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DESCRIPCION RESUMIDA DEL PROGRAMA

El desarrollo del proyecto FIC Altoandino gener6 informacién relacionada con las
caracteristicas ecosistémicas de las cuencas endorreicas de atacama, poniendo de
manifiesto aspectos relevantes relacionados con la belleza escénica de dichos paisajes,
la fragilidad de los mismos, y la riqueza de vida que es posible encontrar en esa zona.
Todos estos elementos configuran un marco de referencia para potenciar el uso
sostenible del paisaje altoandino, dentro del cual el Turismo de Intereses Especiales
resalta como una alternativa viable e indispensable para potenciar la actividad
econdmica de la regidon en conjunto con una postura de proteccion de la riqueza
escénica.

Con este marco de referencia se propone implementar el modelo de negocios para el
desarrollo turistico resultante del estudio previo (ver informe final FIC 076-2013
Altoandino), la capacitacion en temas de turismo cientifico, ecoldgico y de aventura de
los sectores involucrados (operadores turisticos, hoteles, servicios publicos, Etc.), la
generacion de material de apoyo para el desarrollo de la actividad turistica del
altoandino (manuales de biodiversidad e informacién ecoldgica de los sistemas, rutas
ecologicas, Etc.) y la generacién de instrumentos de difusion a nivel nacional e
internacional de la oferta turistica de la region. Esta estrategia esta vinculada a las
acciones necesarias para generar y/o potenciar la estrategia regional de proteccion de los
sistemas altoandinos de mayor fragilidad, asi como su biodiversidad, particularmente en
el caso de las comunidades microbioldgicas, las que tienen un alto potencial de
aplicaciones biotecnoldgicas que es urgente identificar y conservar para beneficio de la
region.

RESULTADOS Y PRODUCTOS GENERADQOS CON EL PROYECTO

Formulacion de guias de campo para tour-operadores. ANEXO 1
Impresion de 300 ejemplares de la guia. En Anexo se muestra la portada.

Formulacién de Libro de paisajes Altoandinos. ANEXO 2
Impresion de 850 ejemplares del libro. En Anexo se muestra la portada.

Difusion mediante plataformas digitales (Creacion de Pagina web). ANEXO 3

Se continta con la difusion de las novedades y avances del proyecto mediante las
cuentas de Instagram y Facebook, las que ya superan los 2.000 seguidores cada una. Se
realizd un concurso en estos medios lo que permitié aumentar la visibilidad de los
resultados del proyecto. En Anexo un informe de la situacion de la presencia del
proyecto en las redes sociales.



Documental de difusion del TIE en el Altoandino de Atacama. ANEXO 4

Se realizd una serie de tres videos de animacion con los resultados del proyecto, y
orientados a poner en valor el Altoandino de Atacama desde la perspectiva del paisaje.
Estos videos seran ofrecidos a todos los interesados para colocarlos en plataformas
digitales. En Anexo detalles de los videos y sus links.

Evaluacion de potencial de aplicacion biotecnoldgica de comunidades bacterianas
altoandinas. ANEXO 5

Se confeccion6 un informe de evaluacion del potencial biotecnolédgico del Altoandino
de atacama, sobre la base de los resultados del estudio microbiolédgicos de los sistemas
acuaticos.

Curso de capacitacion para operadores turisticos en ecologia de ecosistemas
altoandinos. Anexo 6.

La jornada de Capacitacion y Cierre del proyecto se realizo el 18 de Julio con la
participacién de 50 personas vinculadas al turismo regional, y con 5 expositores que
cubrieron las areas de Geologia, Historia y Arqueologia, Hidrogeoquimica, Flora y
Fauna. Es importante destacar la participacion de los estudiantes de la carrera de
Turismo de la Universidad Santo Tomas. En Anexo, detalles de la actividad.

Difusion del proyecto mediante publicacion cientifica de los resultados del
proyecto. ANEXO 7.

Con el propésito de validar la discusion respecto del potencial de conservacion del
Altoandino de Atacama, desde la perspectiva de apoyar la creacion del nuevo Parque
Nacional Volcan Dofia Inés (propuesto por CONAF), de formularon dos manuscritos
cientificos sobre propiedades fisico-quimicas de los sistemas y otro sobre las
comunidades de organismos encontrados en ellos. El primero ha sido sometido a la
Revista Journal of Arid Environment. En Anexo el manuscrito enviado a la revista.

El segundo esté en etapa final de redaccion.

Informe econdmico del Turismo en la zona Altoandina de Atacama. ANEXO 8.
Este informe revisa el potencial econdmico de la actividad turistica en la zona
Altoandina de Atacama y evalUa las opciones de rutas y gastos asociados a la ejecucién
de las mismas.

Evaluacion técnica de Rutas Turisticas Altoandinas. ANEXO 9.

Seminario de Titulo de una alumna de la carrera de Geomensura de la Universidad de
Antofagasta cuyo objetivo es evaluar la factibilidad de implementar rutas turisticas
georreferenciadas, para el apoyo del trabajo de campo.

Difusion en medios escritos. ANEXO 10.



Se entrega la Gltima publicacion del proyecto, relacionada con la actividad de cierre del
mismo. Se debe indicar que durante la ejecucion del proyecto se realizaron mas de 10
publicaciones en medios escritos de la region. Ver informes parciales.

Participacion en Seminario de Humedales de la CONAF. ANEXO11.
Los resultados del proyecto fueron expuestos en el Seminario sobre Humedales
realizado por CONAF en Agosto pasado en Copiapo.

Difusion del proyecto mediante productos con logos institucionales y alusivos al
proyecto. ANEXO 12

Se confeccionaron poleras, pendrives, cargadores portatiles, bastones selfies y
audifonos. Una muestra de estos productos fueron entregada fisicamente, junto con los
libros en las oficinas del GORE Atacama. En Anexo fotos de los productos generados.



ANEXO 1
GUIA DE CAMPO
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ANEXO 2
LIBOR DE PAISAJES



Paisajes Altoandinos
de la Region de Atacama, Chile.

High Andes Landscapes of the Atacama Region, Chile.




ANEXO 3
REDES SOCIALES



Informe final altoandino: Redes sociales y difusion

Yery Marambio - Américo Lopez — Jorge Valdés
21 de agosto del 2018

Difusion en dos redes sociales, Facebook e Instagram del proyecto altoandino



Introduccion:

La difusion del proyecto altoandino y la creacion de las redes sociales comienza su
movimiento el dia 8 de septiembre del 2017, con el fin de propagar la informacion
acerca del turismo cientifico se crearon dos fans page, que son una pagina de Facebook
(altoandino) y una pagina de Instagram (altoandino2018). Las dos anteriores con perfil
de empresa, estas dos paginas entregan estadisticas relacionadas a la actividad de esta
misma pagina. Creando asi un sistema de facil entendimiento para los administradores.
Hoy en dia los fans page son verdaderos puntos de publicidad que pueden llegar a todo
el mundo. Debido a esto es importante la constancia que se le dé a estos “seguidores” de
la pagina, ya que luego de ver publicaciones con alta interaccion, ellos quieren seguir
viendo mas fotos y videos que son publicados. Los objetivos de este informe son:

- Presentar los avances totales de la difusion en las redes sociales

- Cuantificar el numero de personas que interaccionan hasta el dia de hoy
en los fans page

- Mostrar los resultados obtenidos desde la creacion del fans pages

Resultados:

- Portada de cada fan page

Pagina Bandeja de entrada Notificaciones Bl Estadisticas Herramientas de publicacidn Configuracidn Ayuda +

Altoandino
@altoandino201E
Inicio .
Publicaciones ) )
e Tegusta~ 3 Siguiendo ~  # Compartir Iral ra

Opiniones L
Videos

# Crear publicacion | B Abum de fotos B Video en vivo i )

O Aln no tiene calficaciin

Fotos
Informacidn e‘ -
Comunidad
Grupos B Fotolvideo = Sentimiento... E Escribir nota

Informacidn y anuncios
@ Comparte una foto reciente desde tu cuenta de Instagram

Administrar promociones

Figura 1: Perfil de la pagina de Facebook.
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Figura 2: Perfil de la pagina de Instagram.

En el primer informe (9 de noviembre del 2017) del altoandino se registraron 126
seguidores en Facebook y 771 seguidores en la pagina de Instagram, los fans o
seguidores de entonces se mostraron agradecidos por que la pagina mostrara el material
fotografico y de la informacidn que en cada publicacion hay. Luego se destaca el avance
obtenido en el segundo informe (10 de marzo del 2018) aumentando a 1747 fans en la
pagina de facebook y 2244 fans en instagram. Para el tercer informe (24 de julio 2018)
los fans de facbook fueron 1830 y en instagram de 3214 fans. Para el dia de hoy en
Facebook el numero de fans va en aumento, debido al incentivo de estos por los
concursos, en Facebook se registraron hasta el dia de hoy 1854 y en Instagram 3477.



Tabla 1; Resumen del historico de fans.

Informe N° Alcance (N° de fans) | Alcance (N° de fans)
Facebook Instagram

1 (9 de noviembre del 2017) | 126 771

2 (10 de marzo del 2018) 1747 2244

3 (24 de julio del 2018) 1830 3214

4 (21 de agosto del 2018) 1854 3477

Total de seguidores de la pagina hasta hoy: 1.854

Total de sequidores de la pagina

Figura 3: Grafico resumen del histérico de fans desde la creacion de la pagina de

Facebook hasta la actualidad.

Se debe destacar que en la pagina de Facebook hay eventos donde la gente o los fans
interaccionan de forma activa como lo son los videos y los concursos. A continuacion,
se detallan los dos concursos hechos, uno que ya fue hecho y otro que es actual.
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Figura 3: Primer concurso de los fans pages.

iCONCURSO n
ALTIPLANICOI

* DALE ME GUSTA A NUESTRO FAN PAGE EN
FACEBOOK Y COMPARTE ESTA PUBLICACION EN
MODO PUBLICO ETIQUETANDO A DOS
PERSONAS

o la Regidn de Atacama, Chile,

4 * COMPARTE UNA DE NUESTRAS FOTOS EN TU
PERFIL (MODO PUBLICO)

+ PREMIOS: TRES POLERAS, UNA GUIA DE CAMPO
Y UN LIBRO DE PAISAJES ALTIPLANICOS

Figura 5: Segundo y actual concurso de los fans page.



Con respecto al alcance y los gustos de los fans:

El mayor alcance en cual sea el fan page (facebook o Instagram) es proporcional al
interés del pablico que desee visitar informacion o fotografias que tengan que ver con el
altiplano chileno. Como ya se demostré en la cuantificacion de seguidores, las paginas
tienen un potencial para seguir activas, a la gente les gusté mucho las fotografias a gran
altura particularmente. En segundo plano las fotografias de animales y plantas.

Conclusion:

Se ha demostrado que los fan pages son buenas herramientas de difusién cuando se les
utiliza de manera apropiada y a un publico en especifico. Se puede concluir que se
cumplen los objetivos de la difusion del proyecto, ya que se llegd a miles de personas,
ya sea en el territorio de Chile como en el extranjero, esa es una de las ventajas de las
redes, la interaccion puede ser mundial. La pagina aun se mantiene activa, y esta
actividad se nutre a partir de los fans, uno de los detalles a destacar es que hay un
numero de personas en las dos paginas que son activas y que siempre estan a la espera
de maés publicaciones. Para finalizar, las dos paginas tuvieron muy buena interaccion y
dia a dia crece el nimero de fans, por lo tanto se sugiere que esta pagina siga activa para
seguir con el crecimiento exponencial que estas paginas han tenido.



ANEXO 4
VIDEOS PROMOCIONALES

(Entregados en formato digital)
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ANEXO 5
INFORME DEL POTENCIAL BIOTECNOLOGICO



Demandante: Proyecto FIC- Altoandino
Director Proyecto: Jorge Valdés — Universidad de Antofagasta
Fecha: Mayo 2018

Analista: Bernardita Valenzuela Guerrero — Doctor en Ciencias Aplicadas

Objetivo General del Proyecto

Analizar la diversidad bacteriana de los sedimentos y agua de las cuencas cerradas
altoandinas de la Region de Atacama, como fuente de recursos para la innovacion

tecnoldgica.
Objetivos Especificos del Proyecto

» Obtener muestras de sedimentos superficiales de 23 sistemas altoandinos en

camparias a terreno.

e Generar libreria de ADN 16s bacteriano mediante herramientas de secuenciacién

masiva.

* Analizar y dimensionar el potencial econdmico de recursos bacterianos del

Altoandino de Atacama.

Objetivo del presente del analisis solicitado:

El objetivo del andlisis solicitado por el proyecto corresponde al ultimo objetivo

especifico de la propuesta:

* Analizar y dimensionar el potencial economico de recursos bacterianos del

Altoandino de Atacama.




Metodologia utilizada

Anadlisis referencial bibliografico en revistas cientificas de corriente principal e informes

de mercado publicados hasta el mes de abril del afio 2018.

Anélisis del potencial economico de recursos bacterianos del Altoandino de

Atacama.

Indice:
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Introduccion

La riqueza de un pais suele medirse a través de tres aristas: Riqueza material, Riqueza
Cultural y Riqueza Biologica. Especificamente esta ultima se valora a través de la
diversidad presente en los sistemas, la que se evalia mediante: i) Diversidad Ecologica,
que corresponde a los diferentes ecosistemas presentes en un area determinada como
lagos, rios, lagunas, océanos, bosques etc. ii) Diversidad de Especies: Correspondiente a
la variedad de especies presentes en un &rea determinada, y iii) Diversidad Genética:

Variaciones del conjunto de genes que poseen los individuos que habitan un ecosistema.

El estudio de la riqueza y diversidad de recursos de un pais es un area de gran interés a
nivel mundial. Sin embargo, en los ultimos 30 afios, en Chile, se ha evidenciado la
perdida creciente de ecosistemas de alto valor en diversidad en el norte de nuestro pais,
los que fueron refugio de flora y fauna altamente especializada con adaptaciones a
condiciones ambientales extremas. La carencia de estudios relacionados han contribuido
al desconocimiento del impacto de los servicios ecosistematicos que se han perdido

junto a estos sistemas.

El V informe Nacional de Biodiversidad de Chile (Ministerio del Medio Ambiente,
2014) indica que Chile no dispone de datos histéricos que permitan estimar la
diversidad genética y sélo se cuenta con algunos casos de macroorganismos como algas,
peces y moluscos de interes comercial por ser considerados recursos pesqueros. Asi
también como flora de uso agricola y nativa. Respecto de esta Gltima se estima que el
10,7% de las especies que habitan zonas aridas y semiaridas presentan potencial uso

medicinal.

Los microorganismos son componentes importantes de la diversidad bioldgica y
funcional de los sistemas. Los microorganismos participan en el reciclado de la materia
en los ecosistemas y por tanto, controlan la evolucion de la biosfera al interactuar de
forma dinamica en los ciclos biogeoquimicos (Lyauteyet al. 2005). Su rol ecologico se

considera como vital para mantener las condiciones para la vida en el planeta.

Se estima que en planeta Tierra hay cerca de 1 nonillén (1 seguido de 30 ceros) de
microorganismos. Sin embargo estos no son considerados en los estudios de las lineas

base de diversidad ambiental, lo que genera un problema dificil de cuantificar dada la



cada vez mayor importancia que adquieren estos seres vivos como fuente de diversos

productos de aplicacion comercial.
Comunidades microbianas y la importancia en este estudio

Los ecosistemas naturales son sistemas dindmicos y en contantes cambios, ya se sea por
el efecto dia/noche o por las estaciones del afio, cambios en el clima y/o perturbaciones
de tipo naturales o antropogénicas. Las comunidades bacterianas presentes en estos
ambientes sufren constantes perturbaciones intermitentes como bajas en el contenido
orgénico, falta de agua, congelamiento-descongelamiento, variaciones en las
concentraciones de sal y otras alteraciones. Estos factores ambientales estresantes son
los gatillantes de las adaptaciones celulares y moleculares que los microorganismos han
generado para enfrentarlos (enzimas, exopolisacaridos, aminoacidos, azucares, acidos
organicos, antimicrobianos, lipidos, entre otros), esto crea una diversidad genética Unica

en cada sistema.

Los ambientes “moderados” son importantes para sustentar la vida que comunmente
conocemos, entendiendo a ambientes moderados como aquellos que presentan medidas
medias de pH cercano al neutro, temperaturas entre los 20 y 40°C, presion atmosférica
igual a 1 (nivel del mar) y adecuada disponibilidad de agua, nutrientes y sales. Cuando
cualquiera de éstos parametros ambientales se alejan por sobre o bajo estos rangos, se
define entonces a estos ambientes como Ambientes extremos (Satyanarayana et al.,
2005). Es importante destacar que el término “extremo” es acufiado desde un punto de
vista antropocéntrico y no guarda relacion a lo que tal vez podriamos definir como vida

extrema (Cavicchioli, 2002).

La diversidad de perturbaciones y factores estresantes de los sistemas ecoldgicos
terrestres en el norte de Chile, cominmente categorizados como ambientes extremos,
hacen que los microorganismos que habitan estos lugares sean de gran interes debido a

la redundancia funcional y diversidad de genes con potencial aplicacién industrial.
Potencial aplicacion de enzimas

Los principales metabolitos de aplicacion industrial provenientes de microorganismos
gue habitan ambientes extremos corresponden a las enzimas, catalizadores de origen

bioldgico. Esto se debe a que estos microorganismos estan adaptados para sobrevivir en



nichos ecoldgicos en donde prevalecen valores extremos de temperatura y pH,
concentraciones salinas y presiones altas, entre otras condiciones extremas (Jaenicke,
1991; Vieille y Zeikus 2000).

Las enzimas de microorganismos extremofilos son ademas un objeto de estudio
principalmente por el potencial econdmico de su aplicacion en procesos industriales
como en la Agricultura, alimentacion, cerveceria, detergentes, textil y papeleria (Kumar,
Lokendra, Awasthi, 2011) ademas de aplicaciones biotecnoldgicas en el area de

identificacion genética y diagndstico (Cowan y Fernandez-Lafuente 2011).

Por esta razon el estudio de la biodiversidad microbiana de ambientes extremos ha
tomado un gran auge a nivel mundial principalmente por la utilizacion de las
biomoléculas termoestables (enzimas y metabolitos) en la industria biotecnolégica
(Bertus van den Burg 2003).

Los avances en esta area han sido posibles gracias al aislamiento de un gran nimero de
microorganismos desde ambientes extremos y la subsecuente extraccion y
caracterizacion de sus extremozimas (Antranikian & Giffhorn 1987) (Groboillot et al.
1994) (Niehaus et al.1999) (Antranikian et al. 2005).

Potencial aplicaciéon industrial en la diversidad bacteriana presente las cuencas

cerradas altoandinas de la Region de Atacama

El analisis de datos de la secuenciacion del gen 16S RNA muestra que las
lagunas altiplanicas prospectadas en el proyecto Altoandino tiene una diversidad de 47
Phylum del dominio Bacteria, distribuidos en 23 sitios de muestreo. La distribucion del
namero de OTUs en estos 47 Phylum se muestran en la figura 1. La abundancia de estos

grupos para cada sitio muestreado se ha expresado en porcentajes en la figura 2.
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Figura 2: Distribucion de la abundancia relativa de los Phylum en cada muestra.

Para tener una aproximacion del potencial de esta diversidad a continuacion se

menciona una breve descripcion de cada division filogenética y se destaca el potencial

para cada uno de estos Phylum.

Fibrobacter: Este Phylum representa a un grupo de bacterias encontradas generalmente

en estdbmagos de rumiantes, sin embargo también se han detectado en sistemas de agua

dulce (Ramson et al., 2012). Este Phylum es conocido por su rol en la degradacién de



material lignocelul6sico y contienen una serie de enzimas altamente eficientes en la
degradacion de celulosa, el carbohidrato de origen vegetal mas abundante en el planeta.
Esto los hace ser atractivos por su potencial uso de sus enzimas en la produccién de
biocombustibles (Jewell et al., 2013), uno de los mercados con mayor potencial de
crecimiento para los siguientes 5 afios (Freedonia Group, 2016). Celulasas y Proteasas
de microorganismos de este Phylum han sido aisladas y utilizadas como aditivos en
detergentes, demostrando una optima actividad a los 50°C y pH 7 y 8 (Chen y Wuang,
2008).

En la revision de los datos para Altoandino este Phylum se observa en baja abundancia
(0,022%) comparada con la abundancia total en todos los sitios analizados. Estando
presente en el sedimento del Salar la Piedra Parada Oriente (Pp2S) con un 0,58% de
abundancia relativa, sedimento Laguna del Bayo (BayS) con un 0,9% de la abundancia
relativa, agua del Salar de la Azufrera (AzuW) con un 0,09 % de abundancia relativa y
en el sedimento del Salar de la Laguna Grande (LagS) donde s6lo alcanza el 0,017% de

la abundancia relativa para este sitio.

Sbr1093 (candidate division): Se propone como candidato a division ya que se ha
identificado por clones con secuencias del gen 16S rRNA, mas no se han obtenido
microorganismos aislados en cultivo. Se han identificado en bioreactores y lodos de
sistemas de tratamiento de aguas municipales donde se le habia asignado un rol en la
remocion de fosfato (Bond et al., 1995). También se han identificado en sedimentos
marinos superficiales (Li et al., 2009) y al interior de esponjas marinas (Smith et al.,
2012). Recientemente mediante el analisis de un metagenoma de lodos activados de
origen industrial se ha reconstruido un genoma de este Phylum y se ha demostrado que
este microorganismos posee una nueva ruta de fijacion del carbono, el ciclo de
hidroxipropionato-hidroxibutirato (HPHB), el que se habia descrito anteriormente como
exclusiva para algunos miembros del dominio Archaea. Ademas se encontraron genes
que demuestran que podria ser un mixotrofo aerdbico facultativo con posibles
resistencias a diferentes antibidticos y a metales pesados (Wang et al., 2014). Se

identifican entonces en este Phylum el mercado de Farmacéutica y Biorremediacion.



Este Phylum estd presente en una baja abundancia en Salar de La Piedra Parada
Occidente (PpS2) y Laguna Jilguero (JilS), ambos con una baja abundancia relativa para

cada sitio, con un 0,039% y un 0,034% respectivamente.

Elusimicrobia: Phylum presente sélo en dos sitios: Agua del Salar de la Azufrera
(AzuW) y Sedimento de Laguna La Piedra Occidente (PplS), en ambos en baja
abundancia con 0,021% y 0,029% respectivamente. Los miembros de este Phylum
corresponden a microorganismos anaerobios estrictos. Se han identificado en
estdmagos de insectos (Herlemann et al., 2009). Andlisis de genomas indican que
fermenta la glucosa para generar lactato, acetato, hidrégeno y CO,. Ademas se han

identificado genes involucrados en la fijacion de nitrégeno (Zheng et al., 2016).

Nitrospinae: Secuencias del gen 16S RNA se han encontrado en sistemas marinos con
bajo contenido de oxigeno y su rol ecolégico principal consiste en oxidar nitrito (Spieck
et al., 2014). También se conoce que estos organismos poseen enzimas que tiene un rol
osmoprotector (protegen a los organismos en ambientes salinos) y termoprotectantes
(protegen al organismo de los cambios de temperatura) (Ngugi et al., 2015). Estas

enzimas poseen diferentes aplicaciones en el area farmacéutica (Sydlik et al., 2009).

Este Phylum se encuentra en baja diversidad en todos los sitios estudiados (0,0015%),
destacando en los sitios de: i) Sedimento de Salar Grande (GraS) con un 0,034% de la
abundancia relativa en este sistema. ii) Sedimento del Rio Lama con un 0,010% de su
abundancia relativa. iii) Agua del Salar de la Azufrera con un 0,017% y vi) Agua del

Salar de la Isla con un 0,071% de la abundancia relativa del sitio.

Gemmatimonadetes: Microorganismos de este Phylum son unos de los mas comunes
de encontrar (Janssen, 2006), se han identificado en suelos, lodos activos de desechos
municipales y ambientes marinos. Su rol ecoldgico se relaciona a la acumulacion de
fosfatos y la remocion de fosforo desde el ambiente (Hanada y Sekiguchi, 2014).
Ademas destacan por la produccion de carotenoides rosados y naranjas (Takaichi et al.,
2010).



Este Phylum equivale al 0,1 % de la abundancia de Phylum analizados en todos los
sitios analizados. Se han identificado en: i) Salar la Piedra Parada Oriente (Pp2S) con un
0,75%. ii) Agua y sedimento del Rio Juncalito (Jun) con 0,014% y 0,74% de la
abundancia relativa para cada sitio. iii) Agua y Sedimento de Lagunas Bravas (Bra), con
un 0,14% y un 0,11% de su abundancia relativa. iv) Sedimento de Laguna del Bayo con
un 0,035%. v) Agua y Suelo de Pedernales (Ped) con 0,013% y 0,074% de la
abundancia relativa para cada sitio. vi) Sedimento del Salar de Los Infieles con 1,13%.
vii) Sedimento del Salar Grande con 0, 31%. viii) Sedimento de Laguna Verde con
0,45%. ix) Sedimentos de Laguna del Negro Francisco Fral y Fra2 con 0,29 y 0,15% de
la abundancia relativa para cada sitio. x) Agua del Salar de la Azufrera con un 0,46% de

la abundancia relativa para este sitio.

Tm7 (candidate division): Este Phylum se conoce solamente por las secuencias
extraidas desde DNAs ambiental proveniente desde diferentes ecosistemas, (Hugenholtz
et al., 2001), incluso desde cavidades orales en el cuerpo humano (Soro et al., 2014). Se
conoce que algunos miembros de este Phylum secretan enzimas proteoliticas y
lipoliticas y son fermentadores de glucosa, produciendo lactato (Albertsen et al. 2013;
Kantor et al. 2013; Kindaichi et al., 2016).

Secuencias de este Phylum se han detectado en todas las muestras analizadas de
Altoandino, excepto en el agua de Pedernales (Par) y sedimento de Rio Juncalito. Aun
asi la abundancia relativa de este Phylum en todas las muestras analizadas corresponde
al 0,10%. La mayores abundancias relativas por sitio para este Phylum estan presentes
en: i) Agua de Salar Grande (Gra) con un 0,95%. y ii) Agua del Salar de Gorbea con un

1,5% de la abundancia relativa.

Actinobacteria: Constituyen uno de los Phyla mas grandes entre las bacterias y
representan bacterias Gram-positivas con alto contenido de G + C en su ADN. Este
grupo bacteriano incluye microorganismos que exhiben un amplio espectro de
morfologias, desde formas de hifas cocoide hasta fragmentadas, ademas de poseer
propiedades fisiologicas y metabdlicas muy variables. Los miembros de Actinobacteria

han adoptado diferentes estilos de vida, y pueden ser patdgenos, habitantes comunes del



suelo (Streptomyces), comensales de plantas (Leifsonia) o comensales gastrointestinales
(Bifidobacterium). Se han secuenciado varios genomas de Actinobacterias, que revelan
una amplia heterogeneidad genomica, probablemente como reflejo de su biodiversidad
(Atlas, 1997).

Este Phylum es conocido por que sus miembros producen una serie de metabolitos
secundarios importantes en la industria farmacéutica, como lo son los antibidticos, un
rasgo que ha convertido a las especies de Streptomyces en los principales organismos
productores de antibioticos explotados por la industria farmacéutica (Lechevalier y
Lechevalier, 1967; Bérdi, 1989; Liu et al., 2008).

Ademas, se encuentran diversos estilos de vida diferentes entre Actinobacteria, que
incluye patogenos (por ejemplo, Mycobacterium spp., Nocardia spp., Tropheryma spp.,
Corynebacterium spp., y Propionibacterium spp.), Habitantes del suelo (Streptomyces
spp.), Plantas comensales (Leifsonia spp.), Simbiontes fijadores de nitrdgeno (Frankia)
y habitantes del tracto gastrointestinal (TGI) (Bifidobacterium spp.). Las
Actinobacterias estan ampliamente distribuidas en ecosistemas terrestres y acuaticos
(incluidos los marinos), especialmente en el suelo, donde juegan un papel crucial en el
reciclaje de biomateriales refractarios por descomposicién y formacion de humus
(Goodfellow and Williams, 1983).

Ademas, muchos miembros de Actinobacteria se usan como ingredientes activos en una
variedad de alimentos llamados funcionales debido a sus propiedades beneficiosas para
la salud o probioticas, como la proteccion contra patdgenos mediados por el proceso de
exclusion competitiva, actividad hidrolasa de la sal biliar, modulacion inmune, y la

capacidad de adherirse al moco o al epitelio intestinal (Stanton et al., 2005).

En las muestras analizadas para Altoandino, este Phylum corresponde al tercero mas
abundante, con un 3,19% de la abundancia relativa total. Estd presente en todas las
muestras analizadas y la mayor abundancia esta presente en la muestra de agua de la

Laguna Santa Rosa (Ros) con un 32 % de la abundancia relativa total para este sitio.

AC1 (candidate division): Hasta el momento se sabe muy poco sobre el metabolismo
de este Phylum, s6lo se conoce por las secuencias del gen 16S RNA obtenidas desde

secuencias ambientales. Generalmente se asocian a sistemas termales moderados



(Cuecas et al.,, 2014). Representa un Phylum bacteriano no caracterizado que se
encuentra en entornos reductores, como en sedimento marino anaerdébico (Durbin y
Teske, 2011). La relativamente alta estabilidad y especificidad de AC1 sugiere que
pueden llenar un nicho especializado en biorreactores metanogénicos (Werner et al.,
2012).

En las muestras analizadas para Altoandino la abundancia relativa de este Phylum es
baja (0,0072%). Estando presente s6lo en algunos sitios como: i) Sedimento de la
Laguna del Bayo (Bay) con un 0,035% de la abundancia para este sitio. ii) Sedimento
de Salar de Maricunga con un 0,033%. iii) Agua del Salar de la Azufrera con un
0,054%. Y vi) Sedimento del Salar de la Laguna (Lag) con un 0,082% de la abundancia

relativa para este sitio.

Deferribacteres: Los miembros de este grupo son bacterias anaerobias. Hasta ahora se
conoce solo una familia, Deferribacteraceae. Su rol funcional esta relacionado con el
metabolismo del Hierro 111, por esta razon se conocen como Ferrobacteria. El género
mas conocido corresponde a Federribacter, que corresponden a organismos termofilos
estrictos (Huber y Stetter, 2001).

También son conocidos por su asimilacion de Selenato (SeO4), esto los hace atractivos
para aplicaciones de biorremediacion de aguas y suelos contaminados (Narasingarao y
Héaggblom, 2007). Un dato interesante al relacionarlo con el norte de Chile y sus
problemas de contaminacion. A través de la tecnologia de lecho maévil, combinado con
post-tratamientos quimicos tradicionales, generarian una solucion tecnologica y

econdmicamente viable para la eliminacion de selenio de aguas residuales mineras.

En las secuencias analizadas para todas las muestras de Altoandino este Phylum se
encuentra con una baja abundancia (0,0014%). Estando presente s6lo en tres muestras
de las analizadas: i) Sedimento del Salar de Piedra Parada Occidente con un 0,022% ii)
Sedimento de la Laguna del Negro Francisco Salada con un 0,027% vy iii) Agua del

Salar Las Parinas con un 0,028% de abundancia relativa indicada para cada sitio.



SPAM (candidate division): Este Phylum es poco conocido. Analisis de genomas de
células individuales y 39 metagenoma muestran que SPAM tiene un genoma
relativamente grande (6-8 Mbps), con un alto contenido de GC (66% -71%) y
metabolismo mixotrofico versatil. Con base en estas observaciones se ha propuesto
cambiar el nombre de SPAM a “Solagigasbacteria”. La evidencia actual sugiere que
Solagigasbacteria se distribuye a nivel mundial en 46 ecosistemas terrestres diversos,
incluidos los suelos, la rizésfera, el lodo volcanico, los pozos petroliferos, los acuiferos
47 y el subsuelo profundo, sin informes de ambientes marinos hasta la fecha (Becraft et
al., 2017).

En todas las muestras analizadas apara Altoandino se puede identificar a este Phylum
con una abundancia relativa baja (0,089%). Estando presentes en mayor abundancia en
los sitios: i) Sedimento del Salar de Piedra Parada Oriente con un 0,87%. ii) Sedimento
de Laguna de Jilguero con un 0,96%. iii) Sedimento de Salar de Pedernales con un
1,78% y iv) Sedimento del Salar de Los Infieles con un 1,39% de abundancia relativa

para casa sitio.

KSB1 (candidate division): KSB1 se ha identificado s6lo mediante secuencias y no se
tiene mayor informacion sobre su metabolismo. Junto a otros Phylum como OP10, OP5
y OD1 se han encontrado con mayor abundancia en la zonas de baja concentracion de
sulfuro de hidrogeno, justo debajo de la capa minima de oxigeno (Ley et al., 2006).
También se han encontrado en sedimentos marinos hidrotermales, donde mediante el
analisis de metagenomas se han identificado genes que codifican para enzimas que

participan en la degradacion anaerobia de hidrocarburos (Sampiao et al., 2017).

En las muestras analizadas para Altoandino este Phylum representa sélo un 0,0089% de
la abundancia relativa total y esto se debe a que se distribuye sélo en algunos sitios
como: i) Sedimento del Salar de Piedra Parada Occidente con un 0,07%. ii) Sedimento
de la Laguna del Negro Francisco Salobre con un 0,15% vy iii) Agua del Salar de la
Azufrera, con un 0,66 % de la diversidad relativa de Phylum para cada sitio.

WS3 (candidate division): Este Phylum se conoce actualmente como "Latescibacteria™

y fue descubierto por primera vez en un acuifero contaminado con hidrocarburos y



solventes clorados (Dojka et al., 1998). Desde entonces, se han detectado en una amplio
gama de habitats terrestres y marinos: por ejemplo, suelo, sedimentos marinos,
hidrotermales, lagos anoxicos, ambientes impactados por hidrocarburos y tratamiento de
aguas residuales en biorreactores (Pereira et al., 2014; Darling et al., 2014). La
secuenciacion directa de una célula (Single Cell Sequence) de cuatro miembros de este
Phylum sugieren que corresponden a organismos heterotrofos, con un estilo de vida
estrictamente  fermentativo. Poseen enzimas sacaroliticas y proteoliticas y
transportadores para la degradacion y absorcion de pectina, ulvan, fucano, alginato y

polimeros ricos en hidroxiprolina (Farag et al., 2017).

Para las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta presente en todas las
muestras, excepto en Agua del Salar Ignorado y Sedimento del Salar de Agua Amarga.
Representan el 0,26% de la abundancia de Phylum en el total de muestras. Y la mayor
abundancia esta presente en i) Sedimento del Salar de Piedra Parada Occidente con un
3,45% vy i) Agua del Salar de la Azufrera con un 2,4% de la abundancia relativa de cada
sitio.

Planctomycetes: La mayoria de los miembros del Phylum comparten muchos rasgos
inusuales que son Unicos para las bacterias, ya que se dividen independientemente del
gen FtsZ a través de gemacion asimétrica y poseen un ciclo de vida complejo. Ademas
de sus complejas caracteristicas celulares, son ambientalmente importantes y juegan un
papel importante en los flujos de materia a nivel mundial. Tales caracteristicas se han
empleado con éxito en aplicaciones biotecnoldgicas tales como la oxidacion anaerébica
del amonio en plantas de tratamiento de aguas residuales o la utilizacion de enzimas
para procesos biotecnoldgicos. Los genomas planctomicetales con un tamafio promedio
de 6,9 MB, los que los hace objetivos tentadores para el descubrimiento de nuevos
farmacos (Jeske et al., 2013; Jeske et al., 2016).

Este Phylum esta presente en todas las muestras analizadas de Altoandino, abarcando
una diversidad relativa total del 0,65%. La mayor abundancia por sitio esta presente en
Sedimento de Salar de Piedra Occidente con un 4,87% y Sedimento de Laguna Verde

con 4,79% de la abundancia relativa para cada sitio.



Armatimonadetes: Constituye un Phylum bacteriano moderadamente abundante y
filogenéticamente diverso. Antes de la descripcion oficial del Phylum por Tamaki et al.
2011, los filotipos de Armatimonadetes se clasificaron como la division candidata
OP10, identificada por primera vez por Hugenholtz et al. 1998 en un estudio molecular
realizado en Obsidian Pool, Parque Nacional de Yellowstone, por lo que se creia
exclusiva de ambientes termales. Actualmente hay mas de 500 secuencias de genes 16S
RNA en la base de datos publica, agrupadas en hasta 12 agrupaciones de nivel de Clase
dentro de este Phylum, pero solo se han descrito hasta ahora cuatro representantes
cultivados. Su metabolismo se relaciona a la fermentacion de azlcares no derivados de
la celulosa (Lee et al., 2011).

En las muestras analizadas para Altoandino este Phylum representa una baja abundancia
relativa con un 0,007%, esto debido a que sélo esta presente en 7 sitios. La muestra con
mayor abundancia corresponde a Agua del Salar Ignorado con un 0,26% de la

abundancia relativa de este sitio.

Tm6 (candidate division): Este es un linaje bacteriano reconocido solo a través de
estudios independiente del cultivo, generalmente estdn en baja abundancia en una
amplia gama de habitats. Este Phylum estd muy extendidos en el medio ambiente. Las
secuencias de TM6 se describieron por primera vez en turberas (Rheims et al., 1996) y
posteriormente se encontraron en diversos habitats tales como tapetes microbianos
hipersalinos (Sgrensen et al., 2005), fuentes de azufre (Youssef et al., 2012), sedimentos
ricos en arsénico (Escudero et al., 2013) y también en biofilms (Feazel et al., 2009),
sumideros (McLean et al., 2013) y sistemas de suministro de agua potable (Henne et al.,
2012).

Dos estudios genomicos recientes de bacterias TM6 revelaron que tienen genomas
pequefios y un repertorio genético limitado, consistente con la dependencia de
huéspedes eucaridticos para sus necesidades metabdlicas. Estos carecen de rutas
biosintéticas completas para varios componentes basicos celulares esenciales, incluidos
aminoéacidos, lipidos y nucleétidos. Ademas de tener una envoltura celular degenerada,
translocaciones de ATP / ADP para parasitar reservorios de ATP del hospedador y

motivos de proteinas para facilitar las interacciones de hospedadores eucariotas indican



que el parasitismo esta muy extendido en este Phylum. Es por esta razon que se ha
propuesto el nombre Dependentiae (phyl. Nov.) (Yeoh et al., 2016).

En las muestras analizadas para Altoandino este Phylum representa solo el 0,018% de la
abundancia total, lo que se relaciona también con la abundancia relativa por sitio.
Destacando la mayor abundancia en las muestras de agua del Salar Ignorado con un

0,31% y en Sedimento del Salar de los Infieles con un 0,26%.

OP3 (candidate division): A excepcion de las secuencias del gen 16S RNA
ambientales, no hay mayor informacién disponible para los miembros de esta division.
Su miembros parecen prosperar en ambientes anoxicos, como en sedimentos marinos,
aguas profundas hipersalinas, lagos de agua dulce, acuiferos, suelos de arrozales
inundados y biorreactores metanogénicos La secuenciacion de genes ambientales de
OP3 muestra como resultado una enzima NADH deshidrogenasa I, lo que puede sugerir
un modo de respiracion anaerébica (Glockner et al., 2010).

En las muestras analizadas apara Altoandino este Phylum representa el 0,085% de la
abundancia relativa total. La mayor abundancia relativa por sitio esta presente en la
muestra de agua del Salar de la Azufrera con un 0,85% Yy sedimento del Salar Grande
con 1,94%.

Deinococcus_thermus: Corresponde al Phylum maés ubicuo en fuentes termales. Sus
miembros tienen una "convergencia termdfila”, del resultado de una composicion de G

+ C inusualmente alta en los ARNTr de las bacterias termdéfilas (Weisburg et al., 1989).

Este Phylum es bien conocido por su extrema resistencia a UV, desecacién y radiacion
ionizante (Minton 1994; Battista, 1997). Se han encontrado en carne enlatada, suelo,
heces de animales, polvo y instrumentos medicos irradiados (Master et al., 1991;
Murray 1992; Nold y Ward, 1995). Algunos son resistentes al peroxido de hidrogeno y
otros agentes que dafian el ADN debido a una alta eficiencia en su sistema de reparacién
del ADN (Minton 1994; Battista, 1997). Debido a sus caracteristicas de resistencia a la

radiacion, han sido de gran interés con respecto a la biorremediacion de sitios



contaminados con radiacién y productos quimicos toxicos (Battista, 1997; Brim et al.,
2000).

También hay mucho interés en este grupo debido a la produccién de una serie de
enzimas termoestables de gran parte de la biotecnologia importancia, por ejemplo, Taq

polimerasa (Karlin y Mrazek 2001).

Para las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta presente en todos los sitios
analizados y representa el 0, 28 % de la abundancia relativa total. La mayor abundancia
de este Phylum esta en Sedimento de Salar de Piedra Parada Oriente con un 1,9% de la
abundancia relativa para este sitio.

Tenericutes: Los Tenericutes son una clase Unica de bacterias que carecen de pared
celular y son tipicamente parasitos o comensales de huéspedes eucaridticos. Las
prospecciones del gen 16S RNA en DNA ambiental han identificado una serie de clados
en diversos entornos, lo que introduce la posibilidad de que Tenericutes puedan
representar microorganismos de vida libre no asociados con el huésped. La
secuenciacion metagendémica de sedimentos con metano en aguas profundas resulto en
el ensamblaje de dos genomas de un clado afiliado a Tenericutes actualmente conocido
como ‘NB1-n' (taxonomia SILVA) o 'RF3' (taxonomia Greengenes). La reconstruccion
metabdlica revelo que carecen de un ciclo de &cido tricarboxilico y en su lugar utilizan
la fermentacidn anaerdbica de azlcares simples para la fosforilacion a nivel de sustrato.
(Skennerton et al., 2016).

En las muestras analizadas para Altoandino este Phylum representa el 5to mas
abundante con un 2,33% de la abundancia relativa total. Las muestras que tienen la
mayor abundancia relativa por sitio de este grupo corresponden a Sedimento del Salar
de Maricunga con un 16,6% y Agua de Laguna Verde con un 8,24%.

Nitrospirae: EI Phylum Nitrospirae se basa principalmente en motivos filogenéticos.
En la actualidad, consiste en una sola clase, orden y familia de Bacteria y environtaxa
que se ramifican profundamente en los principales arboles de referencia. Son Gram-

negativas, curvas, vibrioides o células en forma de espiral. Metabolicamente son



diversos, la mayoria de los géneros son quimiolitotrofos aerdbicos, incluidos
nitrificadores, reductores disimilatorios de sulfato y formas magnetotacticas. Posee
ademas un género (Thermodesulfovibrio) que es termdfilo y obligadamente acidofilo y

anaerobico (Garrity et al., 2001).

Este Phylum representa el 0,16% de la abundancia relativa encontrada en las muestras
de Altoandino y el sitio que contiene la mayor abundancia relativa para este grupo
corresponde a Agua del Salar Ignorado con un 5,51%.

NC10 (candidate division): EI Phylum NC10 fue propuesto por primera vez en base a
las secuencias de genes 16S rRNA ambientales de cuevas inundadas. En 2006, se
descubrié que las bacterias NC10 estaban conectadas con un nuevo bioproceso: la
oxidacion anaerdbica de metano (AOM) acoplado a la desnitrificacion. Posteriormente,
demostraron que las bacterias NC10 median el proceso de AOM acoplado a la
reduccion de nitrito y estas bacterias funcionarian como metanotrofos desnitrificantes
(He et al., 2016).

Este Phylum representa el 0,006 % de la abundancia relativa en los Phylum encontrados
en las muestras analizadas para Altoandino. El sitio que presenta la mayor abundancia

de este grupo corresponde a Agua del Salar La Azufrera con un 0,05%.

MSBL6 (candidate division): Este grupo se denomina grupo del Mediterraneo
Seafloor Brine Lake 6 (MSBL6), ya que se encontrd inicialmente en estudios de
secuenciacion del gen 16S rRNA en cuencas de salmuera del Mediterrdneo (Daffonchio
et al., 2006). Desde entonces, secuencias de MSBL6 se ha encontrado en ambientes
contaminados por hidrocarburos, incluyendo filtraciones frias, sedimentos cerca de las
zonas de transicion sulfato-metano, y en un lago salobre influenciado por metano
(Rinke et al., 2013).

La abundancia de este Phylum en las muestras analizadas en Altoandino es de 0,0035%
de la abundancia total. La muestra que tiene mayor abundancia relativa de este grupo

corresponde al Agua del Salar la Azufrera con un 0,13%.



Firmicutes: Generalmente se encuentran habitando ambientes en condiciones ricas en
nutrientes. Cuando las condiciones ambientales no son favorables tienen la capacidad de
formar esporas. La formacion de endosporas resistentes es una propiedad especifica de
los miembros de Firmicutes (bacterias Gram-positivas con bajo contenido de G + C). Se
encuentra en representantes de cuatro clases diferentes de Firmicutes: Bacilli,
Clostridia, Erysipelotrichia y Negativicutes, que codifican conjuntos similares de
proteinas de esporulacion central. Cada una de estas clases también incluye organismos
que no forman esporas. La habilidad para formar esporas les da un gran interés, ya sea
como organismos modelo de estudio para las enfermedades que causan, o debido a su
posible uso en biotecnologia, biorremediacion y control de insectos (Galperin, 2013).

La fisiologia y metabolismo que presentan los miembros de este Phylum los hace ser
uno de los grupos mas utilizados para prospecciones biotecnologicas. Esto debido a que
Firmicutes incluye tanto autotrofos como heterétrofos, los quimiolitoautotrofos
incluyen una variedad de bacterias oxidantes de hidrégeno o formiatos que crecen al
reducir el azufre, el sulfato o el nitrato (Chivian et al., 2008). Otras cepas crecen
oxidando minerales, incluido hierro ferroso (Li et al., 2006). Varios formadores de
esporas son capaces de utilizar monoxido de carbono. Como su nombre indica,
Carboxydothermus hydrogenoformans produce hidrégeno molecular (Wu et al., 2005),
mientras que Clostridium ljungdahlii puede usar mezclas de CO / H, y CO;, / H;
(Kopke et al., 2010). La familia Heliobacteriaceae incluye miembros fototréficos que
usan la fotosintesis anoxigénica como fuente de energia; tambien pueden fijar nitrégeno
(Asao y Madigan, 2010; Tang et al., 2010). Bacillus metanolicus es un formador de
esporas que puede utilizar metanol como su Unica fuente de carbono y energia
(Heggeset et al., 2012).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa el tercero mas
abundante con 9,2 % de la abundancia total. Los sitios que rednen el mayor nimero de
este grupo corresponden a Agua del Salar La Piedra Occidente con un 60,32% y
Sedimento del Salar de Maricunga con un 42,14% de la abundancia total para estos
sitios.

Chloroflexi: Este Phylum es uno de los que contienen organismos con caracteristicas
metabdlicas muy diversas. Incluye seis clases, Chloroflexi, Anaerolineae, Caldilineae,



Ktedonobacteria, Dehalococcoidetdia y Thermomicrobia. La morfologia filamentosa es
la caracteristica tipica de la mayoria. De estas seis clases, solo la clase Chloroflexi
consiste en bacterias fototroficas. Este grupo fototrofico, Ilamado bacterias fototrofas
anoxicas filamentosas, se distribuydé en tres familias (Chloroflexaceae,
Oscillochloridaceae y Roseiflexaceae) en la clase y comparte las siguientes
caracteristicas en comun: la morfologia filamentosa multicelular, la motilidad de

deslizamiento y la actividad fotosintética anoxigénica (Hanada, 2014).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esté en baja abundancia, con un
0,41 % de la abundancia total. Los sitios que rednen el mayor numero de este grupo
corresponden a Agua del Salar Ignorado con un 5,14% y Sedimento de la Laguna del

Negro Francisco Salobre con un 2,08%.

Bacteroidetes: Los Bacteroidetes varian en abundancia relativa, pero generalmente
constituyen la mitad o mas del microbioma intestinal de los seres humanos (Qin et al.,
2010). Los miembros de los Bacteroidetes viven principalmente en el intestino distal,
donde participan en el suministro de energia del huesped al obtenerla desde la dieta a
través de la fermentacion de polisacaridos indigeribles. Esta actividad produce acidos
grasos de cadena corta (AGCC) que pueden suministrar hasta 10% de calorias diarias
cuando la dieta es rica en fibra (Cummings, 1981; Johnson et al., 2017). Este Phylum
se asocia a la fermentacion de diferentes compuestos, como azucares simples, acidos
orgédnicos y compuestos nitrogenados. La fermentacion genera como productos
metabolicos principalmente H, y CO,, compuestos que son utilizados por las
comunidades de microorganismos metanogenos. Esta relacion se ha demostrado en

experimentos con rumen de ganado (Mangel, 1980; Lin et al., 2013).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa el segundo con mayor
abundancia, con un 22,03% de la abundancia total. Estan presentes en todas las
muestras y los sitios que reunen el mayor numero de este grupo corresponde a Agua de
Laguna Verde con un 49,39%.

Synergistetes: Este Phylum actualmente agrupa bacterias Gram negativas, anaerobicas

con diversas morfologias y metabolismos. Las células son principalmente varillas con



diversas formas y se caracterizan por su capacidad de utilizar aminoacidos como fuente
de energia. La baja capacidad de cultivo explica la falta global de conocimiento sobre la
mayoria de los miembros de este Phylum, y los datos actualmente disponibles provienen
principalmente de estudios independientes del cultivo. Es un Phylum ampliamente
distribuido, pero generalmente representan una poblacion menor dentro de los
ecosistemas habitados. Se podrian delinear cuatro tipos de habitats dependiendo del
origen aislado o clonado, incluyendo lodo y aguas residuales de digestores anaerobicos,
manantiales naturales, agua de mar natural y esteras de azufre, agua relacionada con
instalaciones de produccién de petréleo y produccién de biogas con alto contenido en
hidrégeno (Rivieri et al., 2009; Marchandin et al., 2010; Jumas-Bilak y Marchandin,
2014).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta en baja abundancia, estando
presentes solo en tres muestras del total, representado un 0,0017 % de la abundancia
total. El sitio que retne el mayor numero de este grupo corresponde a Sedimento de
Laguna Santa Rosa con un 0,04% de la abundancia relativa para este sitio.

Cianobacteria: Los miembros de este Phylum son los principales contribuyentes a los
ciclos biogeoquimicos globales. Las cianobacterias emergieron hace unos 3.000
millones de afios, dando paso a la transicion de la Tierra de condiciones anoxigenicas a
oxigénicas a través de la fotosintesis (Schirrmeister et al., 2011). A lo largo de su
evolucion, las cianobacterias se convirtieron en uno de los organismos procariotas mas
diversos y ampliamente distribuidos, ocupando muchos nichos dentro de habitats
terrestres, planctonicos y bentonicos. Su larga historia evoluciond en una amplia
heterogeneidad que comprende unicelulares y multicelulares, fotosintéticas y no
fotosintéticas (es decir, Melainabacteria) (Schirrmeister et al., 2011; Di Rienzi et al.,
2013; Soo et al., 2014), vida libre, organismos simbi6ticos, toxicos y depredadores (Soo
et al., 2015), con tamafios de genomas que van de 1 a 10 Mb (Shih et al., 2013).

Se reconoce el fuerte potencial biotecnoldgico de este Phylum, al ser una excelente
plataforma productora de vitaminas y proteinas y, como tales, se encuentran en las
tiendas naturistas de América del Norte y otros lugares. También tienen un gran
potencial como fuente de sustancias quimicas finas, como biofertilizantes y como fuente

de combustible renovable (lipidos) (Lem y Glick, 1985). En los ultimos 30 afios este



Phylum ha ganado mucha atencion como una rica fuente de compuestos bioactivos y
son considerados como uno de los grupos mas prometedores para su produccién masiva
(Bhadury et al., 2004; Dahms et al. 2006). Estos metabolitos incluyen compuestos
antibacterianos (Jaki et al., 2000), antimicoticos (Kajiyama et al. 1998), antivirales
(Patterson et al., 1994), anticancerigenos (Gerwick et al. 1994), antiplasmodiales
(Papendorf et al., 1998), Alguicidas (Papke et al., 1997) y agentes inmunosupresores
(Koehn et al., 1992).

Las cianobacterias tienen muchos mas biotecnoldgicos aplicaciones que esperan
posibles usos en maricultura, alimentos, combustible, fertilizantes, colorantes y
produccién de varios metabolitos secundarios incluyendo toxinas, vitaminas, enzimas y

productos farmacéuticos (Abed et al., 2008).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta en baja abundancia, con un
0,26 % de la abundancia total. Los sitios que rednen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua del Salar Las Parinas con un 12,69% y Sedimento Salar La

Azufrera con un 2,96%.

BRC1 (candidate division): Se conoce muy poco sobre este Phylum, contando
solamente con secuencias del gen 16S RNA. Se detectaron por primera vez en lodos
anoxicos de plantaciones de arroz provenientes de Italia (Derakshani et al., 2000). Sus
secuencias se asocian a lodos andxicos, mas su participacion ecoldgica o metabolica no

se ha demostrado aun.

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esté en baja abundancia, con un
0,06 % de la abundancia total. Los sitios que rednen el mayor numero de este grupo
corresponden a Sedimento del Salar Grande con un 52,27 % y Agua del Salar de las
Azufreras con un 0,38%.

Acidobacterias: Las Acidobacterias fueron reconocidas como Phylum recientemente,
abundan en una variedad de ecosistemas, especialmente los suelos. Enfoques basados en
el gen 16S RNA asi como los analisis metagenomicos han revelado que Acidobacteria

representa un Phylum muy diverso y residente en una amplia gama de habitats en todo



el mundo (Kuske et al., 2002; Gremion et al. al., 2003; Fierer et al., 2005; DeAngelis et
al., 2009; Zhang et al., 2014).

Los primeros genomas secuenciados muestran cinco aspectos de la fisiologia recibieron
atencion particular: (i) uso de carbono, (ii) asimilacion de nitrogeno, (iii) metabolismo
de hierro, (iv) antimicrobianos, y (v) abundancia de transportadores (Ward et al., 2009).
La data gendmica actual muestra la capacidad ecoldgica relevante para algunas
Acidobacterias, incluidas la capacidad de: utilizar nitrito como fuente de N, responder a
los macro y micronutrientes del suelo y la acidez del suelo, expresar mdaltiples
transportadores activos, degradar la goma Gellan y producir exopolisacaridos (EPS)
(Kielak et al., 2016). Estas caracteristicas definen a los miembros de este grupo como
potenciales productores de biocompuestos con aplicacion biotecnolégica.

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa un 1,06 % de la
abundancia relativa total. Sin embargo hay muestras que reinen una mayor abundancia
relativa, como Agua del Salar de Gorbea con un 14,04% y Sedimento del Salar

Ignorado con un 22,38%.

Ignavibacteriae: Este Phylum contiene bacterias quimioorganotréficas, termofilas
facultativas y anaerdbicas facultativas a la vez. Se han aislado en sistemas acuéaticos
termales (42 a 46 ° C) y en pozos termales en exploraciones de petréleo a 2.775 m de
profundidad. Presentan respiracion aerdbica, son fermentadores y reducen diversos
aceptores de electrones como nitrito, Fe (I11), As (V) (Lino et al., 2010; Podosokorskaya
et al., 2012). Aunque aun no se ha publicado el uso de un metabolito de este grupo de
microorganismos en aplicaciones industriales o biotecnoldgicas, presentan un potencial
a desarrollar, ya que el uso de termoenzimas en etapas de fermentacién ya se ha
demostrado en otros organismos termofilos (Currie et al., 2014; Peng., 2015; Yu et al.,
2016), asi como la utilizacion de bacterias termdfilas en biorremediacion de As en agua
(Umrania, 2006).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta en baja abundancia, con un
0,44 % de la abundancia total. Los sitios que rednen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua del Salar de la Azufrera con un 4,25% y Sedimento de la Laguna

del Negro Francisco Salobre con un 3,96%.



Op11 (candidate division): Los miembros OP11 estdn ampliamente distribuidos en los
ecosistemas terrestres y marinos, sin embargo, actualmente hay poca informacion
disponible sobre su capacidad metabolica y su funcion ecoldgica en dichos habitats.
Analisis de pirosecuenciacion y analisis genémicos de una sola célula (Single Cell
Sequence) muestran un genoma parcial de ~270 kb. EI 46% de sus genes no tiene
prediccion de funcion. Su estilo de vida corresponderia a heterotréfico, con genes que
codifican las enzimas endoglucanasa, amilopullulanasa y lacasa, lo que sugiere una
capacidad para la utilizacion de celulosa, almidon vy, potencialmente, lignina,
respectivamente. Se identificaron los genes que codifican varias enzimas de glucdlisis y
la utilizacion de formiato. EI genoma parcial también proporciona evidencia de
resistencia a los antibidticos (B-lactamasa, aminoglucosido fosfotransferasa), asi como
produccion de antibioticos (bacteriocina) y peptidasas bactericidas extracelulares
(Youssef et al., 2011).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esté en baja abundancia, con un
0,011 % de la abundancia total. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua del Salar de la Azufrera con un 0,25% y Sedimento de la Laguna

del Negro Francisco Salobre con un 0,12%.

WS6 (candidate division): Se conoce muy poco sobre el metabolismo de los miembros
de este Phylum. Solo se conoce por secuencias del gen 16S RNA, las que se han
encontrado en mayor abundancia en acuiferos anaerdbicos contaminados con
hidrocarburos. Los resultados de metagenoma indican que estan ampliamente
distribuidos y en algunos entornos son lo suficientemente abundantes como para ser

probablemente importantes en los procesos biogeoquimicos (Dojka et al., 2000).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum estd en baja abundancia,
encontrandose sélo en dos muestreas, las que representan con un 0,0009 % de la
abundancia total. Estas muestras corresponden a Sedimento de la Laguna del Negro
Francisco Salobre con un 0,015% y Agua del Salar de las Azufreras con un 0,016%.



Gn06 (candidate division): Se conoce muy poco sobre el metabolismo de los
miembros de este Phylum. So6lo se conoce por secuencias del gen 16S RNA. Sus
secuencias se han identificado en fuentes de sedimentos de Zodletone Spring, un
manantial rico en sulfuros y azufre en el suroeste de Oklahoma, Junto a los candidatos a
Phylum BRC1, GN12, TM6, TM7, LD1, WS2, and GNO6 se consideran biosfera rara,
en muy poca abundancia y no cultivables (Youssef et al., 2012).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta en baja abundancia, con un
0,021 % de la abundancia total. Este grupo sélo esta presente en 5 muestras y los sitios
que reunen el mayor nimero de este grupo corresponden a Agua del Salar de las
Azufreras con un 0,067% y Sedimento de la Laguna del Negro Francisco Salada con un
0,013%.

Aquificae: El Phylum Aquificae estd compuesto por bacterias termofilas e
hipertermofilas, que habitan en ambientes hidrotermales marinos y terrestres. La
mayoria de las especies de Aquificae son chemolito-autétrofos; sin embargo, algunos
también crecen heterotréficamente. EI Phylum contiene actualmente una sola clase y
una sola orden con tres familias. De estas familias, Aquificaceae e
Hydrogenothermaceae son bacterias aerobicas o microaerofilas que obtienen energia
por oxidacion de hidrégeno o compuestos reducidos de azufre por oxigeno molecular.
Por el contrario, la familia de las Desulfurobacteriaceae esta compuesta de anaerobios
estrictos y obtienen energia mediante la reduccion de sulfato, nitrato, azufre elemental u

otros compuestos mediante hidrégeno molecular (Gupta et al., 2014).

Los miembros de este Phylum, debido a su capacidad para crecer a una temperatura >
80 ° C por oxidacion de hidrégeno, también proporcionan un recurso importante para

muchas aplicaciones biotecnoldgicas.

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esté en baja abundancia, con un
0,008 % de la abundancia total. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua Lagunas Bravas con un 0,079% y Agua de Salar de Piedra Parada
Occidente con un 0,05%.



Fusobacteria: Los miembros del Phylum Fusobacteria y sus dos familias,
Fusobacteriaceae y Leptotrichiaceae, se distinguen en la actualidad principalmente
sobre la base de su ramificacion en los arboles del gen 16S rRNA vy el andlisis de las
secuencias espaciadoras transcritas internas en el rDNA 16S-23S. Sin embargo, no se
conocen caracteristicas bioguimicas o moleculares que sean compartidas de manera
Unica por la mayoria de los miembros de estos grupos de bacterias. Analisis de 45
genomas secuenciados de Fusobacteria mostraron que presentan proteinas implicadas
en una amplia gama de funciones que son especificas para este Phylum (Gupta y Sethi,
2014). Corresponden a microorganismos Anaerobios y presentan genes asociados al
metabolismo y transporte de hidratos de carbono, algunos son comensales de la cavidad
oral en humanos y en intestinos de insectos y animales rumiantes. Donde se ha predicho
que estaria relacionado con una alta produccion de vitamina B12, vitamina esencial para
el correcto funcionamiento del sistema nervioso humano y que sélo puede ser

sinterizado por microorganismos (Rouland et al., 2018).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta en baja abundancia, con un
0,016 % de la abundancia total. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua del Salar de Las Parinas con un 0,76% y Agua del Salar de Las
Azufreras 0,19%.

Spirochaetes: Este Phylum de bacterias corresponde a organismos Gram-negativos que
tienen celulas alargadas y enrolladas helicoidalmente. Poseen una membrana externa y
destacan por la presencia de flagelos especializados denominados filamentos axiales que
producen un movimiento giratorio que permite a la bacteria desplazarse hacia delante.
Son organismos quimioheterotrofos, la mayoria anaerobios que viven libremente, pero

hay numerosas excepciones de parasitos (Ryan y Ray, 2004; Gupta et al., 2013).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta presente con un 1,09 % de la
abundancia total. Los sitios que rednen el mayor nimero de este grupo corresponden a
Sedimento de Laguna Santa Rosa con un 15,94% y Sedimento de la Laguna del Negro

Francisco Salada con un 10,52%.



Nkb19 (candidate division): Phylum recientemente propuesto como “Hydrogenetes”.
Los analisis genéticos de las secuencias extraidas del medio ambiente sugieren que estos
organismos juegan un rol importante en la degradacion del glicerol y lipidos en la
biomasa del detritus (Nobu et al., 2015).

Los Hidrogenedentes a menudo se asocian con ambientes metanogeénicos (Riviere et al.,
2009; Narihiro et al., 2014), pero su funcion ecoldgica ha permanecido enigmatica.
Anélisis de pangenoma Yy transcriptoma de Hydrogenedentes revelan la expresion de
lipasas extracelulares, sistemas de secrecion tipo Il y el sistema Sec para la hidrolisis
extracelular de triacilgliceroles a glicerol y &cidos grasos de cadena larga. Este
organismo también expresa genes para oxidar glicerol a acetato y CO,. Ademaés de ser
productores de H,. A pesar de que comlUnmente existe una baja abundancia poblacional
de Hidrogenedentes en el ambiente, el nivel de expresion es alta, o que sugiere que la
lipolisis de Hidrogenedentes y la degradacion de glicerol es un componente importante

del flujo del carbono ambiental (Nobu et al., 2015).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esté en baja abundancia, con un
0,02 % de la abundancia total. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Sedimento del Salar Grande con un 0,48% y Sedimento del Salar

Pedernales con un 0,18%.

GNO4 (candidate division): Poca informacion se tiene aun de este Phylum, se
consideran como Biosfera Rara. Secuencias del gen 16S RNA se han encontrado en
sedientos de las cuevas de Mizoram, noreste de India (DeMandal et al., 2017). Ademas
de lodos activados para tratar las aguas residuales y lograr la saponificacion de éxido de
propileno (PO).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta en baja abundancia, con un
0,066 % de la abundancia total. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua del Salar Ignorado con un 5,14% y Sedimento de la Laguna del

Negro Francisco Salobre con un 0,23%.



GNO2 (candidate division): La division GNO2 se describié por primera vez en un
estudio de tapetes microbianos en sistemas hipersalinos de Guerrero Negro, México
(Ley et al., 2006). No se han cultivado bacterias de esta division, y se han encontrado
secuencias en cavidades orales de humanos y de animales. Recientemente, los genomas
de células individuales para 201 taxones fueron descritos (Rinke et al. 2013). Los
autores propusieron el nombre 'Gracilibacteria’ para GN0O2 y su rol metabdlico se
relacionaria con el metabolismo de los hidratos de carbono (Camanocha y Dewhirst,
2014).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum presenta un 0,33 % de la
abundancia total. Los sitios que reinen el mayor numero de este grupo corresponden a
Agua del Salar Grande 4,5 %, Agua de Laguna Verde con un 1,81%, y Sedimento del
Rio Juncalito con un 1,1%.

Lentisphaerae: Este Phylum fue planteado por Cho et al. (2004) utilizando el analisis
filogenético basado en el gen 16S rRNA de secuencias de tres organismos cultivados y
secuencias de clones ambientales recuperados de habitats marinos y de agua dulce,

digestores anaerobios y heces (Choi et al., 2013).

Miembros de este Phylum son conocidos por la produccion de Exopolimeros
transparentes (TEP) en sistemas acuaticos marinos. Lo que presenta una gran
oportunidad desde el punto de vista del potencial biotecnoldgico que presenta, ya que
los expolimeros son ampliamente Utiles en la industria de alimentos, empleandose como
estabilizantes, texturizantes y gelificantes, utilizandose para gelatinas, postres de leches,

salsas y almibar (Sutherland, 2001).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum presenta un 0,43 % de la
abundancia total. Los sitios que rednen el mayor nimero de este grupo corresponden a

Agua del Salar La Azufrera 0,57 % y Sedimento del Salar de La Laguna con un 0,14%,

Dictyoglomi: Este Phylum consiste en un solo género, Dictyoglomus. Todos los

aislamientos son Gram negativas y termofilas anaerobicas. La mayoria son



fermentativos usando una variedad de carbohidratos simples, pero algunos aislados
pueden crecer en celulosa cristalina y quimiolitotrofia usando monéxido de carbono

principal fuente de energia para un cultivo puro.

Ha habido relativamente pocas aplicaciones para las enzimas Dictyoglomus. Aungue
muchas de sus propiedades cinéticas son excepcionales, han tenido que clonarse y
expresarse en cepas de fermentacién convencionales como huéspedes, debido al bajo
contenido de G:C ha requerido una manipulacion genética significativa para su
expresion. Algunas de las aplicaciones principales son en blanqueo de pulpa de papel.
Las principales aplicaciones han implicado glucosil hidrolasas, pero recientemente se
han informado nuevos usos en productos de valor agregado que implican

transformaciones de precursores de farmacos (Bergquist y Morgan, 2014).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta presente sélo en 2 muestras,
representando un 0,0003% de la abundancia total. Estas muestras corresponden a:
Sedimento de la Laguna del Bayo 0,008 %, y Sedimento del Salar de La Laguna con un
0,0023%.

Proteobacteria: Este Phylum generalmente corresponde a uno de los méas abundantes
en la comunidades microbianas (Spain et al., 2009) tiene su origen taxonémico como el
'‘Bacterias purpuras', definidas como cuatro grupos bacterianos (alfa, beta, gamma y
delta), que fueron clasificados por la secuencia del gen rRNA (Woese, 1987; Garrity et
al. 2005). Constituyéndose con los conocidos grupos de Bacterias Gram-negativas,
Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, Deltaproteobacteria
y Epsilonproteobacteria (Williams y Kelly, 2013). Este Phylum es uno de las mas
grandes del dominio bacteria. Incluyen una amplia variedad de patdgenos, como
Escherichia, Salmonella, Vibrio, Helicobacter, Yersinia y Legionellales (Madigan y
Martinko, 2005). Algunos miembros son bacterias responsables de la fijacion de
nitrégeno (Chen et al., 2003).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum presenta el Phylum con mayor
abundancia relativa, un 56,14 % de la abundancia total. Los sitios que reunen el mayor
numero de este grupo corresponden a Agua del Rio Juncalito con un 98,67%. Agua del

Salar Pedernales 96,73 % y Sedimentos del Salar Las Azufreras con un 89,34%.



ZB3 (candidate division): Este Phylum esta formado por secuencias del gen 16S RNA
provenientes desde sedimentos de Zodletone Spring y la interfaz 6xica-andxica del lago
hipersalino Mono Lake. No se ha determinado su rol funcional, pero se asocia a la

mineralizacion de bencenos en ambientes ricos en sulfatos (Elshahed et al., 2003).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum esta presente solo en 5 muestras
y representa solo un 0,003 % de la abundancia total. Los sitios que reinen el mayor
namero de este grupo corresponden a Suelo de la Laguna EI Bayo con un 0,38 % y
Agua del Salar Las Azufreras con un 0,1%.

Tg3 (candidate division): Denominado de esta forma por que las secuencias del gen
16S RNA que lo representan provienen de intestinos de termitas (Termite Group 3). Se
pueden dividir en dos subphyla. El subfilo 1 se encontr6 abundantemente en los clones
analizados de las termitas Microcerotermes, ademas de varios clones de otros
ambientes, como el suelo de arroz y el sedimento de marismas (Hongoh et al., 2005).
Subphylum 2 contiene algunos filotipos que se encontraron raramente en
Microcerotermes spp. y la termita Macrotermes gilvus (Hongoh et al., 2006) y que se
relacionan con unos pocos clones obtenidos desde muestras de ecosistemas marinos. No
se ha obtenido ningun aislado de estos grupos. De hecho, aunque el nimero de clusteres
de nivel de Phylum ha ido aumentando a medida que se acumulan los datos de la
secuencia 16S, la mayoria de ellos nunca se han investigado, ni siquiera por su

localizacion y diversidad (Hongoh et al., 2006).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa al 0,023 % de la
abundancia total de Phylum. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua del Salar Las Azufreras con un 0,59% y Sedimento del Salar de la

Laguna con un 0,097 %.

Op8 (candidate division): ElI Phylum OP8 se identificoé por primera vez en los

sedimentos del Fondo de Obsidiana en el Parque Nacional Yellowstone (Hugenholtz et



al., 1998). Desde entonces, se ha identificado en una amplia gama de habitats terrestres
y marinos (Chouari et al., 2005). Un estudio reciente ha descrito dos ensamblajes de
genoma para este Phylum con 38 genomas parciales de células individuales obtenidos
desde sedimentos profundos de un lago salobre (Lago Sakinaw, Columbia Britanica,
Canada), y se propuesto el nombre de “Aminicenantes” para resaltar la alta proporcién
de genes que codifican para enzimas aminoliticas. Las diversas condiciones ambientales
que afectan su abundancia y distribucion global en diversos habitats sugieren que,
colectivamente, los miembros de los Aminicenantes exhiben un alto nivel de
diversidades metabolicas y adaptativas y por lo tanto son capaces de sobrevivir y crecer
en una amplia gama de ambientes extremos (Farag et al., 2014).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa al 0,046 % de la
abundancia total de Phylum. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua del Salar Las Azufreras con un 0,93% y Sedimento del La Laguna

del Negro Francisco Salobre con un 0,54% de la abundancia total para cada sitio.

Thermotogae: Este Phylum estd compuesto por bacterias anaerobias, termofilas y
mesdfilas que estdn rodeadas por una envoltura externa similar a una envoltura conocida
como "toga". Este Phylum actualmente contiene 10 géneros que albergan 41 especies
validadas que son todas parte de una familia Unica, Thermotogaceae, dentro del orden
Thermotogales. Algunos miembros de este Pylum tienen la capacidad de metabolizar de
manera eficiente numerosos sustratos organicos y producen biogas, especificamente H,

como subproducto (Bhandari y Gupta, 2014).

La capacidad de producir H,, sumado a la termoestabilidad de sus enzimas, los
convierte en un punto focal para diferentes aplicaciones biotecnoldgicas, especialmente

para produccion de biocombustibles (Xu et al., 2017).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa al 0,098 % de la
abundancia total de Phylum. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Agua del Salar Las Azufreras con un 0,025% y Sedimento del La
Laguna del Negro Francisco Salada con un 6,71%.



Verrucomicrobia: Este Phylum esta caracterizado por que sus miembros estan
ampliamente distribuidos en suelos y habitats acuaticos. Las células de algunas especies
como Verrucomicrobium spinosum y Prosthecobacter dejongeii poseen extensiones
celulares denominadas prosthecae y las células de otras cepas se encuentran en un rango

de tamafo de ultramicrobacterias (Hedlund et al., 1997; Janssen et al., 1997).

Recientemente se ha descubierto que algunos miembros de la Verrucomicrobia oxidan
metano y usan metano como Unica fuente de carbono y energia, lo que los convierte en
los unicos metanotrofos aerdbicos conocidos fuera de las Proteobacterias, y los unicos
metanotrofos acidofilicos extremos conocidos (Dunfield et al., 2007; Pol et al., 2007; Le
et al., 2009).

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa al 1,1 % de la
abundancia total de Phylum. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Sedimento de la Laguna Santa Rosa con un 12,41%, Sedimento del
Salar La Laguna con un 2,17% y Sedimento del La Laguna del Negro Francisco Salada

con un 4,31%.

Op9 (candidate division): Actualmente, Junto a y JS1 (candidate division) se han
propuesto dentro de ‘Atribacteria’ (candidate division) (Carr et al., 2015). OP9 estan
distribuidos globalmente, y en algunos casos abundan en sedimentos marinos
anaerdbicos, ambientes geotérmicos, digestores y reactores anaerobios y reservorios de
petréleo. Sin embargo su fisiologia y ecologia siguen siendo en gran medida
enigmaticas debido a la falta de representantes cultivados. Analisis metagenomicos han
permitido identificar caracteristicas conservadas dentro del Phylum, incluyendo un
claster de genes implicados en el metabolismo del aldehido y el azlcar, la conservacién
de energia y el almacenamiento de carbono. Su metabolismo probablemente sea
anaerobios heterotréfico. Algunos linajes se especializaran en la fermentacion primaria
de carbohidratos o en la fermentacién secundaria de &cidos organicos, tales como
propionato (Nobu et al., 2016). Este Phylum es comUn de identificarse en sedimentos
anoxicos ricos en metano. Un genoma parcial de células individuales indicé que los
miembros del linaje OP9 exhiben estilos de vida fermentativos y sacaroliticos
(Dodsworth et al., 2013). Los posibles productos de fermentacién pueden a su vez

soportar a los microorganismos metandgenos dentro de la comunidad microbiana en el



sedimento (Carr et al., 2015), desempefiando asi un papel potencial en el ciclo del

carbono en los sedimentos profundos.

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa al 0,012 % de la
abundancia total de Phylum. Los sitios que retnen el mayor nimero de este grupo
corresponden a Sedimento del Salar la Laguna con un 0,037% y Sedimento del La

Laguna del Negro Francisco Salobre con un 0,33%.

Relaciones Generales entre Potencial de Aplicacidn y Potencial de Mercado

Considerando el anterior analisis el potencial biotecnoldgico es bastante amplio. Solo
para destacar, se ha seleccionado tres potenciales aplicaciones presente en las bacterias
identificadas en las diferentes muestras de Altoandino, esto considerando el potencial de

mercado global.

i) Enzimas involucradas en la hidrolisis de carbohidratos y lipidos.
i) Produccion de Biogas (H, y Metano).

iii) Aplicacion en el area farmacéutica.

I. Enzimas involucradas en la hidrolisis de carbohidratos, lipidos y proteinas:

Las enzimas involucradas es estos procesos actualmente son las mas utilizadas hasta en
procesos industriales y en diferentes productos biotecnolégicos. Las proteasas
extracelulares son importantes para la hidrdélisis de proteinas externas cuya funcién es
ayudar a la célula a utilizar los productos de la hidrélisis como nutrientes. Estas tienen
gran importancia en la industria enzimatica y constituyen aproximadamente el 40% del
mercado total de enzimas (Gupta et al. 2002) y tienen aplicaciones en varias industrias
como los detergentes, alimentacion, farmacéutica, cuero, seda y diagndstico (Kumar y
Takagi 1999; Sellami-Kamoun et al. 2008).

La demanda de la industria por enzimas proteoliticas es principalmente por aquellas con
propiedades especificas y estabilidad a pH altos, temperatura, iones metalicos
surfactantes y solventes organicos, lo que estimula la busqueda de nuevas enzimas.
Proteasas con alta actividad y estabilidad en rangos altos de alcalinidad y temperatura
son de interés para la bioingenieria y aplicaciones biotecnoldgicas, siendo la mayor
aplicacion por parte de la industria de los detergentes, debido a que el pH de los



detergentes es generalmente en el rango de los 9,0-12,0 (Sellami-Kamoun et al. 2008).

Otro tipo de enzimas altamente utilizadas en procesos biotecnologicos son las amilasas.
Las amilasas hidrolizan almidon, glicgeno y algunos polisacaridos clivandolos en el
enlace interno 1,4-glicosidico (Gupta et al. 2003). Estas enzimas han sido utilizadas
como aditivos en detergentes y licuefaccion (dilucion en solucién acuosa a alta

temperatura) del almidon (De Souza y De Oliviera 2002).

Otro grupo de enzimas altamente requerida son las lipasas, las cuales constituyen la mas
amplia clase de enzimas usadas en aplicaciones biotecnoldgicas y en quimica orgénica.
Las lipasas son utilizadas con aplicaciones biotecnoldgicas por sus propiedades para
hidrolizar a elevados rangos de temperaturas, pH, y en presencia de solventes organicos.
Sus aplicaciones van desde la desimetrizacion de mezclas racémicas para la sintesis de
qguimicos finos de la industria farmacéutica (Panda y Gowrishankar, 2005)
modificaciones de las propiedades fisiologicas de los trigliceridos de las grasas y aceites

y la sintesis de biopolimeros y biodiesel (Jaeger y Eggert 2002).

Otra de las aplicaciones de lipasas incluyen la hidrdlisis de la grasa de la leche en la
industria lactea, la remocion de impurezas no celuldsicas a partir del algodon en rama,
antes de futuros procesamientos de productos tinturados o terminados; formulaciones de
medicamentos en la industria farmacéutica y en la remocién de grasa subcutanea en la
industria de cuero (Haki and Rakshit 2003). En la industria papelera, las lipasas son
empleadas para remover el “pitch” (componentes hidroféficos de la madera,
principalmente triglicéridos y ceras) de la pulpa producida en la fabricacién del papel,
los que causan graves problemas en la fabricacion del papel y pulpa (Sharma et al.
2001).

El mercado mundial de enzimas es relativamente importante, en el afio 2008 fue de 5,1
billiones de ddlares anuales, con una demanda para Norte América de un 46%. Aqui el
mercado de las enzimas utilizadas solamente en este sector del mercado (USA) es
cercano a los $2.2 billiones de ddlares (Freedonia Group 2009). Este mercado tiene
aplicaciones en farmacéuticas [29%], biocombustibles [18%], alimento y bebidas

[14%], investigacidn y biotecnologia [11%], y otros mercados [28%)] (Freedonia Group



2012).

El mercado mundial de enzimas para la industria fue valorado en USD 4,2 Billiones en
el afio 2014 y se proyecta una taza de crecimiento anual (CAGR) de 7.0 % desde el afio
2015 hasta el afio 2020. Actualmente, el fragmento del mercado que domina y que
presenta mayores demandas en proyecciones al futuro cercano son las enzimas de uso
en comida y bebidas, con un 35 % del volumen del mercado, proyectandose un total de
USD 2.0 Billiones para el afio 2020 (Markets and Markets 2015).

Los segmentos del mercado pueden dividirse segun: i) Aplicacion (Alimenticia, cuidado
del hogar, Bioenergia, Biotecnologia y Farmacéutica, alimento para animales, otros) ii)
Fuente (Microorganismos, Animales y Plantas). iii) Tipo (Proteasas, Carbohidratasas,
lipasas, Polimerasas y Nucleasas, otras). iv) Geografia (América del Norte, Europa,
Asia Pacifico, LAMEA) (Allied Market Research 2015).

Miembros del Phylum Proteobacteria son los predilectos a la hora de identificar
enzimas con aplicaciones industriales, éste corresponde al mas abundante encontrado
en todos los sitios de estudio. Sin embargo, algunos Phylum como Deinococcus-
Thermus, Nitrospirae, Ignavibacteria y Thermotogae, los que estdn en menor
abundancia, presentan el mayor potencial para la identificacion de nuevas enzimas de
este tipo. Considerando la distribucidn de estos grupos, los sitios de estudio con mayor
potencial para esto serian: Salar de la Azufrera, Laguna del Negro Francisco Salada.

I1. Produccidn de Biogéas (H, y Metano):

En este analisis de ha identificado 9 Phylum bacterianos asociados a la produccion de
Biogéas. Especificamente H, y CH,. Destacando por su abundancia a los candidatos a
Phylum: AC1 (candidate division), OP3 (candidate division), Tenericutes, NC10

(candidate division).

Esto es de gran importancia, ya que generalmente estos microorganismos estan en baja
abundancia en el ambiente y algunos se consideran biosfera rara debido ya que
representan las abundancias mas bajas. Sin embargo, en algunas muestras de lagunas

altiplénicas analizadas en Altoandino se han identificado en abundancias superiores al



0,99 %, que aunque sigue siendo baja esto es prometedor para realizar metodologias de
enriquecimientos para utilizarlos como productores de biogas en biodigestores.

El hidrégeno es un portador vital de energia que puede soportar el requisito futuro de
energia limpia en todo el mundo. Esto puede apoyar la iniciativa de reduccion de
emisiones de gases de efecto invernadero y también la dependencia de los combustibles

fosiles para la energia (Zion Market Research, 2017).

Ademas se preveé que el mercado global de H, crecerd a un ritmo sélido para alcanzar
un valor significativo. EI mercado del hidrogeno ha experimentado un crecimiento
constante durante la linea de tiempo 2012-2016. Se proyecta que crecera a una CAGR
de valor del 6,1% durante todo el periodo de evaluacion, para alcanzar un valor de
mercado de méas de 200.000 millones de dodlares estadounidenses a finales de 2025 a
partir de una valoracion del mercado de aproximadamente 130 millones de délares en
2017 (Persistence Market Research., 2018).

Considerando la distribucion de bacterias asociadas a la produccion de metano en los
sitios de estudio, el mayor potencial para este fin lo representa los sitios de Salar

Maricunga, Salar de la Azufrera, Laguna del Bayo (Bay) y Laguna Verde.

I11. Aplicacion en el area farmacéutica:

El alto porcentaje de secuencias de Phylum bacterianos relacionados a la produccién de
biocompuestos como los antibidticos representa una oportunidad para la busqueda de
nuevos antibidticos. Esto es prometedor, ya que el mercado global de estos
biocompuestos deberia alcanzar casi $ 44.7 billones en el afio 2020 desde casi $ 40.6
billones valorados en el afio 2015 a una tasa compuesta de crecimiento anual (CAGR)
de 2.0% entre los afios 2015 a 2020 (BC Research, 2016).

Ademas de esto, enzimas del tipo lipasas y esterasas son utilizadas en farmacéutica para
la sintesis de medicamentos (Panda y Gowrishankar 2005). Estas enzimas en
condiciones micro-acuosas catalizan reacciones sintéticas que conducen a la obtencién
de productos farmacéuticos enantiopuros tales como farmacos antihipertensivos y
antiinflamatorios. Varias drogas sintetizadas quimicamente como ibuprofeno,

ketoprofeno y atenolol se encuentran como mezclas racémicas. Sin embargo, en la



mayoria de los casos, solo uno de los enantiomeros presenta las propiedades
terapéuticas, mientras que el otro isdbmero puede ser inactivo o incluso toxico. En este
contexto, el uso de lipasas para catalizar enantioméricamente la resolucion de estos
productos farmaceuticos o precursores de farmacos se ha mostrado como una de las

aplicaciones mas refinadas de altoandinas de la Region de Atacama.

Entre los microorganismos identificados en este estudio, el Phylum Acidobacterias y el
Actinobacteria corresponden a los que presentan el mayor potencial para estos fines,

tomando gran relevancia por su potencial los sitios de Salar de Gorbea y Salar Ignorado.

Proyecciones del analisis del potencial biotecnoldgico

La diversidad microbiana presente en sistemas acuaticos generalmente es desestimada y
en muchos casos es completamente desconocida por los evaluadores de impacto
ambiental. En los ultimos 50 afos, cientificos de todo el mundo se han realizado
maultiples esfuerzos para conocer el rol ecoldgico que cumplen los microorganismos en
los diferentes ambientes de nuestro planeta. Este conocimiento es esencial para la
proteccion y cuidado de los ecosistemas, en pro de reguardar el equilibrio natural en

nuestro planeta.

El capturar el interés publico y privado por realizar estudios en microbiologia muchas
veces se torna dificil, principalmente porque es algo que no se ve a simple vista y se
requieren de tecnologias especializadas. Sin embargo, los estudios cientificos han
demostrado que sin la importante participacion microbiana ningln sistema funciona,

entre ellos incluido el cuerpo humano.

Estudios de microbiologia basica han permitido aislar y mantener en cultivo una serie
de microorganismos, desde donde se han identificado una serie de moléculas con un
alto potencial en la industrial y biotecnoldgico. Sin embargo, estima que con estas
técnicas tan solo se conoce entre el 0.1 al 10 % de las bacterias del medioambiente
(Torsvik et al. 2002), debido principalmente a que la mayor parte de los
microorganismos no pueden ser aislados e identificados con los métodos de cultivo
tradicionales (Barer y Harwood 1999), subestimandose la diversidad y riqueza de

especies en la comunidad microbiana.



Las técnicas de secuenciacion masiva del gen 16S RNA, como la utilizada en el analisis
de este proyecto, han revelado que la diversidad microbiana es mucho mas amplia de lo
que se imaginaba. Estas técnicas permiten acceder a microorganismos no cultivables, la

mayoria con metabolimos desconocidos y que ademas presentan una baja abundancia.

Estas técnicas nos permiten asociar la diversidad microbiana a las funciones que
cumplen los microorganismos en el ambiente (Giraffa y Neviani 2001; Torsvik y
Ovreas 2002). Esto también permite dimensionar el potencial que tendrian esta
diversidad para aplicaciones biotecnoldgicas. Esto es posible por la cercania con
microorganismos en las bases de datos genomicas, sin embargo se requieren de mayores

estudios para demostrar este potencial.

En los dltimos afios, se ha incrementado la demanda de nuevos productos que permitan
solucionar el contante aumento de energia, disminuir las materias primas cada dia mas
dificiles de obtener debido a la explotacién indiscriminada de recursos naturales no
renovables y mejorar salud y calidad de vida humana. Es entonces aqui donde la
diversidad microbiana, tan poco conocida y generalmente poco valorada, toma

relevancia y abre una gran expectativa para la biotecnologia.

El uso de microorganismos para producir compuestos es altamente atractivo, ya que
producen grandes cantidades de metabolitos valiosos y cuya produccion via sintesis
quimica puede ser muy compleja y costosa (Tang y Zhao, 2009). Con ellos se pueden
obtener altos rendimientos en la produccion de sustancias quimicas, ya que tienen una
alta relacion area/volumen, lo que facilita la adquisicion de los nutrientes requeridos
para sostener altos niveles de biosintesis. Ademas, pueden llevar a cabo una gran
variedad de reacciones en diversos ambientes y medios de cultivo, produciendo
compuestos de alto valor agregado a partir de materiales biologicos y sin la generacién

de residuos toxicos (Demain y Adrio, 2008).

Es por esta razon que el trabajo realizado por los investigadores de la Universidad de
Antofagasta en el proyecto Altoandino es de gran relevancia. Ahora se conocen los
parametros fisico-quimicos de diferentes sistemas acuaticos extremos y la diversidad
microbiana asociada. Con eso de ha logrado tener una idea del valor potencial de estos
microorganismos para aplicaciones industriales, 1o que en caso de explorarse pueden
llevar a la generacion de herramientas innovadoras aplicadas, lo que impulsaria el

desarrollo de la industria biotecnoldgica nacional, y lo mas importante a destacar es que



es valorando la diversidad microbiana de sistemas acuaticos de altura de la region de
Atacama.

El siguiente paso para el desarrollo de este potencial es la exploracion de la genémica
de los ambientes destacados en el capitulo anterior. Para ello, hay varios métodos que
permiten el acceso a todo el conjunto de genes de los microorganismos. En este caso se
sugiere como siguiente paso el uso herramientas moleculares como lo es el analisis de
metagendmica, que es el andlisis funcional y de secuencias de los genomas de los
microorganismos en una muestra ambiental (Purohit y Singh, 2009; Culligan et al.,
2014). Esta técnica permite establecer los metabolismos asociados a estas comunidades,
y especificamente cuales son los genes involucrados en la produccion de algun producto
de interés biotecnoldgico. Para ello, el ADN de las muestras de interés se debe utilizar
para constituir una biblioteca gendmica o genoteca, la que es su vez secuenciada para
posteriormente en ella buscar genes especificos, los que pueden ser clonados en
vectores que son expresados en un microorganismo de uso cotidiano en laboratorio
(Stewart, 2012). De esta forma, no hay necesidad de realizar esfuerzos de cultivo y se
pueden generar productos nuevos posteriormente generando mejoras en las estructuras

de estos genes (Demain y Adrio, 2008).

Considerando la fragilidad de los ecosistemas estudiados, se hace imperativo el rescate
del valor gendmico presente en estos ecosistemas. El desarrollo y financiamiento de
nuevas iniciativas multidisciplinarias que desarrollen este potencial biotecnoldgico

contribuirian en esto.
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Concluye proyecto que pone en valor los diversos
atractivos del Altoandino de Atacama

0

Por: Redaccion 7D

Con una ceremonia efectuada en la Universidad Santo Tomas de Copiap0, concluyé el proyecto
“Valorizacion Econémica del Altoandino de Atacama”, que en lo medular apuntd a desarrollar estrategias
para el desarrollo del turismo de intereses especiales (TIE) y la conservacion de un ecosistema de
caracteristicas Unicas”, desarrollado por la Universidad de Antofagasta y financiado por el Gobierno de
Atacama a través de un Fondo para la Innovacion para la Competitividad (FIC).


http://www.semanario7dias.cl/index.php/2018/09/03/concluye-proyecto-pone-valor-los-diversos-atractivos-del-altoandino-atacama/

El objetivo principal de este programa fue implementar un programa de TIE para el Altoandino de
Atacama, identificar y evaluar la fragilidad de los ecosistemas necesarios de conservar (SNASP) y
evaluar la factibilidad de proteger la reserva genética microbiolégica.

“Junto a ello, trabajamos en potenciar la productividad del factor humano en las empresas regionales
mediante el fortalecimiento del Turismo de Intereses Especiales en el Altoandino, apoyamos la
asociatividad de los operadores turisticos para incrementar la competitividad del sector e investigamos la
factibilidad de obtenciéon de nuevos productos regionales con valor agregado, desde comunidades
bacterianas del Altoandino. Por dltimo, relevamos la importancia de fortalecer la proliferacion de los
procesos productivos verdes como identidad productiva regional”, explicé Jorge Jorge Valdés, académico
de la Universidad de Antofagasta y director del proyecto.

El proyecto beneficié a 4.900 personas de manera directa (2.550 hombres y 2.350 mujeres) y se estima
que seran 155.000 los impactados de manera indirecta. Adicionalmente, gener6 informacion relacionada
con las caracteristicas ecosistémicas de las cuencas endorreicas de atacama, poniendo de manifiesto
aspectos relevantes relacionados con la belleza escénica de dichos paisajes, la fragilidad de los mismos, y
la riqueza de vida que es posible encontrar en esa zona.

“Todos estos elementos configuran un marco de referencia para potenciar el uso sostenible del paisaje
altoandino, dentro del cual el Turismo de Intereses Especiales resalta como una alternativa viable e
indispensable para potenciar la actividad economica de la regién en conjunto con una postura de
proteccion de la riqueza escénica”, agreg6 Valdés.

Con este marco de referencia, el proyecto propone implementar un modelo de negocios, la capacitacién
en temas de turismo cientifico, ecolégico y de aventura de los sectores involucrados (operadores
turisticos, hoteles, servicios publicos), la generacién de material de apoyo para el desarrollo de la
actividad turistica del altoandino y la generacion de instrumentos de difusion a nivel nacional e
internacional de la oferta turistica de la region.

“Esta estrategia esta vinculada a las acciones necesarias para generar y/o potenciar la estrategia regional
de proteccion de los sistemas altoandinos de mayor fragilidad, asi como su biodiversidad, particularmente
en el caso de las comunidades microbioldgicas, las que tienen un alto potencial de aplicaciones
biotecnoldgicas que es urgente identificar y conservar para beneficio de la region”, dijo el director de la
iniciativa.

Cabe consignar que las actividades productivas en el Desierto de Atacama se han basado principalmente
en la explotacion de los recursos no renovables a través de la mineria, constituyéndose como el motor
principal del impulso econémico de la Region de Atacama. Sin embargo, en la definicidn de los “Sitios
Prioritarios para Conversar la Biodiversidad” en la Regién de Atacama, solo considerd al Salar de
Pedernales y alrededores, como también las lagunas altoandinas Verde y del Negro Francisco como sitios
de interés de proteccion ambiental. Asimismo, la biodiversidad de los sistemas hidricos de las cuencas
cerradas por sobre los 3.000 metros sobre el nivel del mar, posee un potencial biolégico mucho mayor,
aunque no se vea a simple vista, debido al pensamiento comin de considerar la biodiversidad s6lo en
términos de flora y fauna, descartando aquella que no podemos ver a ojos desnhudo, la de los
microorganismos.



Estas, junto a otras caracteristicas, les han permitido el reconocimiento de diversas organizaciones
internacionales que han declarado a estos humedales altoandinos como sitios de interés mundial de
conservacion.

Es asi como conviven sectores protegidos bajo diversas denominaciones, tales como: Sistema Nacional
De Areas Protegidas del Estado (Snaspe): Parque Nacional Nevado Tres Cruces, donde se incluyen parte
del Salar de Maricunga, la Laguna del Negro Francisco, Laguna Santa Rosa, y no incluye Lagunas Bravas
y sectores aledafios que constituyen parte de la propuesta del ojala futuro Parque Nacional Dofia Inés
propuesto por CONAF en 2009 y apoyado por el Gobierno Regional de Atacama y la Universidad de
Antofagasta.

The following two tabs change content below.



© Diario Chanarcillo - Maipu 849 - Copiapd
Teléfonos 522 219044 - 522 218573 - 522 210419
E mail: director@chanarcillo.cl Fono Whatsapp +56 9 42915359
Copiap6 / Region de Atacama / CHILE

11:25 horas.-Concluye proyecto que
pone en valor los diversos atractivos
del Altoandino de Atacama

TWITTER FACEBOOK

Con una ceremonia efectuada en la
Universidad Santo Toméas de Copiap6,
concluyé el proyecto “Valorizacién
Econémica del Altoandino de Atacama”,
que en lo medular apunté a desarrollar
estrategias para el desarrollo del turismo
de intereses especiales (TIE) y la
conservacion de un ecosistema de
caracteristicas Unicas”, desarrollado por
la Universidad de Antofagasta vy
financiado por el Gobierno de Atacama
a través de un Fondo para la Innovacion
para la Competitividad (FIC).

El objetivo principal de este programa fue implementar un programa de TIE para el Altoandino
de Atacama, identificar y evaluar la fragilidad de los ecosistemas necesarios de conservar
(SNASP) y evaluar la factibilidad de proteger la reserva genética microbiologica.

“Junto a ello, trabajamos en potenciar la productividad del factor humano en las empresas
regionales mediante el fortalecimiento del Turismo de Intereses Especiales en el Altoandino,
apoyamos la asociatividad de los operadores turisticos para incrementar la competitividad del
sector e investigamos la factibilidad de obtenciéon de nuevos productos regionales con valor
agregado, desde comunidades bacterianas del Altoandino. Por ultimo, relevamos la
importancia de fortalecer la proliferacion de los procesos productivos verdes como identidad
productiva regional”, explicé Jorge Jorge Valdés, académico de la Universidad de Antofagasta
y director del proyecto.

El proyecto beneficié a 4.900 personas de manera directa (2.550 hombres y 2.350 mujeres) y
se estima que seran 155.000 los impactados de manera indirecta. Adicionalmente, genero
informacion relacionada con las caracteristicas ecosistémicas de las cuencas endorreicas de
atacama, poniendo de manifiesto aspectos relevantes relacionados con la belleza escénica de
dichos paisajes, la fragilidad de los mismos, y la riqueza de vida que es posible encontrar en
esa zona.

“Todos estos elementos configuran un marco de referencia para potenciar el uso sostenible
del paisaje altoandino, dentro del cual el Turismo de Intereses Especiales resalta como una
alternativa viable e indispensable para potenciar la actividad econémica de la regién en
conjunto con una postura de proteccion de la riqueza escénica”, agregé Valdés.

Con este marco de referencia, el proyecto propone implementar un modelo de negocios, la
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capacitacion en temas de turismo cientifico, ecolégico y de aventura de los sectores
involucrados (operadores turisticos, hoteles, servicios publicos), la generacion de material de
apoyo para el desarrollo de la actividad turistica del altoandino y la generacién de instrumentos
de difusion a nivel nacional e internacional de la oferta turistica de la region.

“Esta estrategia estd vinculada a las acciones necesarias para generar y/o potenciar la
estrategia regional de proteccion de los sistemas altoandinos de mayor fragilidad, asi como su
biodiversidad, particularmente en el caso de las comunidades microbiolégicas, las que tienen
un alto potencial de aplicaciones biotecnolégicas que es urgente identificar y conservar para
beneficio de la region”, dijo el director de la iniciativa.

Cabe consignar que las actividades productivas en el Desierto de Atacama se han basado
principalmente en la explotacion de los recursos no renovables a través de la mineria,
constituyéndose como el motor principal del impulso econémico de la Regién de Atacama. Sin
embargo, en la definiciéon de los “Sitios Prioritarios para Conversar la Biodiversidad” en la
Region de Atacama, solo consideré al Salar de Pedernales y alrededores, como también las
lagunas altoandinas Verde y del Negro Francisco como sitios de interés de proteccion
ambiental. Asimismo, la biodiversidad de los sistemas hidricos de las cuencas cerradas por
sobre los 3.000 metros sobre el nivel del mar, posee un potencial biolégico mucho mayor,
aunque no se vea a simple vista, debido al pensamiento comudn de considerar la biodiversidad
s6lo en términos de flora y fauna, descartando aquella que no podemos ver a ojos desnudo, la
de los microorganismos.

Estas, junto a otras caracteristicas, les han permitido el reconocimiento de diversas
organizaciones internacionales que han declarado a estos humedales altoandinos como sitios
de interés mundial de conservacion.

Es asi como conviven sectores protegidos bajo diversas denominaciones, tales como: Sistema
Nacional De Areas Protegidas del Estado (Shaspe): Parque Nacional Nevado Tres Cruces,
donde se incluyen parte del Salar de Maricunga, la Laguna del Negro Francisco, Laguna Santa
Rosa, y no incluye Lagunas Bravas y sectores aledafios que constituyen parte de la propuesta
del ojala futuro Parque Nacional Dofa Inés propuesto por CONAF en 2009 y apoyado por el
Gobierno Regional de Atacama y la Universidad de Antofagasta.
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