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Resumen

Con este estudio se buscó describir la com-
posición de las comunidades bacterianas do-
minantes del suelo de dos bosques húmedos 

tropicales (B1 y B2) poco intervenidos del departa-
mento de Caquetá que presentan una composición 
florística diferente. La composición de la comunidad 
bacteriana se llevó a cabo utilizando como estrate-
gia independiente de cultivo la generación de dos 
bibliotecas de clones del 16S ARNr de organismos 
del dominio Bacteria y como estrategia dependiente 
de cultivo la realización de medios suplementados 
con celulosa y xilano, dos polisacáridos derivados del 
componente estructural de las plantas. En los dos 
suelos de bosques se detectó predominio de los Fila 
Acidobacteria y Proteobacteria (Alfa, Beta, Gamma y Del-
ta-Proteobacteria), seguidos de Actinobacteria, Firmicutes, 
Bacteroidetes, Verrucomicrobia, Planctomycetesy Chloroflexi. 
Aunque no se encontraron diferencias significativas 
(p = 0,18) entre la composición de las comunidades 
microbianas en los suelos de B1 y B2, sí se obser-
varon diferencias relacionadas con la presencia del 
Filum Planctomycetes el cual solo estuvo presente en 
B1 y con los Fila Verrucomicrobia y Bacteroidetes que solo 
se encontraron en B2.A su vez los enriquecimientos 
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de cultivo favorecieron el aislamiento de microor-
ganismos de los géneros Mesorhizobium, Rhizobium, 
Burkholderia y Pseudomonas, los cuales también fueron 
reportados en las bibliotecas de clones y se caracte-
rizan por su importancia en los ciclos del carbono, 
nitrógeno y fósforo.
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Abstract

The composition of the main bacteria communities 
in soils from two well preserved tropical rainforest 
from the state of Caquetá-Colombia with different 
vegetation composition, were investigated using 
clone libraries of 16S rRNA genes and culture me-
dia amended with cellulose and xylane, two polysac-
charides derived from the structural components 
of plants. In the two forests studied, Bacteria com-
munity was dominated by Acidobacteria and Proteobacteria 
(Alfa, Beta, Gamma and Delta-Proteobacteria), followed 
by Actinobacteria, Firmicutes, Bacteroidetes, Verrucomicro-
bia, Planctomycetes and Chloroflexi. Although no signifi-
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cant differences (p =0.18) between the composition 
of microbial communities in soils B1and B2 were 
found, there were differences related to the presence 
of the phylum Planctomycetes which was only observed 
in B1 and Verrucomicrobia and Bacteroidetes which were 
observed only in B2. Phylogenetic analysis indicated 
that most of the bacterial isolates were related to 
the genera Mesorhizobium, Rhizobium, Burkholderia and 
Pseudomonas, which are important groups in the car-
bon, nitrogen and phosphorous cycles.

Keywords

Taxonomic inventory, bacteria diversity, tropical rain-
forest, clone library.

Introducción

El departamento de Caquetá, situado al noroeste de 
la Amazonia colombiana, cuenta con una superficie 
de 88.965 km2, lo cual representa un 18,7% de la 
Amazonia colombiana. El  29,6% son de bosque pri-
mario y 42,7% de bosque secundario (Gobernación 
de Caquetá, 2012). 

En la actualidad los bosques de Caquetá son afecta-
dos por procesos de deforestación, debido a activi-
dades extensivas como la ganadería, cultivos con fi-
nes agrícolas e ilícitos y la explotación de los recursos 
maderables sin control por parte de las autoridades 
competentes. Esta deforestación ha causado mayor 
susceptibilidad a incendios forestales, cambio climáti-
co, empobrecimiento de los suelos por la pérdida de 
nutrientes, pérdida de biodiversidad  y cambios en la 
composición y estructura de comunidades microbia-
nas del suelo (da C Jesús et al. 2009).

Los microorganismos al igual que la fauna y flora se 
encuentran expuestos a las mismas fuerzas y condi-
ciones que amenazan actualmente su diversidad, por 
lo que un inventario sistemático sobre diversos pun-
tos de la geografía nacional, específicamente en regio-
nes poco exploradas como la Amazonía colombiana, 
permitirá generar pautas para la conservación y uso 
sostenible de este valioso recurso genético, teniendo 
en cuenta que los microorganismos hacen posible la 
conexión a manera de red de toda forma animal y 

vegetal en el planeta; ya sea sirviendo a la plantas en la 
captura de nutrientes en sus raíces o a los animales en 
la descomposición interna de los alimentos. En gene-
ral, la vida microbiana regula y mantiene los procesos 
geofisiológicos del planeta haciendo que se mantenga 
el balance que sostiene la biosfera. No se podrían te-
ner bosques, páramos, sabanas y manglares y demás 
biomas sin la presencia de bacterias, hongos, proto-
zoos, algas y virus los cuales conforman la diversidad 
microbiana (Flórez 2001).

Los inventarios biológicos de comunidades microbia-
nas pueden realizarse usando marcadores moleculares 
como el gen 16S ARNr, estos marcadores permiten 
estimar la diversidad filogenética y documentar la dis-
tribución espacial y temporal de especies, poblaciones, 
comunidades u otros elementos biológicos (Kremen et 
al. 1993). Al mismo tiempo complementar estos estu-
dios con métodos dependientes de cultivo que permi-
tan el aislamiento de microorganismos propios de los 
ambientes naturales en estudio sigue siendo una herra-
mienta útil para el estudio de la fisiología, bioquímica 
y genética microbiana (Ben-Dov et al. 2009), para con-
firmar observaciones de procesos ecológicos obtenidos 
en campo y para evaluar hipótesis originadas a partir 
del estudio de genomas (Giovannoni et al. 2007).

Estudios previos utilizando herramientas indepen-
dientes de cultivo han mostrado que la composición 
de las comunidades bacterianas de suelos de bosques 
temperados y tropicales es dominada por organismos 
de los Fila Acidobacteria y Proteobacteria (Alfa (a), Beta 
(b), Delta (d) y Gamma (g ) seguido de Bacteroidetes, Acti-
nobacteria, Firmicutes, Gemmatimonadetes y Chloroflexi (da 
C Jesús et al. 2009; Faoro et al. 2010). En particular 
en suelos de bosques de la Amazonía colombiana, el 
Instituto Amazónico de Investigaciones científicas- 
SINCHI, ha adelantado trabajos orientados a la bús-
queda de microorganismos involucrados en los prin-
cipales ciclos de nutrientes, utilizando herramientas 
tanto independientes como dependientes de cultivo. 
Es así como se ha reportado la caracterización de la 
composición de la comunidad microbiana con poten-
cial para solubilizar fósforo bajo diferentes coberturas 
(bosque, pastizal, rastrojo) reportando organismos 
de los géneros Pseudomonas, Xanthomonas, Enterobacter, 
Chromobacterium y Chromobacerium (Useche et al. 2004), 
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y organismos con capacidad para fijar nitrógeno at-
mosférico de los géneros Azotobacter, Burkholderia, En-
terobacter, Klebsiella, Mesorhizobium, Pantoea, Paenibacillus 
entre otras (Mantilla 2008). Además, se han estudiado 
actinomicetos y micorrizas arbusculares en suelos con 
diferentes grados de transformación antrópica y se ha 
detectado que estos grupos pueden ser indicadores 
de procesos de alteración del paisaje (Cardona et al. 
2005). A pesar de los avances en describir diferentes 
grupos microbianos presentes en suelos de la región 
Amazónica aún conocer la composición, estructura y 
función de las comunidades microbianas en suelos de 
bosques de la región.

Por lo anterior, con este estudio se busca generar un 
inventario de las comunidades bacterianas de mues-
tras de suelos de bosques poco intervenidos del de-
partamento de Caquetá, utilizando métodos tanto in-
dependientes como dependientes de cultivo. 

Métodos

Descripción del área de estudio

El estudio se realizó en dos bosques húmedos tropi-
cales poco intervenidos ubicados al sur occidente del 
departamento de Caquetá, denominados B1 y B2.

El muestreo realizado en el bosque B1 se llevó a cabo 
en el mes de Noviembre del 2010, en el municipio 
de Albania, vía Currillo (km 8), en un relicto de bos-
que en buen estado de conservación que presenta un 
paisaje de lomerío, ubicado en las coordenadas 01° 
12’ 45” N – 75° 52’ 11.2” W a una altura de 300 
m.s.n.m. El bosque presenta una altura promedio de 
25 m, con diámetros a la altura de pecho (DAP) de 
hasta 80 cm, bajo epifitismo, sotobosque abierto y 
suelo con poca hojarasca. 

El muestreo realizado en el bosque B2, se llevó a cabo 
en el mes de Abril de 2011, en el municipio de Belén 
de los Andaquíes, vía Aletones, en un bosque primario 
ubicado en las coordenadas 01° 25’ 18.3” N – 75° 
53’ 008” W, a una altitud de 600 m.s.n.m. El bosque 
presenta paisaje de cordillera baja, es moderadamente 
perturbado con pendiente de 45°, con alta presencia 
de lianas, alto epifitismo, sotobosque denso y suelo 

con alta presencia de hojarasca de 15-20 cm. El bos-
que presenta una altura media de 15 m, con DAP de 
hasta 40 cm 

Características edáficas de suelos 
del Caquetá

En términos generales los suelos del Caquetá se 
caracterizan por presentar una textura principal-
mente fina, con diferentes grados de drenaje in-
terno, un pH que fluctúa entre 4,5 y 5,8 (IGAC 
1993); con una capacidad catiónica de cambio de 
baja a media y saturación de bases baja; presentan 
alto contenido o saturación de aluminio, en los ho-
rizontes minerales se presenta bajo contenido de 
carbón, fósforo, potasio y magnesio. Mineralógica-
mente predominan el cuarzo y la caolinita, elemen-
tos que no aportan nutrientes a las plantas, dando 
lugar a una fertilidad muy baja a ligeramente mo-
derada (http://www.corpoamazonia.gov.co/Region/
Caqueta/Caq_Natural.htm).

Descripción de la vegetación dominante

Para la caracterización de la vegetación del estrato 
arbóreo, se establecieron parcelas de 100 m x 10 
m cada una, dividida cada 10 m, para un total de 
área muestreada de 0.2 ha. En cada parcela se re-
portaron todos los individuos cuyo DAP fuera ma-
yor o igual a 10 cm; para cada individuo se registró 
el hábito de crecimiento, altura comercial, altura 
total, diámetro de fuste, diámetros de copa, uso y 
nombres locales. Así mismo para complementar el 
inventario de los demás estratos, se colectaron es-
pecímenes de diferentes hábitos de crecimiento en 
estado reproductivo (flor o fruto), con el propósito 
de contribuir al conocimiento de la composición 
florística de cada sitio.

Finalmente se colectaron ejemplares botánicos de 
cada morfoespecie siguiendo la metodología están-
dar de procesamiento de plantas para un herbario. La 
determinación taxonómica de los ejemplares botáni-
cos se realizó en el Herbario Amazónico Colombiano 
(COAH) del Instituto SINCHI, con base en la colec-
ción de referencia, empleando claves descriptivas y 
monografías taxonómicas. 
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Muestreo de suelos

Las muestras se colectaron siguiendo la metodología 
descrita por Corredor (2000), para lo cual se selec-
cionó un área de aproximadamente una hectárea, en 
la cual se trazó una diagonal imaginaria sobre la cual 
se señalaron seis puntos de colecta espaciados entre sí 
por aproximadamente 24 m. Sobre cada uno de los 
seis puntos se colectaron cinco sub-muestras ubicadas 
a 5 m del punto de referencia para obtener una mues-
tra compuesta. Cada una de las sub-muestras se tomó 
retirando la capa de hojarasca superficial (si estaba 
presente) y tomando con una pala aproximadamen-
te 100 g de suelo a una profundidad de 0 a 20 cm, 
posteriormente las sub-muestras fueron mezcladas, 
almacenadas en una bolsa plástica, rotuladas y man-
tenidas en frió hasta su procesamiento. En total se 
obtuvieron seis réplicas para cada sitio de muestreo.

Método independiente de cultivo

Extracción de ADN, amplificación del gen 
16S ARNr y clonación

Se realizó la extracción de ADN de cada una de las 
muestras compuestas colectadas  (seis muestras por 
bosque) usando el kit FastDNA spin for soil (MoBio-
Laboratories) siguiendo las instrucciones del fabri-
cante. La amplificación del gen 16S ARNr se realizó 
utilizando los iniciadores universales para el dominio 
Bacteria 27F (5´-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG) y 
1492R (5´-ACGGCTACCTTGTTACGACTT) (Lane 
1991). La mezcla de PCR contenía en un volumen de 
50 µl,  1,25U GoTaq Flexi DNA Polymerase (Pro-
mega M8295), 1X Buffer de PCR, 3,0 mM MgCl2, 
0,2 µM de cada iniciador, 0,2 mM dNTPs, 0,1 mg/
ml de BSA y aproximadamente 20 mg de ADN de 
cada una de las extracciones realizadas. Se utilizó un 
control negativo que carecía de ADN como molde. 
La amplificación se llevo a cabo en un termociclador 
S1000 Thermocycler (BioRad) con un programa que 
incluía una denaturación inicial a 94°C por 2 minutos 
y 30 ciclos de denaturación a 94°C por 45 segundos, 
anillado a 55°C por 1 minuto, extensión a 72°C por 
3 minutos y una extensión final a 72°C durante 15 
minutos. Los productos de PCR (pPCR) obtenidos 
para cada sitio de muestreo (seis por muestra) fueron 

mezclados y purificados utilizando el kit DNA clean & 
concentrator (Zymo Research) siguiendo las recomenda-
ciones del fabricante. 
Los pPCR purificados fueron clonados usando el kit 
TOPO TA cloning (Invitrogen) siguiendo las instruc-
ciones del fabricante. En total se realizaron dos bi-
bliotecas de clones por muestra de bosque y de cada 
reacción de clonación se seleccionaron 150 clones, 
obteniendo 300 clones por muestra. Para cada sitio 
muestreado se seleccionaron aleatoriamente146 clo-
nes para su posterior secuenciación utilizando los ini-
ciadores M13F y M13R.  La secuenciación se realizó 
empleando el método de Sanger, en un Analizador 
Genético Applied Biosystems 3500, mediante el ser-
vicio SSiGMol del IGUN (Instituto de genética) de la 
Universidad Nacional sede Bogotá.

Análisis computacional de las secuencias de 
16S ARNr

Todos los datos obtenidos a partir de los archivos de 
secuenciación automática del ADN fueron editados 
manualmente revisando los archivos tanto de la se-
cuencia como del electroferograma para determinar 
nucleótidos codificados erróneamente, usando el 
programa BioEdit SequenceAligment Editor versión 7.0 
(Hall 1999) (http://www.mbio.ncsu.edu/RNaseO/
info/programs/BIOEDIT/bioedit.htmL). Se genera-
ron las secuencias consenso al concatenar las secuen-
cias obtenidas con diferentes iniciadores originadas a 
partir del mismo molde de ADN, usando la aplicación 
Conting Assembly Program (CAP) del programa BioEdit 
versión 7.0 (Hall 1999). Posteriormente se determinó 
la presencia del vector usando el programa Vecscreen 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/VecScreen/VecScreen.
htmL) y las secuencias quiméricas usando el servidor 
Bellerophon (Huber et al. 2004) implementado en la 
página de Greengenes (DeSantis et al. 2006) (http://
greengenes.lbl.gov/cgi-bin/nph-bel3_interface.cgi).

Todas las secuencias de 16S ARNr obtenidas en este 
estudio fueron comparadas contra la base de datos 
del GenBank (Benson et al. 1999), usando una base 
de datos no redundante (nr) y el algoritmo BLAST 
(por sus siglas en inglés Basic Local Alignment Search 
Tool) (Altschul et al. 1990) (http://www.ncbi.nlm.
nih.gov/BLAST/) y contra la base de datos del RDP 
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versión 10 (Cole et al. 2003) usando la opción “se-
quence match” (http://redp.cme.msu.edu/seqmatch/
seqmatch_intro.jsp). 

Las secuencias obtenidas y las más cercanamente re-
lacionadas con la base de datos del RDP fueron ali-
neadas usando el aplicativo para alineamiento de se-
cuencias del RDP (http://rdp.cme.msu.edu/myrdp/
uploadSeqgrp.spr) (Maidak et al. 2001).Las secuencias 
alineadas fueron ajustadas manualmente usando el 
programa Bioedit Sequence Aligment Editor versión 7.0 
(Hall 1999) removiendo los nucleótidos ambiguos. 

Análisis filogenético de las secuencias del 
16S ARNr

El análisis filogenético de las secuencias alineadas 
se realizó usando el programa MEGA versión 4 (Ta-
mura et al. 2007), las distancias evolutivas se cal-
cularon usando el modelo evolutivo de Kimura-2 
(Kimura 1980) y se construyó el dendrograma 
usando el método de Neighbor-Joining (SaitoyNei 
1987). La topología del árbol fue examinada por el 
método de Bootstrap (Felsenstein 1985) realizando 
1000 re-muestreos.

Las secuencias del 16S ARNr fueron agrupadas en 
unidades taxonómicas operacionales (OTUs) a una 
similitud del 97%, utilizando el algoritmo del vecino 
más lejano (opción por defecto) del programa DO-
TUR (Distance-Based OTU and Richness Determination) 
(http://www.plantpath.wisc.edu/fac/joh/dotur.htmL; 
Schlossy Handelsman 2005). La cobertura se estimó 
usando la formula C = n1/N, donde n1 es el número 
de OTUs con un único clon y N es el número total de 
clones analizados (Good1953).

Comparación filogenética de secuencias 
obtenidas en B1 y B2

Se realizó la comparación entre las comunidades bac-
terianas de los suelos de los dos bosques utilizando 
el programa Unifrac (http://bmf2.colorado.edu/uni-
frac/) (Lozupone y Knight 2005), que mide la distan-
cia filogenética entre los taxones de diferentes mues-
tras graficadas en un árbol filogenético e identificando 
aquellas longitudes de ramas únicas dentro del árbol, 

que son atribuibles a una muestra particular y que re-
flejan presumiblemente adaptación a un ambiente. La 
distancia filogenética entre cada comunidad fue con-
siderada significativa a un valor p-0,05, se realizó co-
rrección de Bonferroni.

Método dependiente de cultivo

Cultivos microbianos

Se tomó aproximadamente 1 g de suelo y se adicio-
nó a 100 ml de solución salina (0,9% p/v de NaCl) 
estéril, la solución se dejó en agitación durante 30 
minutos. Posteriormente, 1 ml de la solución se 
transfirió a tubos de ensayo que contenían 9 ml de 
solución salina estéril y se realizaron diluciones se-
riadas hasta obtener una dilución de1010. A partir 
de la dilución 103 se tomó 1 ml como inoculo para 
realizar los enriquecimientos en los medios que se 
describen a continuación.

Se utilizaron tres medios de cultivos denominados AS 
(Agar suelo), CEL (medio celulosa) y XIL (medio xila-
no). El medio AS fue preparado re-suspendiendo 100 
g de suelo en un litro de agua destilada y dejando en 
agitación constante durante una hora. Posteriormen-
te el medio fue filtrado y llevado a esterilización por 
autoclave durante 40 minutos a 121°C y 15 psi. Para 
solidificar el medio se agregó agar-agar a una concen-
tración final de 1,5% (p/v). Los medios denominados 
CEL y XIL se realizaron partiendo de un medio básico 
de sales (MB) que contenía por litro de solución 2,2g 
de K

2
HPO

4
,1,5g de KH

2
PO

4
, 1,3 g de (NH

4
)

2
SO

4
, 

0,1 g de MgCl
2
·6H

2
O, 0,02 g de CaCl

2
·2H

2
O y 1,25 

de FeSO
4
·7H

2
O, este MB fue suplementado con 0,5 

g de extracto de levadura (Oxoid LP0021), 1 ml de 
solución SL10 (Widdel et al. 1983) y 5 g de celulosa 
(Sigma C6288) para el medio denominado CEL o 5 g 
de xilano (Sigma X0502) para el medio denominado 
XIL, el pH se ajusto a 5,0.

Una vez se observó crecimiento en las diferentes se-
ries de cultivo, se realizaron siembras en superficie to-
mando 0,1 ml de cada inoculo y realizando siembras 
masivas en los mismos medios de cultivo pero en es-
tado sólido. Las placas fueron incubadas a 27°C hasta 
observar crecimiento (aproximadamente 48 horas).
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Para el aislamiento de los microorganismos se realiza-
ron siembras sucesivas en medio sólido hasta observar 
el desarrollo de un único tipo de colonia. De cada 
cultivo se tomó una colonia y se inoculó en el medio 
líquido de aislamiento para su posterior almacena-
miento en glicerol a una concentración final de 15% 
(v/v) a -70°C.

Identificación taxonómica de los 
microorganismos aislados

Los microorganismos fueron repicados en caldo infu-
sión cerebro corazón (BHI-Oxoid) e incubados a 30°C 
durante 24 horas. La biomasa se recuperó centrifugan-
do a 5,000 rpm durante 10 min. La biomasa recupe-
rada se lavó con solución salina (0,9% p/v de NaCl), 
posteriormente se realizó la extracción de ADN con 
el kit ZR Fungal/Bacteria DNA Miniprep (ZymoResearch 
D6005) y la amplificación del gen 16S ARNr siguiendo 
el protocolo descrito por Lane (1991). La amplifica-
ción se realizó usando los iniciadores universales 27F 
y 1492R descritos anteriormente. El pPCR fue purifi-
cado como se describió anteriormente, la concentra-
ción final del pPCR purificado fue evaluado por fluo-
rometría y por la realización de geles de agarosa al 1% 
(p/v). Una vez se verificó la concentración del pPCR 
se preparó cada una de las muestras siguiendo las ins-
trucciones del servicio de secuenciación SSiGMol. Las 

secuencias fueron comparadas con las depositadas en 
la base de datos del GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov/
blast) como se describió para el análisis de las secuen-
cias obtenidas por clonación del gen 16S ARNr.

Resultados

Descripción de la vegetación dominante

El bosque B1 presentó una altura promedio de 25 m, 
con diámetros a la altura de pecho (DAP) de hasta 80 
cm, bajo epifitismo, sotobosque abierto y suelo con 
poca hojarasca. Con base en el inventario de parcelas 
se detectó que en el bosque B1 predominaron las fa-
milias Arecacecae, Sterculiaceae, Lauraceae, Rubiaceae, An-
nonaceae y Cyatheaceae, siendo las dos primeras familias 
las que presentaron el mayor número de especies di-
ferentes (Tabla 1).

El bosque B2 se caracterizó por presentar un paisaje 
de cordillera baja, con pendiente de 45°, una altura 
media de 15 m, con DAP de hasta 40 cm, alta pre-
sencia de lianas, alto epifitismo, sotobosque denso y 
suelo con hojarasca de 15-20 cm. En cuanto a la vege-
tación dominante se detectó predominio de las fami-
lias Myristicaceae, Vochysiaceae, Burseraceae y Lecythidaceae. 
Siendo las dos primeras familias las que presentaron 
el mayor número de especies diferentes (Tabla 1).

Tabla 1. Composición florística de los bosques B1 y B2 ubicados en el departamento de Caquetá. 

COMPOSICIÓN FLORÍSTICA DE LOS BOSQUES EVALUADOS

BOSQUE 1 BOSQUE 2

Familia Especie Familia Especie

Arecacecae

Oenocarpus bataua

Myristicaceae

Osteophloeum platyspermum

Iriartea deltoidea Otoba parvifolia

Geonoma deversa Virola elongata

Socratea exhorriza  

Sterculiaceae
Theobromas subincanum

Vochysiaceae
Qualea ingens

Sterculia frondosa Vochysia grandis

Lauraceae Ocotea quixos
Burseraceae Protium apiculatum

Rubiaceae Capinora decorticans

Annonaceae Guatteria sp
Lecythidaceae Eschweilera bracteosa

Cyatheaceae Cyathea sp
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Método independiente de cultivo

Para identificar la composición de la comunidad bac-
teriana de las muestras analizadas, se realizó la edición 
manual de cada una de las secuencias y la verificación 
de la presencia de secuencias quiméricas, de la mues-
tra B1 se analizaron 96 secuencias, de las cuales no 
fue posible clasificar dos en los grupos microbianos 
reportados a la fecha. Las demás secuencias fueron 
clasificadas en seis Fila relacionados con Acidobacteria 
de las sub-divisiones Gp1, Gp2, Gp3, Gp5 y Gp13 
(39% de las secuencias), Proteobacteria de las clases a, 
b,g y d-Proteobacteria (39%), Actinobacteria de los orde-
nes Acidiomicrobiales, Solirubrobacterales y Actinomycetales 
(5%), Planctomycetes del orden Planctomycetales (5%), 

Chloroflexi del orden Ktenodonobacterales (4%) y Firmicu-
tes del orden Clostridiales (2%) (Figura 1). 

De la muestra B2 se trabajó con 105 secuencias de 
las cuales no fue posible clasificar una en los grupos 
microbianos reportados a la fecha, las secuencias res-
tantes fueron clasificadas en siete Fila relacionadas 
con Acidobacteria de las sub-divisiones Gp1, Gp2, Gp3, 
Gp6, Gp13 (53% de las secuencias), Proteobacteria de 
las clases a, g, b y d-Proteobacteria (38,5%), Actinobac-
teria del orden Acidiomicrobiales (3%), Firmicutes del 
orden Clostridiales (2%), Bacteroidetes del orden Sphin-
gobacteriales (1%), Verrucomicrobia del orden Verrucomi-
crobiales (1%) y Chloroflexi del orden Ktedonobacterales 
(1%) (Figura 1).

Figura 1. Porcentaje de incidencia de los diferentes grupos microbianos detectados en los dos bosques B1 y B2.

Las secuencias analizadas a partir de las bibliotecas 
de clones realizadas para los bosques B1 y B2, fue-
ron comparadas mediante un análisis del grado to-
tal de divergencia filogenética utilizando el algoritmo 
UniFrac, que reveló que no hay diferencias altamente 
significativas (p = 0,18) a un nivel de confianza del 
95%) entre los dos grupos de taxones obtenidos.

Por otra parte, una vez se analizaron las secuencias 
se procedió a su agrupación en OTUs (basada en un 
porcentaje de similitud del 97%) para la posterior es-
timación de la cobertura, la cual indicó que con el 
esfuerzo de muestreo realizado se detectó el 36 % y el 
45% de la comunidad bacteriana de los bosques B1 y 
B2 respectivamente.
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En la biblioteca de clones del bosque B1 se identifica-
ron 79 OTUs, el 80% de estas OTUs corresponden 
a “singletons” ya que presentan solo un clon asociado. 
En el Filum Acidobacteria se detectaron 26 OTUs de las 
cuales seis fueron asignados a la sub-división Gp1, 13 a 
la sub-división Gp2, cuatro a la sub-división Gp3, dos 
a la sub-división Gp5 y una a la sub-división Gp13, la 
mayoría de las OTUs están relacionadas (<95% de 
similitud) con organismos no cultivado reportados en 
diferentes muestras ambientales (Figura 2). 

En el Filum Proteobacteria se encontraron 32 OTUs, 
de éstos se determinó que 22 hacen parte de la clase 
a-Proteobacteria y están relacionadas con organismos 
no cultivados de los ordenes Rhizobiales y Rhodospi-
rillales, también se identificaron cinco OTUs de la 
clase b-Proteobacteria relacionadas con organismos 
del género Burkholderia (>97% de similitud), tres 
OTUs de la clase g-Proteobacteria relacionadas con 
organismos de los géneros Pseudomonas (99% de si-
militud) y Dyella (95% de similitud), y dos OTUs de 
la clase d-Proteobacteria relacionadas con organismos 
no cultivados del orden Myxococcales (95% de simili-
tud) (Figura 3).

En el Filum Firmicutes se encontraron tres OTUs de 
la clase Clostridia, uno cercanamente relacionada a 
Clostridium magnum (98% de similitud) y los otros dos 
relacionadas con organismos no cultivados detectados 
en procesos de denitrificación y fijación de nitrógeno 
(Rosch y Bothe 2005) y en procesos de degradación 
de lignocelulosa (Guoet al. 2010). En el Filum Actin-
obacteria se detectaron cinco OTUs relacionadas con 
organismos no cultivados de los ordenes Rubrobactera-
les (98% de similitud) y Actinomicetales (90% desimili-
tud) y con Mycobacterium celatum (95% de similitud). 
Del Filum Planctomycetes se detectaron cuatro OTUs 
relacionadas con organismos no cultivados detectados 
en muestras de suelos de bosques tropicales (98% de 
similitud) (Kanokratana et al. 2007) y pantanos áci-
dos (99% de similitud) (Ivanova y Dedysh 2012) en-
tre otros. En el Fila Chloroflexi se identificaron cuatro 
OTUs relacionadas con organismos no cultivados re-
portados en suelos de bosque de montaña (>96% de 
similitud) (Lin et al. 2011) y en suelos de bosque de la 

Amazonía de Brasil (> 96% de similitud) (da C Jesús 
et al. 2009) (Figura 4). 

En la biblioteca de clones del bosque B2 se detec-
taron 77 OTUs de las cuales el 77% corresponden 
a “singletons”. En el Filum Acidobacteria se detectaron 
38 OTUs de las cuales siete OTUs fueron asignadas 
a la sub-división Gp1, 15 a la sub-división Gp2, 13 a 
la sub-división Gp3, una a la sub-división Gp6 y dos 
a la sub-división Gp13, al igual que para las OTUs 
obtenidas en el bosque B1, en este caso la mayoría de 
OTUs están distantemente relacionadas con organis-
mos cultivados (Figura 2).

En el Filum Proteobacteria se encontraron 25 OTUs, 
de las cuales 16 corresponden a a-Proteobacteria, estas 
OTUs en su mayoría están asociados con organismos 
no cultivados de los órdenes Rhizobiales y Rhodospiri-
llales, también se identificaron dos OTUs de la clase 
b-Proteobacteria cercanamente relacionados con orga-
nismos del género Burkholderia (97% de similitud), 
seis OTUs de la clase g-Proteobacteria relacionadas con 
Dyella Japonica (98% de similitud) y con organismos 
no cultivados reportados en el estudio de la diversidad 
microbiana de suelo en bosques tropicales (Kanokra-
tana et al. 2011) y subtropicales (Lin et al. 2012) y una 
OTU d-Proteobacteria relacionada con un organismo no 
cultivado reportado en hábitats terrestres del Antárti-
co (Yergeau et al. 2007) (Figura 3). 

En el Filum Firmicutes se identificaron cinco OTUs 
relacionados en su mayoría con organismos no cul-
tivados de la clase Clostridia detectados en suelos de 
un bosque prístino y Petra de la Amazonía Brasilera 
(Kim et al. 2007). Al Filum Bacteroidetes se asignó un 
OTU distantemente relacionado con Chitinophaga te-
rrae (93% de similitud) (Kim y Jung 2007). Al Filum 
Actinobacteria se asignaron tres OTUs relacionadas 
con organismos no cultivados (>97% de similitud) 
reportados en diferentes hábitats terrestres (Yergeau 
et al. 2007; Lesaulnieret al. 2008). A los Fila Verru-
comicrobia y Chloroflexi se asignó un OTU relacionado 
con organismos no cultivados detectados mediante el 
estudio de diversidad microbiana en diferentes mues-
tras ambientales (93% de similitud) (Figura 4).
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Figura 2. Dendrograma de las secuencias de clones recuperadas en las muestras B1 y B2 relacionadas al Filum Acidobacteria. La historia evolutiva fue inferida usando el método 

de Neighbor-Joining. Se realizó un boostrap de 1000 repeticiones cuyos porcentajes se presentan en cada rama del árbol. La distancia evolutiva fue calculada usando el método de 

Kimura-2. Todas las posiciones que contenían gaps fueron eliminadas para el análisis (Opción de eliminación completa). El dendrograma muestra un clon representativo de cada 

OTU, la cual agrupa todos los clones que presentaron 97% de similitud, entre paréntesis el número de clones asociados a ese OTU y la secuencia más cercanamente relacionada 

obtenida de la base de datos del GenBank. Se utilizó como grupo externo la secuencia de Deinococcus ficus (JQ660099). Cada grupo se identifica con un color.

 No cultivado FCPT397 (EF516001) Suelo de pradera!
 No cultivado FCPT625 (EF516796) Suelo de bosque!

 B2 OTU15(2)!
 B2 OTU72(3)!
 B2 OTU18(3)!
 B1 OTU56!

 No cultivado BS50 (AY963487) Suelo de bosque -China!
 No cultivado S1-29 (HQ674951) Meteorización de minerales!
 B1 OTU58!
 B1 OTU57!
 B2 OTU25(3)!

 No cultivado IFD-53 (DQ984573) Suelo de bosque - Taiwan!
 B2 OTU73(2)!
 B1 OTU54!

 No cultivado OI1222 (HQ684303) Suelo de bosque - Taiwan!
 B2 OTU11!

 Bacteria Ellin6554 (HM748702) Suelo –Australia !
 No cultivado BacC-u084 (EU335407) Suelo - USA!

 B2 OTU71!
 B1 OTU55(2)!
 B2 OTU70!

 B2 OTU16!
 B1 OTU60!

 Bacteria Ellim7505 (HM748715) Suelo – Nueva Zelanda !
 B1 OTU52!

 No cultivado R51 (EU445222) Suelo de bosque tropical!
 B2 OTU69!

 No cultivado HBRO36 (GU598595) Horizonte orgánico de suelo!
 No cultivado IFD86 (DQ984565) Suelo de bosque tropical!

 B1 OTU59!
 No cultivado RSC LGE11 (GU205311) Sedimento !

 B2 OTU13(2)!
 B2 OTU67!
 B2 OTU66!

 B1 OTU53(2)!
 No cultivado C4B5 (GU366833) Suelo de bosque temperado!

 B1 OTU39!
 No cultivado OI2124 (HQ684411) Suelo de bosque 

 B1 OTU40!
 No cultivado IFD73 (DQ984564) Suelo de bosque !

 B2 OTU74(2)!
 Acidobacterium capsulatum (AB5618851461)!

 B2 OTU77!
 B2 OTU78!

 No cultivado SEW08140 (HQ598864) Suelo de bosque!
 Bacteria Ellib7522 (HM748732) Suelo – Nueva Zelanda !

 No cultivado RSCLG04 (GU205312) Sedimento 

 B2 OTU29!
 No cultivado D78 (JF833785) Suelo de mina- China!

 B2 OTU28!
 Bacteria Ellin7529 (HM748739) Suelo – Nueva Zelanda!

 B1 OTU42!
 No cultivado c30 (JN023645) Suelo de pradera !

 No cultivado KBST8R2149285g9 (HM061991) Suelo!
 B2 OTU76(2)!

 Bacteria Elllin6547 (HM748695) Suelo Nueva Zelanda!
 No cultivado IFD06 (DQ984550) Suelo de bosque!

 B2 OTU26!
 B1 OTU41!
 B2 OTU27!

 No cultivado S5-169 (EU680451) Suelo de bosque - China!
 B2 OTU68!

 B2 OTU32!
 No cultivado FW3 (AF523989) Suelo de 

 B1 OTU43!
 B2 OTU63!
 B2 OTU31!

 B2 OTU64!
 No cultivado AH66 (AY963359) Suelo de bosque!

 No cultivado DUNssu273 (AY913473) Suelo de bosque!
 B2 OTU59!

 B2 OTU61!
 B2 OTU62!

 No cultivado BS48 (AY963485) Suelode bosque- 

 B1 OTU44!
 No cultivado KBST1R2149270d1 (HM062167) Suelo!

 B2 OTU65(2)!
 B2 OTU58!

 Bacteria Ellin6115 (AY234767) Suelo - Australia!
 Candidatus Solibacter usitatus (CP000473)!

 B2 OTU60!
 No cultivado WC3164 (GQ264066) Desecho de celulósico!

 No cultivado OI1256 (HQ684337) Suelo bosque tropical!
 B2 OTU30!
 B1 OTU45!

 B2 OTU57(2)!
 B2 OTU56!
 B1 OTU47(2)!

 Deinococcus ficus (JQ660099)!
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Figura 3. Dendrograma de las secuencias de clones recuperadas en las muestras B1 y B2 relacionadas al Filum Proteobacteria. La historia evolutiva fue inferida usando el 

método de Neighbor-Joining. Se realizó un boostrap de 1000 repeticiones cuyos porcentajes se presentan en cada rama del árbol. La distancia evolutiva fue calculada usando el 

método de Kimura-2. Todas las posiciones que contenían gaps fueron eliminadas para el análisis (Opción de eliminación completa). El dendrograma muestra un clon representativo 

de cada OTU, el cual agrupa todos los clones que presentaron 97% de similitud. entre paréntesis el número de clones asociados a ese OTU y la secuencia más cercanamente 

relacionada obtenida de la base de datos del GenBank. Se utilizó como grupo externo la secuencia de Deinococcus ficus (JQ660099). Cada grupo se identifica con un color.

 Rhodoplanes GASP-MB1S2 B08 (EF664580) Suelo de bosque!
 B1 OTU71!

 Methylocystaceae Plot18-2B05 (FJ889297) Suelo agricultura!
 Hyphomicrobiaceae Elev 16S 595 (EF019370) Rizosfera Alamo!

 B1 OTU67!
 B1 OTU69(3)!

 Rhizobiales AhedenP (FJ475499) Suelo bosque Pino!
 B1 OTU68!
 No cultivado GASP-WDOS2 D09 (EF075552) Suelo bosque!

 B2 OTU53(2)!
 Hyphomicrobiaceae Amb 16S 748 (EF018371) Rizosfera Alamo!

 B1 OTU66!
 No cultivado Plot18-2D02 (FJ889299) Suelo agricultura!

 No cultivado F2 180X (GQ263058) Desecho celulósicos!
 B2 OTU52!

 No cultivado i3 (DQ453803) Suelo rojo!
 No cultivad0 BJ57 (HQ697456) Carbón activado!

 Bradyrhizobium liaoningense (NR 041785)

 B2 OTU54(3)!
 Bradyrhizobiaceae KVD-unk-15 (DQ490364)

 Mesorhizobium septentrionale 

 B2 OTU48(2)

 No cultivado Elev 16S 1905 (EF020326) Rizosfera Alamo

 No cultivado FFCH11540 (EU133362) Suelo pradera

 B2 OTU49!
 No cultivado Elev 16S 1400 (EF020010) Rizosfera Alamo!

 B1 OTU65!
 No cultivado Elev 16S 1906 (EF020327) Rizosfera Alamo!

 B1 OTU63!
 B2 OTU7!
 B1 OTU61!

 No cultivado YNPRH85B (AF465655) Suelo Yellowstone!
 B1 OTU62!

 No cultivado GASP-16KB-350-F08 (EU044015) Suelo bosque subtropical!
 No cultivado PW123 (GQ402634) Bosque tropical

 B2 OTU5!
 Stella vacuolatagi (NR 025583)!

 B2 OTU6!
 B2 OTU8(2)!

 No cultivado BacB 093 (EU335349) Horizonte B del suelo!
 No cultivado FAC73 (DQ451512)!

 B2 OTU51!
 B2 OTU50!

 B2 OTU12!
 No cultivado 1112865250914 (HQ119202) Bosque de Eucaliptos!

 B1 OTU50(2)!
 Burkholderia ferrariae (NR043890)!

 B1 OTU49!
 B1 OTU51!

 Burkholderia nodosa (AM284970)!
 Burkholderia glathei (AY154378)!

 B1 OTU48(2)!
 B2 OTU47(2)!

 B2 OTU46!
 Burkholderiales GASP-45KA-91-C12 (EU044305)!

 Dyella japonica (NR 040974)

 B2 OTU45!
 B1 OTU46!

 Pseudomonas fluorescens (GU367870)!
 B2 OTU43(5)!

 No cultivado PW125 (GQ402636) Bosque de turba!
 No cultivado IFD 16 (DQ984542) Suelo Monte Nan-Jen!

 No cultivado OI1255 (HQ684336) Suelo bosque Taiwan!
 No cultivado BacB 045 (EU335343) Horizonte B de suelo

 B1 OTU64(2)!
 B2 OTU44(3)!

 No cultivado Amb 16S 563 (EF018216) Rizosfera de Alamo

 No cultivado OI1312 (HQ684348) Bosque subtropical!
 B2 OTU23!

 Deinococcus ficus (JQ660099)!
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Figura 4. Dendrograma de las secuencias de clones recuperadas en las muestras B1 y B2 relacionadas con Chloroflexi, Planctomycetes, Firmicutes, Actinobacteria y 

Bacteroidetes. La historia evolutiva fue inferida usando el método de Neighbor-Joining. Se realizó un boostrap de 1000 repeticiones cuyos porcentajes se presentan en cada 

rama del árbol. La distancia evolutiva fue calculada usando el método de Kimura-2. Todas las posiciones que contenían gaps fueron eliminadas para el análisis (Opción de 

eliminación completa).El dendrograma muestra un clon representativo de cada OTU, el cual agrupa todos los clones que presentaron 97% de similitud, entre paréntesis el 

número de clones asociados a esa OTU y la secuencia más cercanamente relacionada obtenida de la base de datos del GenBank. Se utilizó como grupo externo la secuencia de 

Deinococcus ficus (JQ660099). Cada grupo se identifica con un color.

 B1 OTU35

 B2 OTU1!
 No cultivado SCD437 (HQ264602) Suelo de bosque!

 No cultivado BacC-u068 (EU335405) Horizonte C de suelo 

 B1 OTU36!
No cultivado BacC-u 093 (EU335420) Horizonte C de suelo!
 B2 OTU4!

 Planctomycetacia GASP-38KC-567-G07(EU044

 B1 OTU3!
 Planctomycete P-O-Ox-38 (NJ867703)

 B2 OTU3!
 B2 OTU37

 B2 OTU38!
 No cultivado HF C 19 (FJ624892) Suelo bosque

 No cultivado 271-2 (AY326529) Suelo Amazonia -Brasil

 B2 OTU39(2)!
 B2 OTU55!

 No cultivado B411 (FJ466019) Deposito volcánico!
 B2 OTU34!

 B1 OTU38!
 Clostridia XDC07 (FJ938128)!

 Clostridium magnumgi 

 B1 OTU12!
 Actinobacterium SI-2M G08 (EF221584) Hábitat terrestre del Antártico

 B1 OTU13!
 Actinobacterium Elev 16S 404 (EF019232) Rizosfera de Alamo

 B2 OTU40!
 No cultivado p11i04ok (FJ478903) Suelo de pradera

 B2 OTU42!
 Actinobacterium FI-1M H08 (EF220639) Hábitat terrestre del Antártico

 B2 OTU41!
 Actinomycetales Plot17-A07 (EU440648) Suelo agrícola

 B1 OTU72!
 Actinobacterium WB005 (AJ232683) Suelo

 B1 OTU37!
 Rubrobacterineae AhedenT5 (FJ475379)!

 B2 OTU35!
 Chitinophaga terraegi (NR 041540)!

 B1 OTU1!
 No cultivado YD3 032406 087(FJ525296)!
 Deinococcus ficuss (JQ660099)!

100!

61!
72!

97!

75!

80

97!

100!

53!
45!

59!

65!

100!

58!

68!

73!

37!

25!

36!

98!

96!

79!
74!

47!

25!

19!

19!

63!
65!

23!
79!

72!62!

50!

51!
61!

47!
67!

0.02!

Chloroflexi

Planctomycetes

Firmicutes

Actinobacteria

Bacteroidetes 



COMPOSICIÓN DE LAS COMUNIDADES BACTERIANAS  DE SUELOS DE BOSQUES HÚMEDOS TROPICALES

REVISTA COLOMBIA AMAZóNICA Nº 5 de 2012208

Método dependiente de cultivo

Los enriquecimientos permitieron el aislamiento de ba-
cilos aerobios en su mayoría Gram-negativos del domi-
nio Bacteria relacionados con el filo Proteobacteria de las 
clases a, b y g-Proteobacteria, además se aisló un organis-

mo Gram-positivo del filo Firmicutes. De la muestra B1 
se aislaron 11 cepas relacionadas con los géneros Mesor-
hizobium, Rhizobium, Burkholderia, Pandoraea, Dyella, Pseu-
domonas y Yokenella tal como se presenta en la Tabla 2.

Tabla 2. Cepas aisladas de la muestra del bosque B1 utilizando diferentes medios de cultivos y su relación taxonómica.

Cepa Medio de aislamiento Clase/familia
Organismos más cercanamente relacionado (número 
de cepa tipoT) (acceso GenBank)

Porcentaje de 
similitud

CEL1 CEL
Alfaproteobacteria/
Phyllobacteriaceae

Mesorhizobium plurifarium LMG 11892 T (Y14158) 99,6%

CEL2 CEL
Alfaproteobacteria/
Rhizobiaceae Rhizobium multihospitium CCBAU 83401T (EF035074)

100% 

ASD AS Alfaproteobacteria/
Rhizobiaceae

Rhizobium hainanense I66T (U71078) 99,6%

CEL10-6 CEL Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae

Burkholderia arboris R-24201T (AM747630) 99,7%

XILB1(4) XIL Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae

Burkholderia diffusa R-15930T (AM747629) 98% 

XILB1(2) XIL
Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae

Burkholderia metallica R-16017T (AM747632) 99,7%

XILB1(2A) 
XIL

Betaproteobacteria/ 
Burkholderiaceae

Burkholderia arboris R-24201T (AM747630)
99% 

CEL3 CEL Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae

Pandoraea oxalativorans TA25T (AB469785) 99%

XIL(3) XIL Gammaproteobacteria/
Xanthomonadaceae

Dyella japonica XD53T (AB110498) 98,7% 

XIL(2) XIL Gammaproteobacteria/
Pseudomonadaceae

Pseudomon asmoorei RW10T (AM293566) 99% 

CELB1(2) CEL Gammaproteobacteria/
Enterobacteriaceae

Yokenella regensburgei GTC 1377T (AB273739)
99,7% 

De la muestra del bosque B2 se aislaron 10 cepas relacionadas con los géneros Burkholderia, Pseudomonas, Gibbsiella 
y Bacillus tal como se presenta en la Tabla 3.
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Tabla 3. Cepas aisladas de la muestra B2 utilizando diferentes medios de cultivos y su relación taxonómica.

Cepa Medio de aislamiento Clase/familia
Organismos más cercanamente relacionado (nú-
mero de cepa tipoT) (acceso GenBank)

Porcentaje de si-
militud

XILB2(1) XIL
Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae

Burkholderia arboris R-24201T (AM747630) 99%

XILB2(4) XIL Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae

Burkholderia oxyphila OX-01 T (AB488693) 99%

XILB2(3)  XIL Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae

Burkholderia diffusa R-15930T (AM747629) 99%

XILB2(2) XIL Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae

Burkholderia arboris R-24201T (AM747630) 99%

XILB2(3A) XIL
Betaproteobacteria/
Burkholderiaceae Burkholderia anthina R-4183T(AJ420880)

99%

XIL3 XIL Gammaproteobacteria/
Pseudomonadaceae

Pseudomonas koreensisPs 9-14T (AF468452) 99%

ASF AS Gammaproteobacteria/
Pseudomonadaceae

Pseudomonas rhodesiae CIP 104664T(AF064459) 99% 

ASE AS
Gammaproteobacteria/
Pseudomonadaceae

Pseudomonas extremaustralis
CT14-3T(AJ583501)

99% 

CELB2 CEL Gammaproteobacteria/
Enterobacteriaceae

Gibbsiella quercinecans FRB 97T (GU562337) 100% 

XILB2(4A) XIL Bacilli/
Bacillaceae

Bacillus luciferensisLMG 18422T (AJ419629) 99%

Discusión

La caracterización florística indicó que los dos bos-
ques presentan cobertura vegetal de bosques maduros 
y que no presentan similitud entre las familias vege-
tales dominantes, las cuales, a su vez son típicamente 
reportadas en selvas tropicales húmedas. En el bosque 
B1 predominaron palmas de la familia Arecacecae, se-
guido de la familia Sterculiaceae típica de tierras bajas 
(Doyle et al. 2004). En el bosque B2 por el contra-
rio predominaron angiospermas de la familia Myris-
ticaceae, seguido de especies de la familia Vochysiaceae, 
una familia de plantas fanerógamas perennes (Tabla 
1). Estas diferencias podrían tener un efecto en el  
establecimiento y actividad microbiana debido a las 
propiedades químicas del material vegetal que queda a 
disposición de los microorganismos (Medina y Cuevas 
2000). Además, entre los dos bosques se encontraron 

diferencias relacionadas con la altura promedio del 
bosque, DAP, presencia de lianas, epifitismo y hoja-
rasca, siendo esta última mayor en el bosque B2 y por 
tanto esto podría representar una mayor disponibili-
dad de carbono para la comunidad microbiana. 

Medina y Cuevas (2000), reportan que la producción 
de residuos de la parte aérea de un bosque (hojas, ra-
mas, flores), constituye una medida altamente corre-
lacionada con la productividad primaria del mismo, 
siendo la hojarasca el componente más sensible a las 
condiciones nutricionales del suelo. Adicionalmente, 
el 95% de la masa de raíces finas se encuentra en los 
primeros 20 cm del suelo, de los cuales el 48% lo 
compone la estera radical en la cual ocurre la circula-
ción rápida de nutrientes proveniente de la descom-
posición de la hojarasca, favoreciendo por ende el es-
tablecimiento de las comunidades microbianas.
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En términos generales las comunidades bacterianas 
dominantes de las muestras de suelo de los bosques 
B1 y B2 están relacionadas con organismos de los Fila 
Acidobacteria y Proteobacteria, estos resultados siguen un 
patrón ampliamente reportado en diferentes estudios 
de microorganismos de suelo en los cuales se han de-
tectado como los grupos más dominantes (Janssen 
2006; Chan et al. 2006; Faoro et al. 2010; Will et 
al. 2010). En suelos de selva húmeda tropical como 
el Bosque Atlántico de Brasil que se caracteriza por 
presentar suelos con características similares a los de 
la Amazonia colombiana con valores de pH ≤ 4,5, 
altos nivel de saturación de aluminio y baja saturación 
de bases, se ha reportado predominio de Acidobacte-
ria (63%), seguido por Proteobacteria (25,2%) de las 
clases a- b, d y g-Proteobacteria, además se han detec-
tado los Fila Actinobacteria (1,2%), Bacteroidetes (1%), 
Chloroflexi (0,66%), Firmicutes (0,26%), Planctomycetes 
(0,4%), Nitrospira (0,4%), Gemmatimonadetes (1,6%) y 
OP10 (0,13%) (Faoro et al. 2010). A diferencia de 
los tres últimos grupos mencionados anteriormente, 
en los dos sitios de muestreo evaluados en este estu-
dio se encontraron secuencias relacionadas con estos 
mismos Fila.

Aunque no se encontraron diferencias significativas (p 
= 0,18) al comparar la composición microbiana pre-
sente en los suelos de los dos bosques, si se observa 
una variación en el porcentaje de incidencia de cada 
grupo microbiano, lo cual podría estar relacionado 
con el bajo esfuerzo de muestreo, con diferencias 
en la composición florística de cada bosque, con la 
cantidad de hojarasca presente en el suelo e inclusive 
con estados de sucesión vegetal lo cual influye sobre 
la formación y estructura del suelo, y por ende en la 
distribución de las comunidades microbianas (Kenne-
dy et al. 2005).

En particular se observan diferencias relacionadas 
con la presencia del Filum Planctomycetes el cual solo 
estuvo presente en la muestra analizada del bosque 
B1 y con los Fila Verrucomicrobia y Bacteroidetes que 
solo se encontraron en la muestra analizada del bos-
que B2. El hecho de capturar estos grupos micro-
bianos al azar podría sugerir que en los bosques de 
estudio se encuentran en alto número, sin embargo, 
no es fácil inferir su función ni importancia en este 

ecosistema pues no se dispone de suficiente infor-
mación. Se ha reportado que los dos últimos Fila 
mencionados son mesófilos facultativos o anaero-
bios obligados, sacarolíticos y oligotróficos, aunque 
se han encontrado géneros de vida libre, también se 
han descrito endosimbiontes asociados a nematodos, 
y son abundantes en suelos con altos contenidos de 
carbono (Zchori-Fein et al. 2004; Bergmann et al. 
2011), lo cual coincide con el alto contenido de ho-
jarasca en el bosque B2.

Además, los datos obtenidos evidenciaron que las co-
munidades bacterianas dominantes presentes en los 
dos bosques (B1 y B2) siguen un patrón ampliamente 
reportado en diferentes estudios de microorganismos 
de suelo en los cuales se han detectado como los gru-
pos más dominantes organismos de los Fila Acidobac-
teria y Proteobacteria (Janssen 2006; Chan et al. 2006; 
Faoroet al. 2010; Will et al. 2010). 

Con respecto al Filum Acidobacteria, en las dos bi-
bliotecas de clones se detectó predominio de las 
sub-divisiones Gp1, Gp2 y Gp3. Según se ha repor-
tado, las sub-divisiones Gp1 y Gp2 son usualmen-
te los más dominantes en suelos ácidos (Lauber et 
al. 2009), además de estar relacionados junto con 
las sub-dividiones Gp3 y Gp4 con condiciones en 
las cuales predominan bajas concentraciones de 
nutrientes (Chan et al. 2006).Sin embargo, su im-
portancia ecológica aún no es clara ya que hay re-
lativamente pocas especies aisladas y descritas (Lee 
et al. 2008). De las 26 subdivisiones existentes en 
este Filum se ha logrado aislar microorganismos solo 
de cinco sub-divisiones, algunos de ellos relaciona-
dos a la sub-división uno, tales como Acidobacterium 
(Kishimoto et al. 1991), Terriglobus (Eichorst et al. 
2007), Edaphobacter (Koch et al. 2008) y Telmatobac-
ter (Pankratov et al. 2012), a excepción de Telmato-
bacter que es un organismo anaerobio facultativo, 
estos organismos se caracterizan por ser aerobios, 
por crecer quimi-organotróficamente en presencia 
de azúcares simples y sustratos complejos como la 
celulosa, hemicelulosa, almidón y quitina.

Con respecto al Filum Proteobacteria se encontró 
que en el bosque B1 predominó a-Proteobacteria/
Rhizobiales (26%), mientras que en B2 predomina-
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ron tanto las clases a-Proteobacteria/Rhizobiales (21%) 
como g-Proteobacteria/Pseudomonadales-Xanthomona-
dales (12,5%). Los organismos relacionados al or-
den Rhizobiales están asociados principalmente a 
procesos de fijación de nitrógeno atmosférico (N2) 
(Lin et al. 2007). Por su parte organismos de los 
ordenes Pseudomonadales y Xanthomonadales han sido 
ampliamente reportados en muestras de suelo y 
han sido detectados en muestras del sur del trape-
cio amazónico colombiano como solubilizadoras de 
fosfatos (Useche et al. 2004).

También se detectaron en las dos muestras de sue-
lo grupos microbianos relacionados con Clostridia y 
Actinomicetes (<3%), estos dos grupos participan 
activamente en la degradación de materia orgáni-
ca. Estudios previos realizados en suelos de bosques 
Amazónicos en Brasil han evidenciado la presencia de 
Clostridium en bosques primarios y secundarios (Bor-
neman y Triplett 1997; da C Jesús et al. 2009) y or-
ganismos del grupo Actinomicetes han sido previamen-
te reportados en suelos de la Amazonia colombiana 
(Cardona et al. 2009).

Por otro lado la comunidad cultivable se vio refleja-
da en los resultados obtenidos por el método culti-
vo independiente, siendo los organismos asignados al 
Filum Proteobacteria y al género Burkholderia los de más 
amplia distribución en suelos de los dos bosques eva-
luados. Burkholderia, incluye un grupo diverso de bac-
terias ubicuas en la naturaleza, muchas de las cuales 
presentan propiedades benéficas como promotoras 
de crecimiento vegetal con capacidad para fijar nitró-
geno atmosférico, como cepas de control biológico, 
como biorremediadoras (Coenye y Vandamme 2003; 
Salles et al. 2006, Otsuka et al. 2011) y como promo-
tores de la meteorización de minerales facilitando la 
captura de hierro y fósforo por las plantas y otras bacte-
rias (Hernández et al. 2004; Calvaruso et al. 2006). Para 
los bosques amazónicos es relevante la presencia de es-
tos microorganismos, debido a que gran parte de esta 
vegetación está soportada por los procesos biológicos 
llevados a cabo por la microbiota edáfica, al ser suelos 
pobres en nutrientes y con saturaciones tóxicas de alu-
minio, la única forma de asimilación de los nutrientes 
por las plantas es dada por los mecanismos de minera-
lización mediados por este tipo de microorganismos.

También, en la muestra B1 se recuperaron cepas 
relacionadas con los géneros Mesorhizobium y Rhizo-
bium, los cuales han sido comúnmente reportados en 
la rizósfera de bosques tropicales en donde partici-
pan en la fijación simbiótica de nitrógeno atmosfé-
rico, favoreciendo el crecimiento vegetal en suelos 
con deficiencia en nutrientes como el nitrógeno lo 
cual es comúnmente observado en suelos ácidos 
de la Amazonía colombiana (Mantilla-Paredes et al. 
2009). Aun cuando en el reporte de la composición 
florística de los bosques muestreados no se evidencia 
la presencia de Familias de leguminosas, la presen-
cia de estos géneros microbianos sugiere que están 
presentes. Además, se aislaron organismos de los gé-
neros Yokenella y Gibbsiella los cuales han sido poco 
reportados en muestras de suelo, el género Yokenella 
fue propuesto por Kosako et al. (1984) y a la fecha 
solo hay un especie reportada y ha sido aislada con 
muy poca frecuencia en muestras de agua e intestino 
de insectos y el género Gibbsiella que a la fecha tam-
bién cuenta con una única especie descrita, ha sido 
aislado de árboles de roble que presentaban sangrado 
(Brady et al. 2010).

En la muestra B2 se aisló el mayor número de orga-
nismos relacionadas al género Pseudomonas, las espe-
cies de este género están ampliamente distribuidas en 
el suelo e incluye varias especies de interés ambiental, 
tales como promotores de crecimiento vegetal (Pat-
ten y Glick 2002), patógenos de plantas (Palleroni 
1993; Morris et al. 2007), biocontroladores por la 
producción de antibióticos y producción de sideró-
foros (Wu et al. 2009). 

Aunque los enriquecimientos fueron realizados con 
extracto de suelo procedente de cada bosque y con 
sustratos como celulosa y xilano, dos polisacáridos 
derivados del componente estructural de las plantas 
y altamente abundante en estos suelos, se recuperó 
poca diversidad de grupos microbianos lo cual se po-
dría explicar porque la utilización de medios de ais-
lamiento y las condiciones de crecimiento utilizadas 
(incubación a 28-30°C bajo condiciones aeróbicas) 
pueden favorecer a las bacterias aeróbicas de rápido 
crecimiento, limitando a los organismos refractarios 
a las condiciones impuestas (McCaig et al. 2001), sin 
embargo, es necesario continuar con los esfuerzos 
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para optimizar medios de cultivos que faciliten la re-
cuperación de microorganismos del suelo y por tanto 
se pueda profundizar en el estudio de sus caracterís-
ticas fisiológicas, bioquímicas y genéticas (Ben-Dov 
et al. 2009)

Todas las cepas aisladas en este trabajo se conservan 
en el banco de microorganismos edáficos del Instituto 
Amazónico de Investigaciones Científicas - SINCHI, 
para su posterior caracterización.

En general, este estudio representa un punto de par-
tida para identificar la composición de las comunida-
des bacterianas dominantes de suelos de bosques de 
selva húmeda tropical de la región Amazónica colom-
biana, específicamente en bosques con baja inter-
vención antrópica del departamento de Caquetá, sin 
embargo, vale la pena considerar a futuro la evalua-
ción de los factores abióticos que podrían estar mol-
deando estas comunidades y su dinámica a lo largo 

de tiempo. Al mismo tiempo, el hecho de ingresar a 
la colección de microorganismos edáficos del Institu-
to Amazónico de Investigaciones Científicas –Sinchi, 
cepas relacionadas con organismos de los cuales se 
han descrito importante funciones en la degradación 
de materia orgánica, en la fijación de nitrógeno at-
mosférico y en la solubilización de fósforo, facilitará 
su estudio fisiológico, genético y de aprovechamiento 
en procesos biotecnológicos.
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