Koribacteraceae 0,273  0,5883 36,58 167 122 106 63
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Otu0037
Otu0015
Otu0067
Otu0028
Otu0051
Otu0048
Otu0063
Otu0029
Otu0034
Otu0065
Otu0031
Otu0021
Otu0033

Otu0062

Otu0066
Otu0076
Otu0052

Otu0044

Otu0069
Otu0036
Otu0055
Otu0139
Otu0043
Otu0082
Otu0085
Otu0131
Otu0097
Otu0107
Otu0047
Otu0071
Otu0075
Otu0110
Otu0053
Otu0061
Otu0040
Otu0060
Otu0068
Otu0056

g__Nitrospira
o__Ellin6513

f _Koribacteraceae

0__ Solibacterales

0__ Ellin6513
f__auto67_4W

0__ Ellin6513
f__Bradyrhizobiaceae
g__Candidatus_Solibacter
o__Ellin6513

g__ Rhodoplanes
g__Candidatus_Kaoribacter
p__WPS-2

f _Thermogemmatisporac

eae
o__Ellin6513
c__Betaproteobacteria
c__Acidobacteria-5

g__Candidatus_Xiphinema
tobacter

0__Rhizobiales
0__Myxococcales
o__Ccuz1

o__Bacillales
g__Candidatus_Kaoribacter
p_ GAL15

f __Koribacteraceae
o__Ellin6513

f __Koribacteraceae
s__tuberum
g__Rhodoplanes
f__Koribacteraceae

f __Gemmataceae
f__Sinobacteraceae
p__GAL15
f__Gemmataceae
f__Sinobacteraceae
g__Rhodoplanes
g__Planctomyces

o WD2101

0,2713
0,2641
0,2573
0,2484
0,2452
0,2419
0,2389
0,2218
0,2176
0,2171
0,2157
0,2152
0,213

0,2108

0,2056
0,2004
0,1973

0,197

0,1943
0,1886
0,1865
0,1853
0,1842
0,1817
0,1783
0,1718
0,1713
0,1711
0,1708
0,1705
0,1646
0,1642
0,1628
0,1611
0,1601
0,1577
0,1577
0,1574

0,5847
0,5691
0,5546
0,5354
0,5284
0,5214
0,5148
0,4779
0,4689
0,4678
0,4648
0,4638
0,459

0,4543

0,4432
0,4319
0,4252

0,4245

0,4188
0,4064
0,4019
0,3993
0,397
0,3916
0,3841
0,3703
0,3692
0,3686
0,3681
0,3675
0,3546
0,3538
0,3507
0,3473
0,3449
0,3398
0,3398
0,3392

37,17
37,74
38,29
38,83
39,36
39,88
40,39
40,87
41,34
41,81
42,27
42,73
43,19

43,65

44,09
44,52
44,95

45,37

45,79
46,2
46,6

47
47,4

47,79

48,17

48,54

48,91

49,28

49,65

50,02

50,37

50,72

51,07

51,42

51,77

52,11

52,45

52,79

91
111

68,5
27,5
27
11,3
81,5
51,3
65,5
59,5
75
107

74
13,5

8,5
55,5

4,5
90
4,75
69,3
79
10,3
7,5
65,8
67,3
66,3
46
10,3
5,75

62
12,3
66,5

15,5
24,8

61
87

53,3
8,75
15,5
2,5
106
104
29,8
100
105
40,5

35,3

72,3
39
64,5

76

15
60,5
19,8
5,75

58
213

2,75
16,5
11,8
65,5
30,8
53,5
3,5
45,3
21
30,8
24,5
14,8
21

38,5
114
29,8
84
21,5
13,5
46,8
44,5
51,5
3,25
80,3
114
72,8

12,3

70
55,8

32

21
20,8
30,3
0,75
38,8
71,5
10,5
4,75

4,25
41
66,5
38,5
60,8
40
66,5
47,5
47,8
23,3
18,5

191
107
150
111
113
90,3
72,3
24
53
30,3
56,7
65

0,667

8,33
5,33

88
58,7
81

9,33
5,67
81,3
11,3

15,3

10,7
1,67
15,7

43,7
77
62,3
78
77,3
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Otu0102
Otu0054
Otu0106
Otu0090
Otu0164
Otu0045
Otu0077
Otu0073
Otu0027
Otu0080
Otu0081
Otu0104
Otu0058
Otu0109
Otu0116
Otu0042
Otu0132
Otu0187
Otu0072

Otu0165

Otu0079
Otu0100
Otu0128

Otu0093

Otu0186

Otu0050
Otu0086
Otu0059
Otu0064
Otu0178
Otu0111
Otu0142

Otu0136

Otu0115
Otu0098
Otu0140
Otu0147

f _Rhodospirillaceae

o_11-24
0__ Ellin6513
f__Rhodospirillaceae

o0__ Ellin329
f__Ellin515

f Gemmataceae

p__ WPS-2
0__Solibacterales
f __Sinobacteraceae

g__Pedomicrobium
f __Acidobacteriaceae

o__Ellin6513
p__ WPS-2
f__RB40

g__Candidatus_Solibacter
f _Koribacteraceae

Koribacteraceae

f
c__Acidobacteria-5
f__Thermogemmatisporac

eae
f _Rhodospirillaceae

o__MLE1-12
f auto67_4W

f__Thermogemmatisporac

eae
f__Thermogemmatisporac

eae
Koribacteraceae

™1

f_

c
f__Isosphaeraceae
f __Thermomonosporaceae
o__CcCuz21
f

p

f

Gemmataceae

WPS-2

Thermogemmatisporac

eae
o_ii1-15
f__Elin515

0__[Pedosphaerales]
0__Solibacterales

0,1559
0,1549
0,1539
0,1531
0,1496
0,1482
0,1421
0,137

0,1359
0,1355
0,1348
0,1343
0,1322
0,1188
0,1186
0,1183
0,1178
0,1161
0,1155

0,1139

0,1113
0,1106
0,1106

0,11

0,1084

0,1081
0,1075
0,106
0,1059
0,1053
0,105
0,1049

0,1039
0,1034

0,09688
0,09627
0,09627

0,3361
0,3339
0,3316
0,3299
0,3224
0,3193
0,3063
0,2951
0,2929
0,292
0,2905
0,2895
0,2849
0,2561
0,2557
0,255
0,2538
0,2503
0,2489

0,2454

0,2398
0,2384
0,2384

0,237

0,2337

0,2331
0,2316
0,2285
0,2283
0,227
0,2262
0,226

0,2239

0,2229
0,2088
0,2075
0,2075

53,12
53,46
53,79
54,12
54,44
54,76
55,07
55,36
55,65
55,95
56,24
56,53
56,81
57,07
57,32
57,58
57,83
58,08
58,33

58,58

58,82
59,05
59,29

59,53

59,76

60
60,23
60,46
60,68
60,91
61,14
61,36

61,59

61,81
62,02
62,23
62,43

30,3
38
17

57,3

64,3

3,25

58,8
99
36

7,25

50,3

16,3

50,3

46,5

70,3
0,5

35,5

42,5
0,25
8,25

33

40

41,8
14,8
35,5
43,3
0,5
1,25
4,25

10

11,5
36,5
3,75

2,25
62
0,5

59,5
44
27,3
72,5
10,5
26,8
17,3
55,8
12,8
12,3
53,3
5,25
0,25
46,5

11
39,8
1,75

33,8

5,25

51
30,3
52,3

30
3,75

1,75
4,5
28,8
30,5
15
3,5

49,8
29
9,75
8,25
1,75
30,3
41,3
29,5
81
11,3
39
2,75
31

12
42,8
30
44
11

35,3

20,8
12,3
9,25

12

43,5
40,5
17
18,3
39,5
14,3
8,75
41,5
25,5
33,5
2,25
7,25

27,7

5,33

40,7
72

20,3

8,33
105
57,3
16,7
15,3
30
8,33
3,67
34
36
1,67
13,7
20,3
45,7
5,33
48
2,67

16,7

20,3
34,3
2,67
44,3
44,7

5,67

0,667
2,67
13
45

58



Otuo121
Otu0089
Otu0150
Otu0091
Otu0176
Otu0074
Otu0087
Otu0120
Otu0094
Otu0195
Otu0126
Otu0135
Otu0154
Otu0070
Otu0078
Otu0184
Otu0156
Otu0181
Otu0105
Otu0143
Otu0057

Otu0092

Otu0118
Otu0161
Otu0099
Otu0084
Otu0158
Otu0101
Otu0218
Otu0199
Otu0141
Otu0334
Otu0163

Otu0198

Otu0113
Otu0114

Otu0342
Otu0083

f _Koribacteraceae
0__Actinomycetales
p__WPS-2

p_ FCPU426
0__[Pedosphaerales]
o__Ellin6513
f__Acetobacteraceae

f__Isosphaeraceae
g__Candidatus_Solibacter
o__Ellin6513
f_0319-6A21
Ss__massiliensis
f__Sinobacteraceae
f__Rhodospirillaceae

f __Gemmataceae

p__ WPS-2

f __Rhodospirillaceae
o__Ellin6513

p__WPS-2
p__Actinobacteria
p__WPS-2

f __Thermogemmatisporac

eae
NB1-i
Gemmataceae
Rhodospirillaceae
___vannielii
Gemmataceae

- auto67_4wW
Acidobacteriaceae
Ellin6513
Myxococcales
Rhodospirillaceae

Koribacteraceae
f__Thermogemmatisporac

eae
g__Rhodoplanes

f Koribacteraceae

f__Thermogemmatisporac

eae
f _Gemmataceae

0
(0]

f
f
f
S
f
f
f
f
f

0,095
0,09473
0,09441
0,09331
0,09325
0,09211
0,09199
0,08952
0,08904
0,08674
0,08663
0,08606

0,0858
0,08534
0,08476
0,08404
0,08379
0,08326

0,0826
0,08194
0,08129

0,08112

0,08109
0,08044
0,07849
0,07835
0,07752
0,07688
0,07583
0,07527
0,07503
0,07285
0,0725

0,07239

0,07211
0,07192

0,07185
0,07174

0,2047
0,2041
0,2035
0,2011
0,201
0,1985
0,1982
0,1929
0,1919
0,1869
0,1867
0,1855
0,1849
0,1839
0,1827
0,1811
0,1806
0,1794
0,178
0,1766
0,1752

0,1748

0,1748
0,1733
0,1692
0,1689
0,1671
0,1657
0,1634
0,1622
0,1617
0,157
0,1562

0,156

0,1554
0,155

0,1548
0,1546

62,64
62,84
63,05
63,25
63,45
63,65
63,84
64,04
64,23
64,42
64,6
64,79
64,97
65,16
65,34
65,52
65,7
65,88
66,06
66,24
66,41

66,59

66,76
66,93
67,1
67,27
67,44
67,6
67,77
67,93
68,09
68,25
68,41

68,56

68,72
68,87

69,03
69,18

9,5
18,8
28,3
33,8
1,25
37,5
40,5
14,5

25
30,3
3,25
32,8

46
4,5
1,25
36,5

33,8
33,3
23,3

33,5
35,8

27,3
19,8

24
0,75

27,3

253

7,5
7,5

0,5
30,8

4,75
12,5
20,5
13,3

25,3

25,3

28,8
30

23,8
16,8

19,5
30,3
0,5
8,5

23,8
115
42,5

16,3

14,5
27,8
24,5
33
253
21

23,3

55
8,25

28
16

0,5
30,3

10,5
12,8
1,25
11,5
55
15,5
8,25

22,8

24,8
3,5
5,75
37,8
32,8
6,5
6,5

7,25
16,8
43,3

26,8

15,3
10

33

14

7,5
2,75

16,3
0,5
4,75

12
30,8

27,3
243

43
47,7
0,333
37,7
40,7
40
25,7
0,333
3,33

5,33
39,3
43,3
25,3
36
6,67
34,7
13,7
5,33
29,7

14

0,667
3,33
11,3
3,33
23,7
33,7
29,7

30,3

1,33
11,3

10
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Otu0096
Otu0134
Otu0137
Otu0117
Otu0122
Otu0153
Otu0175
Otu0108
Otu0281
Otu0180
Otu0145
Otu0279
Otu0095
Otu0173
Otu0172
Otu0127
Otu0189
Otu0144
Otu0217
Otu0119
Otu0149
Otu0124
Otu0288
Otu0112
Otu0088
Otu0146
Otu0325
Otu0182
Otu0138
Otu0227
Otu0157
Otu0196
Otu0129
Otu0372
Otu0213
Otu0168
Otu0310
Otu0268
Otu0269

0__JG30-KF-AS9

o__Ellin6513

f_EB1003

o_32-20

f _Koribacteraceae

g__Candidatus_Solibacter

__Ktedonobacteria
Acidobacteriaceae

Sinobacteraceae

Syntrophobacteraceae

Sinobacteraceae

EC1113

f
f

c
f_
f_
C
o__iii1-15

o__Ellin329

f __Gemmataceae
o__Ellin6513

o__ Ellin6513
p__Proteobacteria
g__Opitutus

p__ WPS-2
f__Ktedonobacteraceae
c_TM1

o__ Ellin6513
f__Gemmataceae
g__Candidatus_Solibacter
f__Rhodospirillaceae
0__Rhodospirillales

g__ Opitutus
f__Koribacteraceae

f__Syntrophobacteraceae
0__Rhizobiales
0__Solibacterales
0__Actinomycetales
g__Pedomicrobium
c_TM™M1

f EB1003

k__Bacteria

o__Bacillales

f Gemmataceae

0,07138
0,0709
0,07041
0,07027
0,0702
0,06957
0,06906
0,06886
0,06881
0,06843
0,06825
0,06803
0,06768
0,06767
0,06631
0,06622
0,06587
0,06546
0,06512
0,06432
0,06371
0,06369
0,06354
0,06348
0,06347
0,06344
0,06335
0,06326
0,06293
0,06261
0,06256
0,06229
0,06219
0,06138
0,06132
0,06118
0,06086
0,06074
0,06061

0,1538
0,1528
0,1517
0,1514
0,1513
0,1499
0,1488
0,1484
0,1483
0,1475
0,1471
0,1466
0,1459
0,1458
0,1429
0,1427
0,142
0,1411
0,1403
0,1386
0,1373
0,1373
0,1369
0,1368
0,1368
0,1367
0,1365
0,1363
0,1356
0,1349
0,1348
0,1342
0,134
0,1323
0,1322
0,1318
0,1312
0,1309
0,1306

69,34
69,49
69,64
69,79
69,94
70,09
70,24
70,39
70,54
70,69
70,83
70,98
71,12
71,27
71,41
71,56
71,7
71,84
71,98
72,12
72,26
72,39
72,53
72,67
72,8
72,94
73,08
73,21
73,35
73,48
73,62
73,75
73,89
74,02
74,15
74,28
74,41
74,54
74,68

34,5
5,25
1,25
12,5
30,5
9,75
4,25
25,5

4,25
12,5
0,5
8,75
8,25

4,25
55
15
2,5

15,8

20,5
18

16,5
14,5
16,5
24
7,5

23,3
14,5
3,75
18,3

2,5
1,25

22
23,3

23,3
12,5
22,5
22,8
16,5
4,5
14,8
23,3
0,75
2,5
9,75
0,25
27
3,25
23,5
19,8
23,5
18
1,25
18,5
10
8,75
15
26,5
27
11
0,5
3,75
8,75
1,25
17,5
1,75
10,5

22

6,5
3,25

22,3
13
19,5
10,3
12,5
12,8
23
4,75
25,8
18,8

25,5
24,5
2,5
6,75
23,8

7,75
1,75
24
23,3
9,5
23,8
18,8
28,5
16

2,25
13,5
4,75

55
23,5
23,3

3,5

23

15

14
34
5,33
1,67

31

26,7
2,33
19
27,3
2,67
12
30,7
0,667
12,7
1,33
23
29,7

4,33
30,7

15,7
13,3
1,33
27,7
25,7
7,33
0,333
28
22,3

1,67
0,667

2,67
1,67
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Otu0133
Otu0203
Otu0225
Otu0170
Otu0155

Otu0130

Otu0167
Otu0123
Otu0208
Otu0169
Otu0230
Otu0103
Otu0162
Otu0238
Otu0151
Otu0174
Otu0239
Otu0338
Otu0393
Otu0232
Otu0221
Otu0312
Otu0264

Otu0194

Otu0197
Otu0183
Otu0263
Otu0237
Otu0459
Otu0216
Otu0125
Otu0148
Otu0280
Otu0202
Otu0226
Otu0219
Otu0241
Otu0236

c_TM1

f

Pirellulaceae

o__WD2101

c__Betaproteobacteria

f

g__Candidatus_Xiphinema

tob

Chitinophagaceae

acter

o_iii1-15

c__Betaproteobacteria

g__Burkholderia
o__MLE1-12

0__ Ellin6513
0__Actinomycetales
0__Myxococcales

f

g__Candidatus_Solibacter
g__Candidatus_Koribacter

Isosphaeraceae

0__Rhodospirillales

(o]

f
f
f
S
f
f

Rhodospirillaceae
Gemmataceae
RB40

massiliensis
Streptophyta
Caulobacteraceae

Thermogemmatisporac

eae
g__Rhodoplanes

o__Ellin6513
p__GAL15

f

Rhodospirillaceae

Ss__ruber
o__Ellin6513

f

Rhodospirillaceae

g__Mycobacterium
o__iii1-15
c__JG37-AG-4
o__WD2101

f

f

Sinobacteraceae
Koribacteraceae

o__Ellin329

0,06026
0,0599
0,05971
0,0594
0,05815

0,05799

0,05784
0,05773
0,05677
0,05666
0,05612
0,05548
0,05511
0,05499
0,05493
0,05466
0,0543
0,05376
0,05361
0,05321
0,0527
0,0519
0,05176

0,05174

0,05168
0,05165
0,05084
0,05047
0,05047
0,04974
0,04897
0,04877
0,04869
0,04814
0,04805
0,0478
0,04767
0,04755

0,1299
0,1291
0,1287

0,128
0,1253

0,125

0,1246
0,1244
0,1223
0,1221
0,1209
0,1196
0,1188
0,1185
0,1184
0,1178
0,117
0,1159
0,1155
0,1147
0,1136
0,1118
0,1115

0,1115

0,1114
0,1113
0,1096
0,1088
0,1088
0,1072
0,1055
0,1051
0,1049
0,1038
0,1036
0,103
0,1027
0,1025

74,81
74,93
75,06
75,19
75,32

75,44

75,57
75,69
75,81
75,93
76,06
76,18
76,29
76,41
76,53
76,65
76,77
76,88
77
77,11
77,23
77,34
77,45

77,56

77,67
77,78
77,89
78
78,11
78,22
78,32
78,43
78,53
78,64
78,74
78,84
78,95
79,05

16,8
22,3
0,5
2,5
9,75

5,75
5,25
16,5
3,75
55
11,3
4,25
21,3
4,5
9,5
19,5
16,8
20,3
17
2,75
18,3
20,8

55

18
16,3

14,5
19,3
4,75
19,5
21

3,75

18,8

11,8
15
15

24

19,5
7,25

23,3

17
18,5
4,75
3,75
0,25
14,5
10,3
2,25

19
3,5
0,75
0,25
3,5
3,25

4,25
10,8
9,75

9,5

10
11,5
15,3

10

11
5,25
6,75
16,3
10,3

13,8

575
55

12,8

6,25
21

11
17
18,5
21

9,5
55
1,25
0,25
0,5
6,75
1,25
3,5
1,75

17,8

0,75
1,75

0,5

18,3
20,3

4,5
15,8

0,75
6,75
0,75

2,33
2,33
25,3

24,7
8,33

16
25,3

32
11,3
1,67

27

0,667

10

10

6,67
24

4,67
2,33

2,33
4,33
23,7

0,667
15,7
10

0,333
2,33
13,7

5,33
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Otu0193
Otu0283

Otu0572

Otu0353

Otu0332
Otu0287
Otu0549
Otu0306
Otu0290
Otu0333
Otu0316
Otu0503
Otu0314
Otu0231
Otu0255
Otu0286
Otu0171
Otu0271
Otu0250
Otu0233
Otu0229
Otu0152
Otu0282
Otu0224
Otu0426
Otu0331
Otu0251
Otu0267
Otu0300
Otu0389
Otu0305
Otu0166
Otu0315

Otu0407

Otu0210
Otu0192
Otu0177
Otu0434

f__Syntrophobacteraceae

f Xanthomonadaceae

f __Thermogemmatisporac

eae
f__Thermogemmatisporac

eae
o__Ellin5290

p_ GAL15
f Ktedonobacteraceae

f__Spirochaetaceae

c__ Alphaproteobacteria
o__DS-18
f__Syntrophobacteraceae

f __Acetobacteraceae

c_TM1
g__Candidatus_Solibacter
f _Rhodospirillaceae

f__Acidobacteriaceae
g__Candidatus_Solibacter
c__Ktedonobacteria
g__Candidatus_Solibacter
g__Acidisoma

p__ WPS-2
f__Chitinophagaceae
k__Bacteria
f__Chthonomonadaceae
p__ WPS-2

p__WPS-2
f__Gemmataceae
c__ABS-6
__Deltaproteobacteria
Caulobacteraceae
Rhodospirillaceae
Ellin515

o__WD2101

Thermogemmatisporac

C
f
f
f
f

eae

0__Rhizobiales

f _Isosphaeraceae
o__iii1-15
o__Ellin6513

0,04747
0,04738

0,04693

0,04659

0,0464
0,04639
0,04617
0,04606

0,0458
0,04568
0,04532
0,04518
0,04506
0,04476
0,04454
0,04407
0,04405
0,04396
0,04392
0,04377
0,04377
0,04308
0,04281
0,04273
0,04238
0,04228
0,04217
0,04208
0,04208
0,04184
0,04174
0,04163
0,04154

0,04133

0,04133
0,04126
0,04058
0,04017

0,1023
0,1021

0,1011

0,1004

0,09999
0,09998
0,0995
0,09926
0,0987
0,09844
0,09766
0,09737
0,09711
0,09647
0,09599
0,09498
0,09492
0,09473
0,09465
0,09433
0,09432
0,09284
0,09225
0,09209
0,09133
0,09112
0,09088
0,09069
0,09068
0,09017
0,08996
0,08971
0,08952

0,08907

0,08906
0,08891
0,08746
0,08658

79,15
79,25

79,35

79,45

79,55
79,65
79,75
79,85
79,95
80,05
80,15
80,25
80,34
80,44
80,53
80,63
80,72
80,82
80,91
81,01
81,1
81,2
81,29
81,38
81,47
81,56
81,65
81,74
81,83
81,92
82,01
82,1
82,19
82,28
82,37
82,46

82,55
82,64

12,5
16,5

14,8
0,25
17,5

2,25
115

17,3

16,8

2,75
2,5
11
8,25
9,75
16,5
7,25
2,75
12,3
13,5
15,5
16,3
6,5
1,25
15,3
15
3,5
0,5

14,8
1,75

0

6,5
6,75

3,25

8,5
3,25
0,25

15
2,25
0,25

0,5
8,5

1,25
8,75
11,5
2,5

15
14,3

10,3

3,75
4,5
14,5
2,25

1,75
16

2,25

16,8
9,75
0

15,3

18

17

16,8

3,5

11
7,75

3,75

4,75
1,25

0,25

3,25

8,25
14,8
3,5
0,75

2,75
16
0,25
3,5

2,75

3,25

4,75

15,3
15

3,33

1,67

1,67

19,3
20

17

19

16,7
19,7
18,3

18,3
18,3
8,33
17,3

0,333

5,67
5,33

5,33
12,7
17,7

17,3
4,33
6,33
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Otu0303
Otu0383
Otu0190
Otu0313
Otu0425
Otu0370
Otu0329
Otu0205
Otu0211
Otu0240
Otu0352

Otu0335

Otu0385
Otu0362
Otu0421
Otu0235
Otu0262
Otu0322
Otu0266
Otu0274
Otu0291
Otu0373
Otu0415
Otu0397
Otu0272
Otu0417

Otu0292

Otu0301
Otu0302
Otu0324
Otu0252
Otu0206
Otu0200
Otu0296
Otu0349

Otu0278
Otu0330

__Solibacterales
f__Rhodospirillaceae
f __Gemmataceae
f__Haliangiaceae
g__Cupriavidus
f__Gemmataceae

c

f_

f

__ABS-6
 BO7_WMSP1
Gemmataceae
Acidobacteriaceae

0
0__Rhizobiales
0

f__Thermogemmatisporac

eae
k__Bacteria
g__Phenylobacterium
g__Burkholderia

0 32-20
g__Gemmata
f__Isosphaeraceae
0__Solibacterales

0 MLE1-12
k__Bacteria
0__Rhodospirillales

f _Rhodospirillaceae

f EB1003
0__Myxococcales
o__ MLE1-12

g__Candidatus_Xiphinema
tobacter

0__Solibacterales
0__Actinomycetales
f__Rhodospirillaceae
Gemmataceae
__Ellin329
Rhodospirillaceae
Rhodospirillaceae

___Candidatus_Solibacter
Thermogemmatisporac

f_
0
f_
f_
g

f

eae

f _Rhodospirillaceae

0,04006
0,04005
0,03999
0,03984
0,03964
0,03942
0,03912
0,03909
0,03906
0,03894
0,03891

0,03872

0,03861
0,03851
0,03849
0,03791
0,03766
0,03724
0,03617
0,03577
0,03564
0,03526
0,03513
0,03509
0,03504
0,03485

0,03478

0,03471
0,03446
0,03434
0,03433
0,03411
0,03398
0,03382
0,03382

0,03373
0,0337

0,08634
0,08632
0,08618
0,08585
0,08543
0,08495
0,0843

0,08424
0,08418
0,08391
0,08385

0,08344

0,08321
0,083
0,08295
0,0817
0,08115
0,08025
0,07795
0,07709
0,07681
0,07599
0,07571
0,07562
0,07552
0,0751

0,07495

0,0748
0,07426
0,074
0,07399
0,07351
0,07323
0,07289
0,07288

0,07269
0,07263

82,72
82,81
82,89
82,98
83,07
83,15
83,23
83,32

83,4
83,49
83,57

83,65

83,74
83,82
83,9
83,98
84,07
84,15
84,22
84,3
84,38
84,45
84,53
84,61
84,68
84,76

84,83

84,91
84,98
85,05
85,13
85,2
85,27
85,35
85,42

85,49
85,57

6,5

14,3
14,5
13
1,25
9,75
12
15
13,3

0,75

15
14,3
13,5
2,75
1,75
13,8

4,5

0,5
0,25

4,75
11

7,25

3,75
11,8

9,5
0,75

7,5
0

0,75
0,25
10,5

2,25
6,5
3,25
12,5
11,5
15
55

2,25

3,5
3,25
3,5
13,5
3,5
2,75
12,8

10,8
0,5

6,25

0,5

4,5
55
0,75
2,75

14,5
7,5
15

7,75
0

3,5
2,75
10
0,25
0,25
15
1,25
6,75
3,25

0,25
14,5
13,5

1,25
6,25
0,25

4,25

12,5
8,75

11,8
5,25

3,5
1,25
3,5
10
2,5
55
0,25
8,25

5,25

15
17
15,7
1,67
0,333
0,333
17
0,667

13

1,33

3,33

16,3

5,33

4,33
16

0,667

16
1,33

0,333

13,7
9,33
14
11,7
8,67
4,67

11,3

12,7
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Otu0401
Otu0382
Otu0277
Otu0326
Otu0531
Otu0359
Otu0317
Otu0363
Otu0259
Otu0384
Otu0191
Otu0522
Otu0185

Otu0248

Otu0160
Otu0179
Otu0340
Otu0247
Otu0276
Otu0356
Otu0285
Otu0541
Otu0337
Otu0207
Otu0458
Otu0381
Otu0294
Otu0159

Otu0371
Otu0234
Otu0429
Otu0507
Otu0228

Otu0336
Otu0260
Otu0453
Otu0420

o__WD2101
f Gemmataceae

g__Candidatus_Kaoribacter

¢__Gemmatimonadetes

¢c__Ktedonobacteria
Sinobacteraceae

Ellin329

Gemmataceae

f

o]

f

o__WD2101
¢__Gemmatimonadetes
¢__Gammaproteobacteria
p__ WPS-2

f

Acetobacteraceae

f__Thermogemmatisporac

eae

f__Syntrophobacteraceae
f__Acidimicrobiaceae

f__Rhodospirillaceae
o_iii1-15
f__Gemmataceae

0 MLE1-12
g__Rhodoplanes
f__Acetobacteraceae
f__Methylocystaceae

f __Gemmataceae

p_ SBR1093

f __Gemmataceae

f _Gemmataceae
o_iii1-15
f__Thermogemmatisporac

eae
o__Ellin6067
f__Thermogemmatisporac
eae

S__japonica
f__Thermogemmatisporac

eae

o__ Ellin329
0__Solibacterales
f__Isosphaeraceae

f _Sinobacteraceae

0,03357
0,03355
0,03353
0,03346
0,03343
0,03337
0,03335
0,03335
0,0333
0,0333
0,0333
0,03306
0,033

0,03286

0,03274
0,03248
0,03213
0,03184
0,03183
0,03154
0,03154
0,03127
0,0312
0,03118
0,03117
0,03112
0,03106
0,03099

0,03097
0,03095
0,03092
0,03055
0,03036

0,03026
0,03023
0,03004
0,02995

0,07234
0,0723
0,07226
0,07211
0,07205
0,07192
0,07187
0,07187
0,07177
0,07177
0,07176
0,07126
0,07111

0,07081

0,07057
0,07
0,06925
0,06863
0,0686
0,06798
0,06797
0,06738
0,06723
0,06719
0,06718
0,06706
0,06694
0,06678

0,06674
0,0667
0,06665
0,06584
0,06542

0,06521
0,06515
0,06474
0,06455

85,64
85,71
85,78
85,86
85,93
86
86,07
86,14
86,21
86,29
86,36
86,43
86,5

86,57

86,64
86,71
86,78
86,85
86,92
86,99
87,05
87,12
87,19
87,26
87,32
87,39
87,46
87,52

87,59
87,66
87,72
87,79
87,86

87,92
87,99
88,05
88,11

0,5

1,75
5,75

1,75
10,8

11,8
10
7,5

12,5
13

12,8

12,8
16,5
9,25

1,25
8,75
0,5
12
3,25
0,5
1,25

6,25
10
2,25

11,5

0,5
11,3
0,25

0,75
2,75
12
3,75

6,25
0,5
6,75
4,25
12

8,25
6,75
6,5

8,5

10,8
0,5
7,75

2,75
10,3

3,75
11
13,5

3,75
11,3
3,25
0,5
10,3
10,8

0

2,75
12,3
4,5

11,8
15
0,25
1,75
2,25

8,5

3,5
55

13,3
10
1,25
12
5,25
3,75
15
1,25
2,75
12,8
11,5
11,8
7,5
10,5

9,25
0,25
2,25

3,25
8,25
0,25

15

14,3
2,67

12
0,333
13,7

14,3
2,67

3,33
0,333

16
6,33
0,333

0,333
13

13,7
5,33
0,333
0,667

1,67
4,33

0,667

0,667
13
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Otu0215
Otu0398

Otu0395

Otu0246
Otu0364
Otu0435

Otu0428

Otu0451
Otu0600
Otu0265
Otu0568

Otu0220

Otu0358
Otu0339

Otu0411

Otu0450
Otu0304
Otu0492
Otu0626
Otu0212
Otu0651
Otu0289
Otu0275
Otu0243
Otu0320
Otu0223
Otu0609
Otu0273
Otu0309
Otu0500
Otu0449
Otu0308
Otu0457
Otu0455
Otu0293
Otu0477
Otu0245

f__auto67_4wW

p__ WPS-2
f __Thermogemmatisporac

eae
p__GAL15

f __Rhodospirillaceae

f _Rhodospirillaceae

f __Thermogemmatisporac

eae
o0__ Ellin329

f __Rhodospirillaceae

f _Conexibacteraceae

c__Ktedonobacteria
f__Thermogemmatisporac

eae
f __Rhodospirillaceae

f _Gemmataceae

f__Thermogemmatisporac

eae
o__ MLE1-12
f__Syntrophobacteraceae

c__Gammaproteobacteria
f__Acetobacteraceae
0__Myxococcales
¢__Gemmatimonadetes
g__Pedosphaera
c__Ktedonobacteria
f__Isosphaeraceae

0 MLE1-12
f__Acidobacteriaceae
g__Kaistobacter

f __Rhodospirillaceae
o_11-24
0__Solibacterales
0__Solibacterales

c_ Plad

o__Ellin6513
g__Candidatus_Solibacter
f 0319-6A21

f__Ellin515

g__Candidatus_Solibacter

0,0299
0,02972

0,02963

0,02962
0,02942
0,02929

0,02929

0,02929
0,02922
0,02913
0,02898

0,02865

0,02862
0,0284

0,02833

0,02828
0,02821
0,02816
0,02813
0,02813
0,0281
0,02802
0,02791
0,02789
0,02785
0,02769
0,02753
0,02746
0,02731
0,02724
0,02717
0,02709
0,02708
0,02707
0,02706
0,02681
0,02663

0,06444
0,06404

0,06385

0,06383
0,06339
0,06312

0,06312

0,06312
0,06296
0,06279
0,06246

0,06174

0,06169
0,06121

0,06106

0,06094
0,06079
0,06069
0,06062
0,06061
0,06055
0,06039
0,06015
0,0601

0,06003
0,05968
0,05934
0,05917
0,05885
0,0587

0,05856
0,05838
0,05837
0,05834
0,05831
0,05777
0,05738

88,18
88,24

88,31

88,37
88,43
88,5

88,56

88,62
88,69
88,75
88,81

88,87

88,94
89

89,06

89,12
89,18
89,24
89,3
89,36
89,42
89,48
89,54
89,6
89,66
89,72
89,78
89,84
89,9
89,96
90,02
90,08
90,13
90,19
90,25
90,31
90,37

3,25
5,75

0,25
12

4,75

9,75
11
55

0,25

115
7,75
0,75

9,5
10,5
3,75
10,8
4,25

4,75
3,75
3,5
10,3
10

0,25
0,75

9,75
9,25
0,75
0,5

3,75

6,75
0,75

6,75

1,75
0,5

1,75

4,75
0,25

10,5
2,5

6,25

0,5
10
0,5

7,75

2,25
7,5
10,8
3,25
10
0,75
7,75
10
1,75

8,5
2,75
1,25
10,3
0,75
6,75

2,5
2,5

6,5
3,5

0,75

0,25

0,25

4,25
11

3,25

1,75
1,75
2,75

4,75
0,75
10
0,5
2,5
15
3,5
1,25

13,3
8,67

1,33

5,67
7,67
13

3,67

0,667
13

11,7
2,67

12,3
1,33

0,667
12,7

13
4,67

12,3
7,67

0,667

12

1,33
1,33
1,33
11
11,7
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Otu0432
Otu0483
Otu0402
Otu0467
Otu0242
Otu0253
Otu0427
Otu0439
Otu0487
Otu0222
Otu0258
Otu0204
Otu0462
Otu0257
Otu0295
Otu0249
Otu0416
Otu0516
Otu0512
Otu0254
Otu0244
Otu0354
Otu0367
Otu0481
Otu0327
Otu0307
Otu0323
Otu0201
Otu0365
Otu0318
Otu0486
Otu0400
Otu0490
Otu0256
Otu0319
Otu0377
Otu0341
Otu0615
Otu0347

f
c__
o__|
f
f
0
f
9__
o)
f
9__
f
f_
o__
f
o__|
f_
f
f
9__
c__
f
o__|
9__
S
f
c__
o__|
f_
P__
o__
g9_
f_
9__
0
o__
f_
f
f_

" Rhodospirillaceae
EC1113
RB41
' Syntrophobacteraceae
" Rhodospirillaceae
__Myxococcales
- Isosphaeraceae
FFCH10602
_WD2101
- _Polyangiaceae
Phenylobacterium
Gemmataceae
Gemmataceae
Solibacterales
" Rhodospirillaceae
FAC88
Gemmataceae
RB40
- [Chthoniobacteraceae]
Pedosphaera
BD7-11
Gemmataceae
Rhizobiales
Phenylobacterium
___acidophilus
Gemmataceae
BD7-11
MLE1-12
Gemmataceae
Actinobacteria
Solibacterales
Gemmata
Ellin515
Streptomyces
__Myxococcales
Ellin6513
Gemmataceae
- Isosphaeraceae
Gemmataceae

0,0265
0,02648
0,02635
0,02628
0,02621
0,02618
0,02617
0,02609
0,02608
0,02599
0,02597
0,02579
0,02575
0,02569
0,02567
0,02558
0,02558
0,02555

0,0255
0,02546
0,02542
0,02531

0,0253
0,02525
0,02525
0,02523

0,0252
0,02505

0,025

0,0249
0,02482
0,02481

0,0248
0,02476
0,02466
0,02459
0,02431
0,02427
0,02427

0,0571
0,05707
0,05678
0,05664
0,05647
0,05643

0,0564
0,05622

0,0562
0,05601
0,05597
0,05557
0,05549
0,05537
0,05531
0,05512
0,05512
0,05506
0,05496
0,05487
0,05479
0,05456
0,05452
0,05441
0,05441
0,05437
0,05431
0,05399
0,05389
0,05366
0,05348
0,05347
0,05345
0,05337
0,05315

0,053
0,05239
0,0523
0,0523

90,42
90,48
90,54
90,59
90,65
90,71
90,76
90,82
90,87
90,93
90,99
91,04
91,1
91,15
91,21
91,26
91,32
91,37
91,43
91,48
91,54
91,59
91,65
91,7
91,76
91,81
91,87
91,92
91,97
92,03
92,08
92,13
92,19
92,24
92,29
92,35
92,4
92,45
92,5

0,75
0,25

0,75
12
2,5

0,25
10,8
55
6,25
6,75
10,5
3,75
7,25
2,25
2,75
3,75
9,5
6,75
55
8,25
0,25
2,75
1,75

0,5

1

6,25
3,5

0,25

6,5
0,25

3,5
5,25
3,5
3,5

6,5
3,5
15
10,3
5,25
6,5

0,75

9,25
9,75

8,25
0,75
5

1,75
4,25

2,75
6,5
0,25
15
0,75
3,5
3,75
8,5
0,25
3,75
7,75
5,25
3,5

0,75
6,25
3,5
0,5
0,25

6,25
4,25

9,25
15
6,5
15

0,25

6,5

7,75

11,7
11,3

11

0,333

11,7
11,3
9,67
9,67
11,7
11

3,67
10
8,33
0,333
11,3
12,3

1,33

0,333
7,33
7,67

10

4,67
6,67
10,3
10,7

0,667

10
2,33
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Otu0465
Otu0369
Otu0511
Otu0297
Otu0299

Otu0412
Otu0413
Otu0422

Otu0464
Otu0284
Otu0419
Otu0638
Otu0628
Otu0328
Otu0437
Otu0214
Otu0539
Otu0471

Otu0605

Otu0350
Ootu0677
Otu0510
Otu0361
Otu0311
Otu0508
Otu0495
Otu0424
Otu0613
Otu0673
Otu0433
Otu0378
Otu0409
Otu0270
Otu0403
Otu0528
Otu0346
Otu0390
Otu0595

g__Telmatospirillum
f__Syntrophobacteraceae
p__Chloroflexi
o__MLE1-12
f__Gemmataceae

f__Thermogemmatisporac

eae
c_TM1

f__Thermogemmatisporac

eae
¢__Gammaproteobacteria

f _Gemmataceae

g__Candidatus_Solibacter

Ktedonobacteria

c
f_
f_
0

0

f

f

f

MND4
Isosphaeraceae
Solibacterales

__Ellin6513
Acetobacteraceae

Gemmataceae

[Thermodesulfovibriona

ceae]

f_|
f_
f_
f_
f_

[Chthoniobacteraceae]
Syntrophobacteraceae
Sinobacteraceae
Gemmataceae
Chitinophagaceae

p__WPS-2

f

Rhodospirillaceae

0__Solibacterales
0__JG30-KF-AS9

f

Rhodospirillaceae

0 MLE1-12
g__Fimbriimonas
¢__Gammaproteobacteria
p__Actinobacteria

f

Rhodospirillaceae

k__Bacteria

f

f

Isosphaeraceae
Gemmataceae

k__Bacteria

0,0242
0,02415
0,0241
0,02409
0,02408

0,02406
0,02402
0,0239

0,02381
0,02353
0,02341
0,02321
0,02315
0,02308
0,02307
0,023
0,02294
0,02289

0,02283

0,02282
0,02272
0,02261
0,02245
0,02236
0,02219
0,02214
0,02205
0,02197
0,02191
0,02178
0,0217
0,02157
0,02154
0,02143
0,02128
0,02105
0,02098
0,02078

0,05215
0,05205
0,05194
0,05191
0,05189

0,05184
0,05177
0,0515

0,05132
0,05071
0,05046
0,05002
0,04989
0,04975
0,04972
0,04957
0,04944
0,04932

0,0492

0,04918
0,04897
0,04873
0,04838
0,04818
0,04783
0,04772
0,04752
0,04735
0,04723
0,04694
0,04677
0,04648
0,04643
0,04618
0,04587
0,04536
0,04521
0,04479

92,56
92,61
92,66
92,71
92,76

92,82
92,87
92,92

92,97
93,02
93,07
93,12
93,17
93,22
93,27
93,32
93,37
93,42

93,47

93,52
93,57
93,61
93,66
93,71
93,76
93,81
93,85
93,9
93,95
94
94,04
94,09
94,14
94,18
94,23
94,27
94,32
94,36

0,25
6,25

6,5

0,5
8,75
7,75

9,5

8,75

3,75

55
3,25

6,25

1,25
0,25
7,25
8,25
5,25
4,75
0,25
4,25
3,75

6,25
2,75

0
6,25
1,75
6,75
6,75

2,5
3,25

55
1,25
0,25
0,25
6,25
8,75
7,75

0,5
0,75

2,25
5,25

2,5

0,25

4,5

2,25

5,75

0,75

15
0,5
0,75

2,75
1,25
2,25

7,75
0,5
8,75
2,25

10,3
1,25
1,25

8,75

0,25
8,5
1,75
3,25
15

0,25

6,5
0,5
6,25
6,25

1,25
2,25
0,75

1,33
9,67
2,33

0,333
6,67

9,33
10

6,33
0,667

10,7

8,33
6,67
0,333

1,67
5,33
1,67
9,67

9,33
6,33
5,33
7,67
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Otu0475
Otu0534
Otu0624
Otu0712
Otu0517
Otu0685
Otu0380
Otu0573
Otu0404
Otu0440
Otu0474
Otu0501
Otu0298
Otu0446
Otu0466
Otu0368
Otu0639
Otu0887
Otu0533
Otu0438

Otu0509

Otu0386
Otu0442
Otu0375
Otu0456
Otu0589
Otu0570
Otu0351
Otu0261
Otu0396
Otu0769
Otu0344
Otu0463
Otu0876

Otu0852

Otu0560

Otu0567
Otu0749

- Gemmataceae
- _Koribacteraceae
___Aquicella
__Rhodospirillales
Spirochaetaceae
WPS-2
Elusimicrobiales
Ellin6513
Rhodospirillaceae
FFCH4570
__Gemmatimonadetes
Isosphaeraceae
0__Myxococcales
o_11-24
0__JG30-KF-AS9
f_ Pirellulaceae
c__Betaproteobacteria
g__Nitrospira
0__Methylacidiphilales
c__ABS-6
f___Thermogemmatisporac

eae
g__Gemmata
o__CcCcu21
f__EB1003
___Ktedonobacteria
mitochondria
Ellin329
Haliangiaceae
Rhizobiales
MIZ46
Ellin329
Planctomyces
__0319-6E2
Rhodospirillaceae

Thermogemmatisporac
ae
f__Thermogemmatisporac

eae
p__Chloroflexi

g_4-29

[0)
p_
o_
O_

f
f
g
f
f
f
C
f

c
f
o__
f
O_
0_
O_
9__
c
f
f
e

0,02067
0,02067
0,02045
0,02019
0,02015
0,02013
0,02011
0,02006
0,01998
0,01991
0,01987
0,01978
0,01978
0,01974
0,01974
0,01974
0,01963
0,01956
0,01953
0,01949

0,01945

0,01939
0,01932
0,01929
0,01929
0,01916
0,01915
0,01911
0,01905
0,01902
0,01894
0,01891
0,0189
0,01889

0,01881

0,01877

0,01872
0,01872

0,04455
0,04455
0,04406
0,0435

0,04342
0,04339
0,04335
0,04323
0,04305
0,0429

0,04283
0,04264
0,04263
0,04255
0,04255
0,04254
0,04231
0,04214
0,04208

0,042

0,04191

0,04178
0,04164
0,04158
0,04157
0,04129
0,04128
0,04119
0,04106
0,041

0,04082
0,04074
0,04073
0,0407

0,04054

0,04045

0,04035
0,04033

94,41
94,45
94,5
94,54
94,58
94,63
94,67
94,71
94,76
94,8
94,84
94,88
94,93
94,97
95,01
95,05
95,1
95,14
95,18
95,22

95,27

95,31
95,35
95,39
95,43
95,47
95,51
95,56
95,6
95,64
95,68
95,72
95,76
95,8

95,84

95,88

95,92
95,96

0,5
7,75
0,25
7,75

0,25
6,75
0,25

1,25
2,75

0,75

2,5

0,5

6,25
1,75
2,25

6,75
1,25

7,25

3,75

7,75
0,25

0,5

2,75

6,25

15
3,25
6,75
0,75
4,25
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Otu0454

Otu0406
Otu0360
Otu0623
Otu0563
Otu0532
Otu0838
Otu0525
Otu0530
Otu0751
Otu0430
Otu0616
Otu0460
Ootu0777
Otu0447
Otu0555

Otu0526

Otu0529
Otu0536

Otu0819

Otu0518
Otu0593
Otu0553
Otu0558

Otu0587

Otu0691

Otu0681
Otu0479
Otu0188
Otu0399
Otu0209
Otu0394
Otu0801
Otu0569
Otu0774
Otu0379

f
e

f
f
f
f
0
f
g
0
c
0
p

f

ae

Thermogemmatisporac

Acetobacteraceae

Gaiellaceae
Phycisphaeraceae

sosphaeraceae
ccu21

RB40

Bdellovibrio
Ellin7246

__Ktedonobacteria

FAC88
Bacteroidetes

Thermomonosporaceae

o__iii1-15

f

Rhodospirillaceae

c__Acidobacteria-5

g__Candidatus_Xiphinema

tobacter
0__ S-BQ2-57

f

f
e

ae

Chitinophagaceae
Thermogemmatisporac

g__Gemmata

f

Rhodospirillaceae

o__ Ellin6513

f

f
e
f
e

f

0
f
f
f
c
f
0

ae

ae

Chitinophagaceae
Thermogemmatisporac

Thermogemmatisporac

- Acetobacteraceae

g__Actinomadura
c__Acidobacteria-5

Syntrophobacteraceae
Gemmataceae
Rhodospirillaceae

Rhodospirillaceae

Myxococcales

Betaproteobacteria

SJA-22

0,01861

0,01855
0,01848
0,01839
0,01835
0,01829
0,01827
0,01821
0,01816
0,01815
0,01757
0,01756
0,01752
0,01749
0,01744
0,01743

0,01732

0,01729
0,01726

0,01724

0,01723
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0,01717
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0,017

0,01696
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0,01674
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0,01657
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0,01628
0,01618
0,0161

0,0401
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Otu0782
Otu0445
Otu0441

Otu0478

Otu0355
Otu0649
Otu0957
Otu0414
Otu0942
Otu0408
Otu0583
Otu0513
Otu0592
Otu0566

Otu0444

Otu0594
Otu0418
Otu0866
Otu0922

Otu0933

Otu0695
Otu0614
Otu0823
Otu0656
Otu0699
Otu0505

Otu0915

Otu0491
Otu0926
Otu0640
Otul079
Otu0719
Otu0727
Otu0845
Otu0826

Otu0815

0__ Ellin6513
g__Gemmata
f _Rhodocyclaceae

f__Thermogemmatisporac

eae
o__Ellin329

0__ Ellin6513
o__Chlamydiales
c__BD7-11
g__Mesorhizobium
f __Gemmataceae
f__Gemmataceae
f_0319-6A21
c__Betaproteobacteria
f_

f

Chitinophagaceae
Thermogemmatisporac

eae
0__Solibacterales

f _Polyangiaceae
p__Proteobacteria
o__iii1-15
f__Thermogemmatisporac
eae

p__WPS-2

o__Ellin6513

p__WPS-2

o__Ellin5290

f __Acidobacteriaceae

f Gemmataceae

f__Thermogemmatisporac

eae
f _Conexibacteraceae

f Koribacteraceae

p__WPS-2

k__Bacteria
g__Kaistobacter
f__Thermomonosporaceae

g__Candidatus_Koribacter

f__Syntrophobacteraceae

g__Candidatus_Rhabdochl
amydia

0,01603
0,01601
0,01595

0,01589

0,01579
0,01579
0,01572
0,0157
0,01564
0,01564
0,01563
0,01555
0,01551
0,01549

0,01545

0,01537
0,01507
0,01505
0,01502

0,015

0,0148
0,01479
0,01472
0,01472

0,0147
0,01468

0,01459

0,01453
0,01437
0,01411
0,01406
0,01403
0,01398
0,01382
0,0137

0,01369

0,03455
0,03451
0,03437

0,03423

0,03403
0,03402
0,03388
0,03383
0,03371
0,0337

0,03368
0,0335

0,03343
0,03339

0,03329

0,03312
0,03248
0,03243
0,03237

0,03233

0,03189
0,03187
0,03173
0,03172
0,03168
0,03164

0,03143

0,03131
0,03096
0,0304
0,0303
0,03024
0,03013
0,02978
0,02953

0,0295

97,34
97,38
97,41

97,45

97,48
97,52
97,55
97,58
97,62
97,65
97,68
97,72
97,75
97,78

97,82

97,85
97,88
97,92
97,95

97,98

98,01
98,04
98,08
98,11
98,14
98,17

98,2

98,23
98,26
98,3
98,33
98,36
98,39
98,42
98,45

98,47

0
0,75

15
2,75

1,25

2,75

0,5
0,5

2,25
0,25

4,75
55

4,5
4,5

4,75
0

0,5

0,25
3,25

2,5

4,25

2,5
1,25

1,25

2,75

1,25
2,5

0,5

15
0,25

0

2,5

2,25

2,25
4,25

2,25
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4,5
55

0,75

3,75
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Otu0388
Otu0625
Otu0387
Otu0949
Otu0803
Otu0895
Otul1190
Otu0811
Otu0814
Otu0944
Otu0773
Otu0654
Otu0730
Otu0448

Otu0732
Otu0772
Otu0842

Otu0599
Otu0763
Otu0514
Otu0562
Otu0646
Otu0867
Otu0846
Otu0821
Otu0663
Otu0710
Otu0962
Otu0697
Otu0578

Otu0798

Otu0758
Otu0789
Otu0704
Otul1063
Otul246
Otul1094
Otu0741

c__BD7-11
f__[Entotheonellaceae]
f __Gemmataceae
0__Solibacterales

p__ WPS-2
c_EC1113
g__Skermanella

f _Gemmataceae

p__ WPS-2
c__Betaproteobacteria
f_Pirellulaceae
0__Solibacterales

f __Gemmataceae

f

f

Gemmataceae

" Thermogemmatisporac
eae

0__MLE1-12
g__Candidatus_Rhabdochl
amydia
0__[Pedosphaerales]
f__Gemmataceae
p__WPS-2
f__Gemmataceae
k__Bacteria
c__Alphaproteobacteria

f __Gemmataceae
f__Thermomonosporaceae
g__Rhodoplanes
0__Actinomycetales
o__Ellin6513

k__Bacteria

o__Ellin6513

f__Thermogemmatisporac
eae

o__WD2101
k__Bacteria

f Gemmataceae
f__Acidobacteriaceae
f _Rhodospirillaceae
f__lsosphaeraceae
k__Bacteria

0,01363
0,01352
0,01332
0,0132
0,01313
0,01306
0,01306
0,01299
0,01291
0,01291
0,01289
0,01284
0,01274
0,01271

0,01263
0,01257
0,01231

0,01227
0,01217
0,01214
0,01196
0,01195
0,01192
0,01178
0,01177
0,01149
0,01146
0,01144
0,01138
0,01111

0,01099

0,01091
0,01087
0,01076
0,01053
0,01052
0,01041
0,01038

0,02936
0,02913
0,0287
0,02844
0,02829
0,02814
0,02814
0,028
0,02783
0,02782
0,02779
0,02767
0,02746
0,02739

0,02722
0,02709
0,02654

0,02644
0,02624
0,02616
0,02578
0,02576
0,02568
0,02538
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0,02475
0,02469
0,02465
0,02452
0,02395

0,02368

0,02351
0,02344
0,0232
0,02269
0,02268
0,02243
0,02237

98,5
98,53
98,56
98,59
98,62
98,65
98,68

98,7
98,73
98,76
98,79
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98,84
98,87

98,9
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Otu0788
Otul1040
Otu1006
Otu1302
Otu0948
Otu0862
Otu0977
Otu0564
Otul237
Otul084
Otul236
Otu0911
Otul429
Otu0864
Otul552
Otul104
Otul447
Otul218
Otu0648
Otu0875

Otul1087

Otu0917
Otul060
Otu1003
Otu0768
Otul376
Otul435

Otu1882
Otul1196

0__ Ellin6513
f__Gemmataceae
s__massiliensis
k__Bacteria
g__FFCH10602
k__Bacteria
g__Fimbriimonas
o0__RB41
0__Actinomycetales
f__Rhodospirillaceae
k__Bacteria
f__mitochondria
g__JG37-AG-70
o__Chlamydiales
0__JG30-KF-AS9
c__Ktedonobacteria
Gemmataceae
Gemmatales
Ktedonobacteria

Rhodospirillaceae

f_
O_
C_
f_
f_
eae

p__Proteobacteria

f _Rhodospirillaceae

f _Chthonomonadaceae

f mitochondria

g__Actinomadura
f _Gemmataceae

f__Thermogemmatisporac

eae
p__ WPS-2

Thermogemmatisporac

0,01018
0,01017
0,01008
0,00978
0,00962
0,00949
0,00937
0,00934
0,00923
0,00905
0,00894
0,00887
0,00878
0,00874
0,00857
0,00851
0,00851
0,00847
0,00844
0,0084

0,00832

0,00788
0,00781
0,00779
0,00727
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0,00659
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0,02193
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99,71
99,73
99,75
99,77
99,78
99,8
99,82
99,84
99,86
99,87
99,89
99,91
99,93
99,94
99,96
99,97
99,99

100

2,5
3,75
3,5

O O O w w o o

2,5
2,5

1,25
0,25

o O O

L\
~
(6}

o O o o

0,75

3,75

0,75

0,25

0,75

0,75
2,75

N
O O 0O OO0 W yo oo o oo
ol

L\
~
(6}

o O

O O O O o

w
(o]
\‘

oooooooogooo.b
\‘

72



Anexo 7. Resultados del analisis SIMPER para hongos. Taxonomia: k-reino, p-filo, c-
clase, o-orden, f-familia, g-género, s-especie. Parque Nacional Isla del Coco, Costa
Rica, 2021.

Dis. Contrib. Acum. Media Media Media Media

oTu Taxonomia Prom. % % Ex bp-P  bn.A  bn.O
Otu0001 o__Agaricales 3,804 4,184 4,184 0 0 629 1,33
Otu0003 f__Agaricaceae 3,742 4,116 8,3 0 0 9,75 756
Otu0005 p__Ascomycota 3,703 4,073 12,37 529 149 22,8 48,7
Otu0002 k__Fungi 3,225 3,547 15,92 0 0 194 509
Otu0004 k__ Fungi 2,649 2,913 18,83 0 0 274 243
Otu0006 p__Ascomycota 2,334 2,567 21,4 0 200 283 17,7
Otu0007 s__ Trichosporon_dehoogii 2,003 2,203 23,6 256 176 0,25 1
Otu0008 o__Agaricales 1,974 2,171 25,77 0 0 43 361
Otu0014 f__Trichocomaceae 1,762 1,938 27,71 291 0 0 0
Otu0016 fEMO”'ere"a—Ch'amydOSp 1712 1883 296 281 025 O 0
Otu0010 s__Sarcodon_atroviridis 1,664 1,83 31,43 0 0 278 0
Otu0009 k__ Fungi 1,547 1,701 33,13 0 0 88,5 229
Otu0013 f__Agaricaceae 15 1,65 34,78 0 0 0 307
Otu0011 p__Ascomycota 1,27 1,397 36,17 0 73,5 161 5,33
Otu0012 k__ Fungi 1,154 1,269 37,44 0,25 151 71,8 3,67
Otu0028 s__ Trechisporales_sp 1,12 1,232 38,68 182 15 0 1,67
Otu0015 k__ Fungi 1,12 1,232 39,91 0 0,25 54,3 186
Otu0019 p__Chytridiomycota 1,053 1,158 41,06 156 39,3 0 0
Otu0021 k__ Fungi 0,981 1,079 42,14 0 15,5 150 0
Otu0017 f__Chaetomiaceae 0,8311 0,9141 43,06 126 60 115 1
Otu0018 k__Fungi 0,7978 0,8775 43,94 0 129 3,75 1
Otu0020 o__Chaetothyriales 0,7458 0,8203 44,76 0 97,3 453 2,67
Otu0023 k__ Fungi 0,7209 0,7929 45,55 0 0 88,8 46,3
Otu0029 Zaﬂﬁ?ezocybe—g'”“”'pes—v 07138 07851 46,33 0 118 0 0
Otu0022 zs—cryptococws—pc’dzo“c 07035 0,7738 47,11 104 49 275 213
Otu0032 f__Mycenaceae 0,6937 0,763 47,87 0 0 112 4
Otu0036 p__Ascomycota 0,6689 0,7357 48,61 109 2 0 0
Otu0031 c__ Agaricomycetes 0,6279 0,6906 49,3 0 0 103 0
Otu0025 o__ Helotiales 0,6224 0,6846 49,98 41,3 0,25 215 89,7
Otu0037 p__Ascomycota 0,615 0,6764 50,66 0 101 0 0
Otu0024 p__Ascomycota 0,6107 10,6717 51,33 0 75,5 448 0



Otu0034
Otu0027
Otu0040
Otu0043
Otu0035
Otu0026
Otu0053
Otu0057
Otu0033
Otu0038
Otu0061
Otu0042
Otu0051
Otu0039
Otu0071
Otu0063
Otu0030
Otu0068
Otu0056
Otu0048
Otu0050
Otu0052
Otu0046
Otu0047
Otu0064
Otu0058
Otu0044

Otu0062

Otu0076
Otu0060
Otu0054
Otu0045
Otu0067
Otu0041
Otu0090
Otu0084
Otu0070
Otu0049

0__ Chaetothyriales

0__ Chaetothyriales
g__Spizellomyces
f__Mycenaceae

0__ Chaetothyriales
k__Fungi
p__Ascomycota
p__Ascomycota
k__Fungi

k__Fungi

k__Fungi

0__Agaricales
0__Agaricales
s__Metarhizium_anisopliae
g__Mycoleptodiscus
f__Nectriaceae
k__Fungi
p__Ascomycota
s__Delicatula_integrella
f _Hypocreaceae
p__Ascomycota
p__Ascomycota

k__ Fungi

0__ Chaetothyriales
s__Conlarium_sp
f__Nectriaceae
c__Agaricomycetes
s__uncultured_Hyaloriacea
e

p__Ascomycota
c__Agaricomycetes
0__Agaricales
s__Pseudorobillarda_sp
f__Mycenaceae
k__Fungi
p__Ascomycota
c__Sordariomycetes
g__Mortierella

k__Fungi

0,5871
0,5823
0,5625
0,5588
0,5382
0,5337
0,5174
0,5127
0,5082
0,5068
0,4963
0,4899
0,4799
0,4763
0,4587
0,4507
0,4478
0,4445
0,4374
0,4212
0,4205
0,4138
0,4131
0,4124
0,4104
0,3933
0,3901

0,3888

0,3757
0,3725
0,3651
0,3646
0,3627
0,3453
0,3389
0,3321
0,3198
0,3174

0,6457
0,6405
0,6187
0,6146
0,592
0,587
0,5691
0,5639
0,5589
0,5575
0,5459
0,5389
0,5279
0,5239
0,5046
0,4957
0,4925
0,4889
0,4811
0,4633
0,4625
0,4552
0,4544
0,4536
0,4514
0,4326
0,4291

0,4276

0,4133
0,4097
0,4016
0,401
0,3989
0,3798
0,3727
0,3653
0,3517
0,3491

51,98
52,62
53,23
53,85
54,44
55,03
55,6
56,16
56,72
57,28
57,82
58,36
58,89
59,41
59,92
60,41
60,91
61,4
61,88
62,34
62,8
63,26
63,71
64,17
64,62
65,05
65,48

65,91

66,32
66,73
67,13
67,53
67,93
68,31
68,68
69,05

69,4
69,75

55,8
52,8
0,5

70,8
77,8
28
64,8
2,25
75,5
65,5
11,8
39,3
47
0,75
79
32,3
77,3

15
52,3
7,25
69,3

13
22,3
8,25

45,3
55
37,5

64
57,3

43,5
59,5
56,5

4,75
51,5
31

33,8
33

86,8
14,8
1,25

64,8

1,75
4,5
52,5
0,75

43
0,25

2,5
55
61

8,25

28,8

0,25
42,3

8,25
59,8
28,5

0,25

15
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Otu0065
Otu0089
Otu0066
Otu0055
Otu0073
Otu0080
Otu0059
Otu0086
Otu0087
Otu0085
Otu0072
Otu0097
Otu0083
Otu0081
Otu0069
Otu0094
Otu0075
Otu0093
Otu0118
Otu0078
Otu0082
Otu0138
Otu0092
Otu0100
Otu0103
Otu0127
Otu0099
Otu0091
Otu0106
Otu0096
Otu0109
Otu0077
Otu0101
Otu0126

Otu0095

Otu0155
Otu0112
Otu0145

0__ Chaetothyriales
s__Rozellomycota_sp
c__Sordariomycetes
k__Fungi

k__Fungi
0__Agaricales
p__Ascomycota
0__Rhizophydiales
s__Auriculariales_sp
g__Entoloma
f__Orbiliaceae
c__Agaricomycetes
g__Acaulospora
g__Ganoderma

k__ Fungi
p__Ascomycota
p__Ascomycota

k__ Fungi

k__ Fungi
p__Ascomycota
p__Ascomycota
f__Mycenaceae
p__Ascomycota

0__ Spizellomycetales
p__Ascomycota
g__Trechisporales
0__Sordariales
k__Fungi
p__Ascomycota
p__Ascomycota

p__ Chytridiomycota
k__Fungi
s__Chaunopycnis_alba
s__Hydropus_sp

f__Ascomycota_family_Inc

ertae_sedis
f Mortierellaceae

p__Ascomycota
0__ Agaricales

0,3154
0,3104
0,302
0,2997
0,2937
0,2705
0,2682
0,2668
0,2661
0,2647
0,2639
0,2588
0,2579
0,2514
0,2437
0,2344
0,2333
0,2309
0,2239
0,2172
0,209
0,2043
0,2041
0,1968
0,1949
0,1925
0,1911
0,1909
0,1907
0,1905
0,1899
0,1832
0,1829
0,181

0,1803

0,1799
0,1709
0,1709

0,347
0,3414
0,3322
0,3296
0,3231
0,2975

0,295
0,2934
0,2927
0,2911
0,2903
0,2846
0,2837
0,2765

0,268
0,2578
0,2566

0,254
0,2463
0,2389
0,2299
0,2247
0,2245
0,2165
0,2143
0,2118
0,2102

0,21
0,2098
0,2096
0,2088
0,2015
0,2012
0,1991

0,1983

0,1979
0,188
0,188

70,1
70,44
70,77

71,1
71,42
71,72
72,02
72,31

72,6
72,89
73,18
73,47
73,75
74,03

74,3
74,55
74,81
75,06
75,31
75,55
75,78

76
76,23
76,45
76,66
76,87
77,08
77,29

77,5
77,71
77,92
78,12
78,32
78,52

78,72

78,92
79,11
79,29

29,5

28,5

o
N
o

o O O Bk

37,8
43,8
3,75

40
42,5
9,75

24
5,25
38,5
10,8
0,25
7,75
26,5
34,3

28,8
32

7,5
23
30,8
2,75
23,3
13,8
3,25
28,5

25,3

9,75

20,8
49,3
4,75
12,8
16

2,75
43,5
7,25
32,8
0,5
3,25

4,5

12,3

o O ~ O

0,75
15
1,25
8,5

22,8

9,75

4,5

55,7

46,7
0,333
55,7
42,3
2,67

33,7

5,67
0,667
45,3

9,67
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Otu0074
Otu0079

Otu0107
Otu0088
Otu0098

Otu0136

Otu0104
Otu0144
Otu0131
Otu0120

Otu0119

Otu0125
Otu0115
Otu0147
Otu0159
Otu0105
Otu0102
Otu0146
Otu0123
Otu0134
Otu0143
Otu0108
Otu0154
Otu0133
Otu0139
Otu0166
Otu0153
Otu0165
Otu0114
Otu0161
Otu0142
Otu0113
Otu0164
Otu0130
Otu0150
Otu0117
Otu0157

c__Tremellomycetes
s__Amauroderma_sp_BRF
M_916
c__Sordariomycetes
k__Fungi
s__Pseudorobillarda_sp
s__lLasiodiplodia_crassispo
ra

k__Fungi
c__Dothideomycetes
k__Fungi

p__Ascomycota

s__uncultured_Hymenoscy
phus_ericae complex

k__Fungi
f__Herpotrichiellaceae
s__Cephalotheca_sp
0__Helotiales
f__Chaetosphaeriaceae
g__Mortierella
s__Acaulospora_lacunosa
f_ Venturiaceae
p__Chytridiomycota
g__Thermoascaceae
0__Agaricales
p__Ascomycota
p__Basidiomycota
s__Sebacina_sp_Seb14l
k__Fungi

k__ Fungi
f__Sporormiaceae
k__Fungi

k__Fungi
p__Ascomycota
s__Meripilaceae_sp
p__Ascomycota
p__Ascomycota
k__Fungi

0__ Helotiales
g__Entoloma

0,1709
0,1688

0,1678
0,1674
0,1672

0,166

0,1632
0,1629
0,1579
0,157

0,1552

0,1541
0,1541
0,1529
0,1488
0,1483
0,1481
0,1481
0,1444
0,1438
0,1424
0,1423
0,1402
0,1386
0,1385
0,1365
0,1349
0,1345
0,1316
0,1298
0,1295
0,1277
0,1274
0,1273
0,1258
0,1254
0,1234

0,188
0,1857

0,1846
0,1841
0,184

0,1825

0,1795
0,1792
0,1737
0,1727

0,1707

0,1695
0,1695
0,1681
0,1636
0,1632
0,1629
0,1629
0,1588
0,1582
0,1566
0,1565
0,1542
0,1525
0,1524
0,1502
0,1484
0,1479
0,1448
0,1428
0,1425
0,1404
0,1401
0,14
0,1384
0,1379
0,1357

79,48
79,67

79,85
80,04
80,22

80,4

80,58
80,76
80,93
81,11

81,28

81,45
81,62
81,79
81,95
82,11
82,28
82,44
82,6
82,75
82,91
83,07
83,22
83,37
83,53
83,68
83,83
83,97
84,12
84,26
84,4
84,54
84,68
84,82
84,96
85,1
85,24

o O O O o

24,5
22,3
0,75
22,5

20,3
22

22,8
2,25

22,3
22,3
0,25

213

6,5

20,5

17,8

23,3
215

0,25
13
19

0,75

24,5
19,5

0,5

0,25

7,75
8,5
4,25
23,8
5,75
5,25

0,5
22,8

14,8
0,25
20,5
17,5
17,8
2,25

25

14,3
8,5
19,3

15,5
14

27

1,75
8,5

9,5

5,25
19,5
0,25
0
2

5,67
15,3

10,3

o O o o

21,7

26
8,33

0
3,67

o O O O
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Otu0116
Otu0121
Otu0140
Otu0110
Otu0183
Otu0122
Otu0128
Otu0151
Otu0129
Otu0193

Otu0178

Otu0156
Otu0180
Otu0149
Otu0111
Otu0141
Otu0160

Otu0171

Otu0162
Otu0185
Otu0124
Otu0176
Otu0175
Otu0132
Otu0204
Otu0137
Otu0135
Otu0199
Otu0191
Otu0152
Otu0173
Otu0187
Otu0194
Otu0208
Otu0207
Otu0209
Otu0170
Otu0172

c__Agaricomycetes
p__Ascomycota
c__Sordariomycetes
p__Ascomycota
s__Jahnulales_sp
k__Fungi

o__ Chaetothyriales
k__Fungi

k__Fungi
g__Mycena
f__Auriculariales_family_In

certae_sedis
p__Ascomycota

Cc__Sordariomycetes
k__Fungi
p__Ascomycota
p__Ascomycota
f__Acaulosporaceae

s__Sordariomycetes_sp_2
16b

Cc__Sordariomycetes
p__Chytridiomycota
p__Ascomycota
c__Agaricomycetes
g__Mortierella
c__Eurotiomycetes
f__Agaricaceae
p__Ascomycota

k__Fungi

k__Fungi

p__Ascomycota
p__Ascomycota
f__Aliquandostipitaceae
p__Ascomycota
s__Trichosporon_laibachii
k__Fungi
c__Agaricomycetes
s__Coprinopsis_semitalis
s__Rhizophydium_sp_BR1
c__Agaricomycetes

0,1226
0,1225
0,1215
0,1214
0,1181
0,1168
0,1165
0,1159
0,1157
0,1126

0,111

0,1099
0,109
0,1086
0,1076
0,107
0,1068

0,1068

0,1033
0,0997
0,0995
0,0988
0,0987
0,0985
0,0952
0,095

0,0926
0,0921
0,0916
0,0906
0,0903
0,0883
0,0879
0,0871
0,0868
0,0864
0,0845
0,0841

0,1349
0,1347
0,1337
0,1335
0,1299
0,1284
0,1282
0,1275
0,1272
0,1238

0,1221

0,1209
0,1199
0,1194
0,1183
0,1176
0,1175

0,1175

0,1137
0,1096
0,1094
0,1087
0,1086
0,1084
0,1047
0,1045
0,1018
0,1013
0,1007
0,0997
0,0994
0,0971
0,0966
0,0958
0,0954
0,095
0,093
0,0925

85,37
85,51
85,64
85,77
85,9
86,03
86,16
86,29
86,41
86,54

86,66

86,78
86,9
87,02
87,14
87,26
87,37

87,49

87,6
87,71
87,82
87,93
88,04
88,15
88,25
88,36
88,46
88,56
88,66
88,76
88,86
88,96
89,06
89,15
89,25
89,34
89,43
89,53

1,25
5,75
11,8

1,75

14,8

2,25
15,8
20
9,5
0,25

o O O o o

14,3
17,5
7,5
0,5

15,5

15,5
14
0,25
15
6,5

7,75

14,3

6,25
0

9,75
6,25

6,5
5,25
15

9,5
10

18,3
18

10
5,75
10,5

2,75
0,25

10,3

15,3
0,5
9,75
14,8
0,75

0,5

3,25

16
4,67

18,3
22
14

14,3

0,333
5,33

5,33

1,67
14,3
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Otu0148
Otu0158
Otu0218
Otu0210
Otu0226
Otu0206
Otu0174
Otu0181
Otu0227
Otu0211
Otu0219
Otu0163
Otu0240
Otu0214
Otu0177
Otu0212
Otu0189
Otu0197
Otu0205
Otu0201
Otu0195
Otu0238
Otu0179
Otu0216
Otu0200
Otu0167
Otu0188
Otu0242

Otu0169

Otu0237
Otu0245
Otu0244
Otu0221
Otu0225
Otu0182

Otu0192

Otu0280
Otu0186

p__Ascomycota
s__Chloridium_sp
s__Fusarium_oxysporum
p__Ascomycota
p__Ascomycota
s__Gliocladiopsis_curvata
p__Ascomycota

f Chaetomiaceae
p__Ascomycota
s__Hysteriales_sp
s__Ceratobasidiaceae_sp
f__Glomeraceae

s__ Xylaria_sp
f__Nectriaceae
Cc__Sordariomycetes
c__Agaricomycetes
p__Ascomycota
s__Mucor_sp
c__Agaricomycetes
g__Veronaeopsis

0__ Chaetothyriales
o__Tremellales

k__ Fungi

k__Fungi

g__Psilocybe
s__Hyphodontia_sp
s__Eurotiomycetes_sp
0__Agaricales
s__Mycoleptodiscus_terres
tris

k__Fungi
C__Leotiomycetes
0__Chaetothyriales
s__Cylindrocarpon_sp
k__Fungi

k__Fungi

s_ fungal_sp_YT_2014 A
RM23
s__Trechisporales_sp

p__Ascomycota

0,0839
0,0838
0,0833
0,0822
0,082
0,0813
0,0803
0,0801
0,0792
0,0786
0,0782
0,0779
0,0773
0,0767
0,0761
0,0755
0,0749
0,0731
0,0708
0,0699
0,0698
0,0692
0,069
0,0688
0,068
0,0674
0,0671
0,0671

0,067

0,0669
0,0662
0,0658
0,0657
0,0656
0,0652

0,0646

0,0645
0,0641

0,0923
0,0922
0,0916
0,0904
0,0902
0,0894
0,0883
0,0881
0,0871
0,0865
0,0861
0,0857
0,085
0,0844
0,0837
0,083
0,0824
0,0805
0,0778
0,0769
0,0768
0,0761
0,0759
0,0756
0,0747
0,0741
0,0738
0,0738

0,0737

0,0736
0,0728
0,0724
0,0722
0,0722
0,0717

0,0711

0,0709
0,0705

89,62
89,71
89,8
89,89
89,98
90,07
90,16
90,25
90,34
90,42
90,51
90,59
90,68
90,76
90,85
90,93
91,01
91,09
91,17
91,25
91,33
91,4
91,48
91,55
91,63
91,7
91,78
91,85

91,92

92
92,07
92,14
92,21
92,29
92,36

92,43

92,5
92,57

2,25

13,8

12

15

3,5
0,25

12,5

6,25

0,25

13,3

12,5
7,75

10,8
1,25

3,5

4,25

0,75
11

0,75
0,75

10,5
2,25
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Otu0239
Otu0224

Otu0168
Otu0184
Otu0250
Otu0202
Otu0255
Otu0217
Otu0223
Otu0190

Otu0220

Otu0203
Otu0251
Otu0230
Otu0243
Otu0300
Otu0287
Otu0235
Otu0279
Otu0276
Otu0232

Otu0315

Otu0308
Otu0309
Otu0261
Otu0273
Otu0263

Otu0256

Otu0265
Otu0260
Otu0282
Otu0234
Otu0283
Otu0259
Otu0198
Otu0229
Otu0231

c__Agaricomycetes
s__Pyrenochaetopsis_lepto
spora

k__Fungi
s__Microdiplodia_sp
p__Ascomycota
g__Gliocephalotrichum
f__Clavicipitaceae

o__ Chaetothyriales
p__Ascomycota
C__Sordariomycetes

s__Chaetosphaeria_fusifor
mis

f__Herpotrichiellaceae
0__Helotiales

k__Fungi

p__Ascomycota
0__Chaetothyriales
f__Glomerellaceae
k__Fungi

k__ Fungi

p__Ascomycota

k__Fungi
f__Helotiales_family_Incert

ae_sedis
f _Ascobolaceae

p__Ascomycota
f__Agaricaceae
p__Ascomycota

k__Fungi
s__Xylogone_ganodermop
hthora

0__Hypocreales
c__Agaricomycetes
p__Ascomycota
p__Ascomycota

0__ Agaricales
g__Mortierella
s__Ascomycota_sp_r433
k__Fungi
c__Agaricomycetes

0,0639
0,0639

0,0635
0,0634
0,0622
0,0622
0,0615
0,0611
0,0606
0,0601

0,0599

0,0588
0,0577
0,0573
0,0573
0,0572
0,0571
0,0567
0,0567
0,0556
0,055

0,0549

0,0548
0,054
0,0537
0,0533
0,0532

0,0532

0,0525
0,0523
0,0521
0,052

0,052

0,0515
0,0515
0,0514
0,0513

0,0703
0,0703

0,0698
0,0697
0,0685
0,0684
0,0677
0,0672
0,0667
0,0661

0,0659

0,0647
0,0635
0,0631

0,063
0,0629
0,0628
0,0623
0,0623
0,0611
0,0605

0,0603

0,0603
0,0594
0,059
0,0586
0,0586

0,0585

0,0578
0,0575
0,0573
0,0572
0,0572
0,0567
0,0566
0,0565
0,0564

92,64
92,71

92,78
92,85
92,92
92,99
93,05
93,12
93,19
93,25

93,32

93,39
93,45
93,51
93,58
93,64
93,7
93,76
93,83
93,89
93,95

94,01

94,07
94,13
94,19
94,24
94,3

94,36

94,42
94,48
94,53
94,59
94,65
94,71
94,76
94,82
94,87

0
7,5

1,25
4,75
10,3
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9,75
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0,5
9,25
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Otu0316
Otu0248

Otu0196
Otu0268
Otu0277
Otu0246
Otu0222
Otu0253
Otu0213
Otu0271
Otu0291
Otu0257
Otu0236
Otu0314
Otu0293
Otu0296
Otu0319
Otu0298

Otu0311

Otu0334
Otu0247
Otu0312
Otu0342
Otu0215
Otu0252
Otu0264
Otu0258
Otu0323
Otu0303

Otu0305

Otu0274

Otu0284
Otu0289
Otu0317
Otu0351
Otu0295
Otu0330

p__Ascomycota
f__Helotiales_family_Incert

ae_sedis
p__Ascomycota
p__Ascomycota
p__Ascomycota
k__Fungi
p__Ascomycota
s__Cephalothecaceae_sp
k__Fungi
p__Ascomycota
s__Trechisporales_sp
k__ Fungi
p__Ascomycota
g__Penicillium
p__Ascomycota
Cc__Sordariomycetes
p__Ascomycota
p__Ascomycota
s__Scedosporium_minutisp
ora

p__Ascomycota
p__Ascomycota
c__Eurotiomycetes
Cc__Sordariomycetes
k__Fungi

k__Fungi
p__Ascomycota
p__Ascomycota
k__Fungi
s__Bionectriaceae_sp

s__Melnikomyces_vietham
ensis
f__Helotiales_family_Incert

ae_sedis

k__Fungi
s__Mycoleptodiscus_sp
0__Hypocreales
s__Phaeoacremonium_sp
k__Fungi

k__Fungi

0,051
0,0499

0,0489
0,0488
0,0487
0,0486
0,0486
0,0478
0,0477
0,0474
0,0472
0,047

0,0464
0,0464
0,0458
0,0457
0,0457
0,0457

0,0456

0,0456
0,0455
0,0453
0,0452
0,0452
0,0441
0,0432
0,0424
0,0421
0,0418

0,0415

0,0414

0,0411
0,041
0,0409
0,0404
0,04
0,04

0,0561
0,0549

0,0538
0,0537
0,0536
0,0535
0,0534
0,0526
0,0524
0,0522
0,0519
0,0517
0,0511
0,051
0,0504
0,0502
0,0502
0,0502

0,0502

0,0501
0,0501
0,0498
0,0498
0,0497
0,0485
0,0475
0,0467
0,0463

0,046

0,0456

0,0456

0,0452
0,0451
0,045
0,0444
0,044
0,0439

94,93
94,99

95,04
95,09
95,15
95,2
95,25
95,31
95,36
95,41
95,46
95,51
95,57
95,62
95,67
95,72
95,77
95,82

95,87

95,92
95,97
96,02
96,07
96,12
96,17
96,21
96,26
96,31
96,35

96,4

96,44

96,49
96,53
96,58
96,62
96,67
96,71
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Otu0286
Otu0228
Otu0347
Otu0348
Otu0304
Otu0390
Otu0307
Otu0310
Otu0333
Otu0292
Otu0328
Otu0344
Otu0301

Otu0325

Otu0266
Otu0299
Otu0377
Otu0352
Otu0275
Otu0326
Otu0322
Otu0346

Otu0320

Otu0373
Otu0294
Otu0269

Otu0278

Otu0374
Otu0288
Otu0272
Otu0302
Otu0396
Otu0329
Otu0364
Otu0335
Otu0354
Otu0313

g__Mortierella

f __Ophiocordycipitaceae
k__Fungi

k__Fungi
0__Archaeorhizomycetales
c__Sordariomycetes
c__Sordariomycetes
p__Ascomycota
p__Ascomycota
o__Endogonales

k__Fungi
c__Agaricomycetes
k__Fungi
s__Fusarium_sp_CCG_20
12

g__Glomeraceae
f__Agaricaceae
k__Fungi
g__Chaetomium
0__Helotiales
c__Lecanoromycetes
p__Ascomycota

s__Auriculariales_sp

s__Gliocladium_sp_NRRL_
22971

s__Microdiplodia_sp
s__Penicillium_herquei
p__Ascomycota

s__Sordariomycetes_sp_3
_KO_2013

s__Coprinopsis_stercorea
p__Ascomycota

k__Fungi

p__Ascomycota
0__Hypocreales
p__Basidiomycota
c__Agaricomycetes
k__Fungi

0__ Pleosporales

0__ Chaetothyriales

0,0399
0,0398
0,0398
0,0396
0,0385
0,0379
0,0374
0,0371
0,0365
0,0365
0,0364
0,0362
0,036

0,0358

0,0355
0,0351
0,0351
0,0351
0,035

0,035

0,0346
0,0345

0,0341

0,034
0,0339
0,0336

0,0336

0,0334
0,0332
0,0332
0,032

0,032

0,0317
0,0311
0,0308
0,0308
0,0305

0,0439
0,0438
0,0437
0,0435
0,0423
0,0417
0,0412
0,0408
0,0402
0,0401
0,0401
0,0398
0,0396

0,0394

0,0391
0,0386
0,0386
0,0386
0,0385
0,0385
0,0381
0,0379

0,0375

0,0373
0,0373
0,037

0,0369

0,0368
0,0365
0,0365
0,0352
0,0352
0,0348
0,0343
0,0339
0,0339
0,0336

96,75
96,8
96,84
96,89
96,93
96,97
97,01
97,05
97,09
97,13
97,17
97,21
97,25

97,29

97,33
97,37
97,41
97,45
97,48
97,52
97,56
97,6

97,64

97,67
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