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DESCRIPCIÓN RESUMIDA DEL PROGRAMA  
 
El desarrollo del proyecto FIC Altoandino generó información relacionada con las 
características 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 
económica de la región en conjunto con una postura de protección de la riqueza 
escénica. 
Con este marco de referencia se propone implementar el modelo de negocios para el 
desarrollo turístico resultante del estudio previo (ver informe final FIC 076-2013 
Altoandino), la capacitación en temas de turismo científico, ecológico y de aventura de 
los sectores involucrados (operadores turísticos, hoteles, servicios públicos, Etc.), la 
generación de material de apoyo para el desarrollo de la actividad turística del 
altoandino (manuales de biodiversidad e información ecológica de los sistemas, rutas 
ecológicas, Etc.) y la generación de instrumentos de difusión a nivel nacional e 
internacional de la oferta turística de la región. Esta estrategia está vinculada a las 
acciones necesarias para generar y/o potenciar la estrategia regional de protección de los 
sistemas altoandinos de mayor fragilidad, así como su biodiversidad, particularmente en 
el caso de las comunidades microbiológicas, las que tienen un alto potencial de 
aplicaciones biotecnológicas que es urgente identificar y conservar para beneficio de la 
región. 
 
RESULTADOS Y PRODUCTOS GENERADOS CON EL PROYECTO 
 
 
Formulación de guías de campo para tour-operadores. ANEXO 1 
Impresión de 300 ejemplares de la guía. En Anexo se muestra la portada.  
 
Formulación de Libro de paisajes Altoandinos. ANEXO 2 
Impresión de 850 ejemplares del libro. En Anexo se muestra la portada.  
 
Difusión mediante plataformas digitales (Creación de Página web). ANEXO 3 
Se continúa con la difusión 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 
realizó un concurso en estos medios lo que permitió aumentar la visibilidad de los 
resultados del proyecto. En Anexo un informe de la situación de la presencia del 
proyecto en las redes sociales. 
 
 
 



 
 
 

 
Documental de difusión del TIE en el Altoandino de Atacama. ANEXO 4 
Se realizó una serie de tres videos de animación con los resultados del proyecto, y 
orientados a poner en valor el Altoandino de Atacama desde la perspectiva del paisaje. 
Estos videos serán ofrecidos a todos los interesados para colocarlos en plataformas 
digitales. En Anexo detalles de los videos y sus links.  
 
Evaluación de potencial de aplicación biotecnológica de comunidades bacterianas 
altoandinas. ANEXO 5 
Se confeccionó un informe de evaluación del potencial biotecnológico del Altoandino 
de atacama, sobre la base de los resultados del estudio microbiológicos de los sistemas 
acuáticos.  
 
Curso de capacitación para operadores  turísticos en ecología de ecosistemas 
altoandinos. Anexo 6. 
La jornada de Capacitación y Cierre del proyecto se realizó el 18 de Julio con la 
participación de 50 personas vinculadas al turismo regional, y con 5 expositores que 
cubrieron las áreas de Geología, Historia y Arqueología, Hidrogeoquímica, Flora y 
Fauna. Es importante destacar la participación de los estudiantes de la carrera de 
Turismo de la Universidad Santo Tomás. En Anexo, detalles de la actividad. 
 
Difusión del proyecto mediante publicación científica de los resultados del 
proyecto. ANEXO 7. 
Con el propósito de validar la discusión respecto del potencial de conservación del 
Altoandino de Atacama, desde la perspectiva de apoyar la creación del nuevo Parque 
Nacional Volcán Doña Inés (propuesto por CONAF), de formularon dos manuscritos 
científicos sobre propiedades físico-químicas 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 está en etapa final de redacción. 
 
Informe económico del Turismo en la zona Altoandina de Atacama. ANEXO 8. 
Este informe revisa el potencial económico de la actividad turística en la zona 
Altoandina de Atacama y evalúa las opciones de rutas y gastos asociados a la ejecución 
de las mismas. 
 
Evaluación técnica de Rutas Turísticas Altoandinas. ANEXO 9. 
Seminario de Título de una alumna de la carrera de Geomensura de la Universidad de 
Antofagasta cuyo objetivo es evaluar la factibilidad de implementar rutas turísticas 
georreferenciadas, para el apoyo del trabajo de campo. 
 
Difusión en medios escritos. ANEXO 10. 



 
 
 

Se entrega la última publicación del proyecto, relacionada con la actividad de cierre del 
mismo. Se debe indicar que durante la ejecución del proyecto se realizaron más de 10 
publicaciones en medios escritos de la región. Ver informes parciales. 
 
Participación 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 Copiapó.  
 
Difusión del proyecto mediante productos con logos institucionales y alusivos al 
proyecto. ANEXO 12 
Se confeccionaron poleras, pendrives, cargadores portátiles, bastones selfies y 
audífonos.  Una muestra de estos productos fueron entregada físicamente, junto con los 
libros en las oficinas del GORE Atacama. En Anexo fotos de los productos generados. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ANEXO 1 
GUIA DE CAMPO 

 



 
 
 

 
 
 
 

 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ANEXO 2 
LIBOR DE PAISAJES 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ANEXO 3 
REDES SOCIALES 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 
 

 

 

 

 

Informe final altoandino: Redes sociales y difusión 
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Introducción: 

La difusión del proyecto altoandino y la creación de las redes sociales comienza su 
movimiento el día 8 de septiembre del 2017, con el fin de propagar la información 
acerca del turismo científico se crearon dos fans page, que son una página de Facebook 
(altoandino) y una página de Instagram (altoandino2018). Las dos anteriores con perfil 
de empresa, estas dos páginas entregan estadísticas relacionadas a la actividad de esta 
misma página. Creando así un sistema de fácil entendimiento para los administradores. 
Hoy en día 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 página, ya que luego de ver publicaciones con alta interacción, ellos quieren seguir 
viendo más fotos y videos que son publicados. Los objetivos de este informe son: 

- Presentar los avances totales de la difusión en las redes sociales 
- Cuantificar el numero de personas que interaccionan hasta el día de hoy 

en los fans page 
- Mostrar los resultados obtenidos desde la creación del fans pages 

Resultados: 

- Portada de cada fan page 
 

 
Figura 1: Perfil de la pagina de Facebook. 



 
 
 

 
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 
fotográfico y de la información que en cada publicación 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 histórico de fans. 

Informe N° Alcance (N° de fans) 
Facebook 

Alcance (N° de fans) 
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 

 

 

 

Figura 3: Grafico resumen del histórico de fans desde la creación de la página de 
Facebook hasta la actualidad. 

Se debe destacar que en la página de Facebook hay eventos donde la gente o los fans 
interaccionan de forma activa como lo son los videos y los concursos. A continuación, 
se detallan los dos concursos hechos, uno que ya fue hecho y otro que es actual. 



 
 
 

 

Figura 3: Primer concurso de los fans pages. 

 

 

 

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 público que desee visitar información o fotografías que tengan que ver con el 
altiplano chileno. Como ya se demostró en la cuantificación de seguidores, las páginas 
tienen un potencial para seguir activas, a la gente les gustó mucho las fotografías a gran 
altura particularmente. En segundo plano las fotografías de animales y plantas.  

Conclusión: 

Se ha demostrado que los fan pages son buenas herramientas de difusión cuando se les 
utiliza de manera apropiada y a un público en específico. Se puede concluir que se 
cumplen los objetivos de la difusión del proyecto, ya que se llegó 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 interacción puede ser mundial. La página aún se mantiene activa, y esta 
actividad se nutre a partir de los fans, uno de los detalles a destacar es que hay un 
número de personas en las dos páginas que son activas y que siempre están a la espera 
de más publicaciones. Para finalizar, las dos páginas tuvieron muy buena interacción y 
día a día crece el número de fans, por lo tanto se sugiere que esta página siga activa para 
seguir con el crecimiento exponencial que estas páginas han tenido. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ANEXO 4 

VIDEOS PROMOCIONALES 

(Entregados en formato digital) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ANEXO 5 

INFORME DEL POTENCIAL BIOTECNOLÓGICO 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 

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 Región de Atacama, como fuente de recursos para la innovación 

tecnológica. 

Objetivos Específicos del Proyecto 

• Obtener muestras de sedimentos superficiales de 23 sistemas altoandinos en 

campañas a terreno. 

• Generar librería de ADN 16s bacteriano mediante herramientas de secuenciación 

masiva. 

• Analizar y dimensionar el potencial económico de recursos bacterianos del 

Altoandino de Atacama. 

 

 

Objetivo del presente del análisis solicitado: 

El objetivo del análisis solicitado por el proyecto corresponde al último objetivo 

específico de la propuesta: 

• Analizar y dimensionar el potencial económico de recursos bacterianos del 

Altoandino de Atacama. 

 



 
 
 

 

Metodología utilizada 

Análisis referencial bibliográfico en revistas científicas de corriente principal e informes 

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

Análisis del potencial económico de recursos bacterianos del Altoandino de 

Atacama. 
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Introducción 

La riqueza de un país suele medirse a través de tres aristas: Riqueza material, Riqueza 

Cultural y Riqueza Biológica. Específicamente esta última se valora a través de la 

diversidad presente en los sistemas, la que se evalúa mediante: i) Diversidad Ecológica, 

que corresponde a los diferentes ecosistemas presentes en un área determinada como 

lagos, ríos, lagunas, océanos, bosques etc. ii) Diversidad de Especies: Correspondiente a 

la variedad de especies presentes en un área 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 país es un área de gran interés a 

nivel mundial. Sin embargo, en los últimos 30 años, en Chile, se ha evidenciado la 

perdida creciente de ecosistemas de alto valor en diversidad en el norte de nuestro país, 

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 ecosistemáticos 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 históricos que permitan estimar la 

diversidad genética y sólo se cuenta con algunos casos de macroorganismos como algas, 

peces y moluscos de interés comercial por ser considerados recursos pesqueros. Así 

también como flora de uso agrícola y nativa. Respecto de esta última se estima que el 

10,7% de las especies que habitan zonas áridas y semiáridas presentan potencial uso 

medicinal.  

Los microorganismos son componentes importantes de la diversidad biológica y 

funcional de los sistemas. Los microorganismos participan en el reciclado de la materia 

en los ecosistemas y por tanto, controlan la evolución de la biosfera al interactuar de 

forma dinámica en los ciclos biogeoquímicos (Lyauteyet al. 2005). Su rol ecológico se 

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

Se estima que en planeta Tierra hay cerca de 1 nonillón (1 seguido de 30 ceros) de 

microorganismos. Sin embargo estos no son considerados en los estudios de las líneas 

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



 
 
 

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

productos de aplicación comercial.  

Comunidades microbianas y la importancia en este estudio 

Los ecosistemas naturales son sistemas dinámicos y en contantes cambios, ya se sea por 

el efecto día/noche o por las estaciones del año, 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 

orgánico, 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, exopolisacáridos, aminoácidos, azúcares, ácidos 

orgánicos, antimicrobianos, lípidos, entre otros), esto crea una diversidad genética única 

en cada sistema.  

Los ambientes “moderados” son importantes para sustentar la vida que comúnmente 

conocemos, entendiendo a ambientes moderados como aquellos que presentan medidas 

medias de pH cercano al neutro, temperaturas entre los 20 y 40ºC, presión atmosférica 

igual a 1 (nivel del mar) y adecuada disponibilidad de agua, nutrientes y sales. Cuando 

cualquiera de éstos parámetros 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 acuñado desde un punto de 

vista antropocéntrico y no guarda relación a lo que tal vez podríamos definir como vida 

extrema (Cavicchioli, 2002). 

 

La diversidad de perturbaciones y factores estresantes de los sistemas ecológicos 

terrestres en el norte de Chile, comúnmente categorizados como ambientes extremos, 

hacen que los microorganismos que habitan estos lugares sean de gran interés debido a 

la redundancia funcional y diversidad de genes con potencial aplicación industrial. 

Potencial aplicación de enzimas  

Los principales metabolitos de aplicación industrial provenientes de microorganismos 

que habitan ambientes extremos corresponden a las enzimas, catalizadores de origen 

biológico. Esto se debe a que estos microorganismos están adaptados para sobrevivir en 



 
 
 

nichos ecológicos 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 extremófilos son además un objeto de estudio 

principalmente por el potencial económico de su aplicación en procesos industriales 

como en la Agricultura, alimentación, cervecería, detergentes, textil y papelería (Kumar, 

Lokendra, Awasthi, 2011) además de aplicaciones biotecnológicas en el área de 

identificación genética y diagnóstico (Cowan y Fernandez-Lafuente 2011). 

 

Por esta razón el estudio de la biodiversidad microbiana de ambientes extremos ha 

tomado un gran auge a nivel mundial principalmente por la utilización de las 

biomoléculas termoestables (enzimas y metabolitos) en la industria biotecnológica 

(Bertus van den Burg 2003).  

 

Los avances en esta área han sido posibles gracias al aislamiento de un gran número de 

microorganismos desde ambientes extremos y la subsecuente extracción y 

caracterización de sus extremozimas (Antranikian & Giffhorn 1987) (Groboillot et al. 

1994) (Niehaus et al.1999) (Antranikian et al. 2005). 

 

Potencial aplicación industrial en la diversidad bacteriana presente las cuencas 

cerradas altoandinas de la Región de Atacama 

El análisis de datos de la secuenciación 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 distribución del 

número 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. 



 
 
 

 

Figura 1: Distribución del número OTUs en los diferentes Phylum por cada 

muestra. 

 

Figura 2: Distribución de la abundancia relativa de los Phylum en cada muestra. 

Para tener una aproximación del potencial de esta diversidad a continuación se 

menciona una breve descripción de cada división filogenética y se destaca el potencial 

para cada uno de estos Phylum. 

 

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

en estómagos 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 degradación de 



 
 
 

material lignocelulósico y contienen una serie de enzimas altamente eficientes en la 

degradación de celulosa, el carbohidrato de origen vegetal más abundante en el planeta.  

Esto los hace ser atractivos por su potencial uso de sus enzimas en la producción de 

biocombustibles (Jewell et al., 2013), uno de los mercados con mayor potencial de 

crecimiento para los siguientes 5 años (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 50ºC y pH 7 y 8 (Chen y Wuang, 

2008).  

En la revisión 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 sólo alcanza el 0,017% de 

la abundancia relativa para este sitio. 

 

Sbr1093 (candidate division): Se propone como candidato a división ya que se ha 

identificado por clones con secuencias del gen 16S rRNA, más 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 había asignado un rol en la 

remoción 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 análisis 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 fijación del carbono, el ciclo de 

hidroxipropionato-hidroxibutirato (HPHB), el que se había descrito anteriormente como 

exclusiva para algunos miembros del dominio Archaea. Además se encontraron genes 

que demuestran que podría ser un mixotrofo aeróbico facultativo con posibles 

resistencias a diferentes antibióticos y a metales pesados (Wang et al., 2014). Se 

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



 
 
 

Este Phylum está 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 sólo en dos sitios: Agua del Salar de la Azufrera 

(AzuW) y Sedimento de Laguna La Piedra Occidente (Pp1S), 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 

estómagos de insectos (Herlemann et al., 2009). Análisis de genomas indican que 

fermenta la glucosa para generar lactato, acetato, hidrógeno y CO2. Además se han 

identificado genes involucrados en la fijación de nitrógeno (Zheng et al., 2016).  

 

Nitrospinae: Secuencias del gen 16S RNA se han encontrado en sistemas marinos con 

bajo contenido de oxígeno y su rol ecológico 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 área 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 Río 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 más comunes 

de encontrar (Janssen, 2006), se han identificado en suelos, lodos activos de desechos 

municipales y ambientes marinos. Su rol ecológico se relaciona a la acumulación de 

fosfatos y la remoción de fosforo desde el ambiente (Hanada y Sekiguchi, 2014). 

Además destacan por la producción 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 Río 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 Fra1 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 

extraídas 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 proteolíticas y 

lipolíticas 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 Río Juncalito. Aun 

así la abundancia relativa de este Phylum en todas las muestras analizadas corresponde 

al 0,10%. La mayores abundancias relativas por sitio para este Phylum están 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 más 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 

morfologías, desde formas de hifas cocoide hasta fragmentadas, además de poseer 

propiedades fisiológicas y metabólicas muy variables. Los miembros de Actinobacteria 

han adoptado diferentes estilos de vida, y pueden ser patógenos, 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 genómica, 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 antibióticos,  un 

rasgo que ha convertido a las especies de Streptomyces en los principales organismos 

productores de antibióticos explotados por la industria farmacéutica (Lechevalier y 

Lechevalier, 1967; Bérdi, 1989; Liu et al., 2008). 

Además, se encuentran diversos estilos de vida diferentes entre Actinobacteria, que 

incluye patógenos (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 nitrógeno (Frankia) 

y habitantes del tracto gastrointestinal (TGI) (Bifidobacterium spp.). Las 

Actinobacterias están ampliamente distribuidas en ecosistemas terrestres y acuáticos 

(incluidos los marinos), especialmente en el suelo, donde juegan un papel crucial en el 

reciclaje de biomateriales refractarios por descomposición y formación de humus 

(Goodfellow and Williams, 1983). 

Además, 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 probióticas, como la protección contra patógenos mediados por el proceso de 

exclusión competitiva, actividad hidrolasa de la sal biliar, modulación 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 más 

abundante, con un 3,19% de la abundancia relativa total. Está presente en todas las 

muestras analizadas y  la mayor abundancia está 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, sólo 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 anaeróbico (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 sólo 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 sólo una familia, Deferribacteraceae. Su rol funcional está relacionado con el 

metabolismo del Hierro III, por esta razón se conocen como Ferrobacteria.  El género 

más conocido corresponde a Federribacter, que corresponden a organismos termófilos 

estrictos (Huber y Stetter, 2001).  

También son conocidos por su asimilación de Selenato (SeO4), esto los hace atractivos 

para aplicaciones de biorremediación de aguas y suelos contaminados (Narasingarao y 

Häggblom, 2007). Un dato interesante al relacionarlo con el norte de Chile y sus 

problemas de contaminación. A través de la tecnología de lecho móvil, combinado con 

post-tratamientos químicos tradicionales, generarían una solución tecnológica y 

económicamente viable para la eliminación 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 sólo 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% y 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. Análisis 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 versátil. 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 rizósfera, el lodo volcánico, los pozos petrolíferos, los acuíferos 

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 sólo mediante secuencias y no se 

tiene mayor información sobre su metabolismo. Junto a otros Phylum como OP10, OP5 

y OD1 se han encontrado con mayor abundancia en la zonas de baja concentración de 

sulfuro de hidrógeno,  justo debajo de la capa mínima de oxígeno (Ley et al., 2006). 

También se han encontrado en sedimentos marinos hidrotermales, donde mediante el 

análisis de metagenomas se han identificado genes que codifican para enzimas que 

participan en la degradación anaeróbia de hidrocarburos (Sampiao et al., 2017).  

En las muestras analizadas para Altoandino este Phylum representa sólo un 0,0089% de 

la abundancia relativa total y esto se debe a que se distribuye sólo 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% y 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 acuífero contaminado con hidrocarburos y 



 
 
 

solventes clorados (Dojka et al., 1998). Desde entonces, se han detectado en una amplio 

gama de hábitats terrestres y marinos: por ejemplo, suelo, sedimentos marinos, 

hidrotermales, lagos anóxicos, ambientes impactados por hidrocarburos y tratamiento de 

aguas residuales en biorreactores (Pereira et al., 2014; Darling et al., 2014). La 

secuenciación directa de una célula (Single Cell Sequence) de cuatro miembros de este 

Phylum sugieren que corresponden a organismos heterótrofos, con un estilo de vida 

estrictamente fermentativo. Poseen enzimas sacarolíticas y proteolíticas y 

transportadores para la degradación y absorción de pectina, ulvan, fucano, alginato y 

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

Para las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está 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 está presente en i) Sedimento del Salar de Piedra Parada Occidente con un 

3,45% y ii) Agua del Salar de la Azufrera con un 2,4% de la abundancia relativa de cada 

sitio.  

 

Planctomycetes: La mayoría de los miembros del Phylum comparten muchos rasgos 

inusuales que son únicos para las bacterias, ya que se dividen independientemente del 

gen FtsZ a través de gemación asimétrica y poseen un ciclo de vida complejo. Además 

de sus complejas características celulares, son ambientalmente importantes y juegan un 

papel importante en los flujos de materia a nivel mundial. Tales características se han 

empleado con éxito en aplicaciones biotecnológicas tales como la oxidación anaeróbica 

del amonio en plantas de tratamiento de aguas residuales o la utilización de enzimas 

para procesos biotecnológicos. Los genomas planctomicetales con un tamaño promedio 

de 6,9 MB, los que los hace objetivos tentadores para  el descubrimiento de nuevos 

fármacos (Jeske et al., 2013; Jeske et al., 2016).  

Este Phylum está presente en todas las muestras analizadas de Altoandino, abarcando 

una diversidad relativa total del 0,65%. La mayor abundancia por sitio está 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 descripción oficial del Phylum por Tamaki et al. 

2011, los filotipos de Armatimonadetes se clasificaron como la división 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 creía 

exclusiva de ambientes termales. Actualmente hay más de 500 secuencias de genes 16S 

RNA en la base de datos pública, 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 fermentación de azúcares 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 sólo está 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 sólo a través de 

estudios independiente del cultivo, generalmente están en baja abundancia en una 

amplia gama de hábitats. Este Phylum está 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 hábitats tales como tapetes microbianos 

hipersalinos (Sørensen 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 genómicos recientes de bacterias TM6 revelaron que tienen genomas 

pequeños y un repertorio genético limitado, consistente con la dependencia de 

huéspedes eucarióticos para sus necesidades metabólicas. Estos carecen de rutas 

biosintéticas completas para varios componentes básicos celulares esenciales, incluidos 

aminoácidos, lípidos y nucleótidos. Además de tener una envoltura celular degenerada, 

translocaciones de ATP / ADP para parasitar reservorios de ATP del hospedador y 

motivos de proteínas para facilitar las interacciones de hospedadores eucariotas indican 



 
 
 

que el parasitismo está muy extendido en este Phylum. Es por esta razón que se ha 

propuesto el nombre Dependentiae (phyl. Nov.) (Yeoh et al., 2016).  

En las muestras analizadas para Altoandino este Phylum representa sólo 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 excepción de las secuencias del gen 16S RNA 

ambientales, no hay mayor información disponible para los miembros de esta división. 

Su miembros parecen prosperar en ambientes anóxicos, como en sedimentos marinos, 

aguas profundas hipersalinas, lagos de agua dulce, acuíferos, suelos de arrozales 

inundados y biorreactores metanogénicos La secuenciación de genes ambientales de 

OP3 muestra como resultado una enzima NADH deshidrogenasa I, lo que puede sugerir 

un modo de respiración anaeróbica (Glöckner 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 está presente en la 

muestra de agua del Salar de la Azufrera con un 0,85% y sedimento del Salar Grande 

con 1,94%. 

 

Deinococcus_thermus: Corresponde al Phylum más ubicuo en fuentes termales. Sus 

miembros tienen una "convergencia termófila", del resultado de una composición de G 

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

Este Phylum es bien conocido por su extrema resistencia a UV, desecación y radiación 

ionizante (Minton 1994; Battista, 1997). Se han encontrado en carne enlatada, suelo, 

heces de animales, polvo y instrumentos médicos irradiados (Master et al., 1991; 

Murray 1992; Nold y Ward, 1995). Algunos son resistentes al peróxido de hidrógeno y 

otros agentes que dañan el ADN debido a una alta eficiencia en su sistema de reparación 

del ADN (Minton 1994; Battista, 1997). Debido a sus características de resistencia a la 

radiación, han sido de gran interés con respecto a la biorremediación de sitios 



 
 
 

contaminados con radiación y productos químicos tóxicos (Battista, 1997; Brim et al., 

2000). 

También hay mucho interés en este grupo debido a la producción de una serie de 

enzimas termoestables de gran parte de la biotecnología importancia, por ejemplo, Taq 

polimerasa (Karlin y Mrazek 2001). 

Para las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está presente en todos los sitios 

analizados y representa el 0, 28 % de la abundancia relativa total. La mayor abundancia 

de este Phylum está 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 única de bacterias que carecen de pared 

celular y son típicamente parásitos o comensales de huéspedes eucarióticos. 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 

secuenciación metagenómica de sedimentos con metano en aguas profundas resultó en 

el ensamblaje de dos genomas de un clado afiliado a Tenericutes actualmente conocido 

como 'NB1-n' (taxonomía SILVA) o 'RF3' (taxonomía Greengenes). La reconstrucción 

metabólica reveló que carecen de un ciclo de ácido tricarboxílico y en su lugar utilizan 

la fermentación anaeróbica de azúcares simples para la fosforilación a nivel de sustrato. 

(Skennerton et al., 2016).  

En las muestras analizadas para Altoandino este Phylum representa el 5to más 

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: El 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 árboles de referencia. Son Gram-

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



 
 
 

diversos, la mayoría de los géneros son quimiolitótrofos aeróbicos, incluidos 

nitrificadores, reductores disimilatorios de sulfato y formas magnetotácticas. Posee 

además un género (Thermodesulfovibrio) que es termófilo y obligadamente acidófilo y 

anaeróbico (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): El Phylum NC10 fue propuesto por primera vez en base a 

las secuencias de genes 16S rRNA ambientales de cuevas inundadas. En 2006, se 

descubrió que las bacterias NC10 estaban conectadas con un nuevo bioproceso: la 

oxidación anaeróbica de metano (AOM) acoplado a la desnitrificación. Posteriormente, 

demostraron que las bacterias NC10 median el proceso de AOM acoplado a la 

reducción de nitrito y estas bacterias funcionarían como metanótrofos 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 Mediterráneo 

Seafloor Brine Lake 6 (MSBL6), ya que se encontró inicialmente en estudios de 

secuenciación del gen 16S rRNA en cuencas de salmuera del Mediterráneo (Daffonchio 

et al., 2006). Desde entonces, secuencias de MSBL6 se ha encontrado en ambientes 

contaminados por hidrocarburos, incluyendo filtraciones frías, sedimentos cerca de las 

zonas de transición 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 formación de endosporas resistentes es una propiedad específica 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 

proteínas de esporulación 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 biotecnología, biorremediación y control de insectos (Galperin, 2013).  

La fisiología y metabolismo que presentan los miembros de este Phylum los hace ser 

uno de los grupos más utilizados para prospecciones biotecnológicas. Esto debido a que 

Firmicutes incluye tanto autótrofos como heterótrofos, los quimiolitoautótrofos 

incluyen una variedad de bacterias oxidantes de hidrógeno 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 monóxido de carbono. Como su nombre indica, 

Carboxydothermus hydrogenoformans produce hidrógeno molecular (Wu et al., 2005), 

mientras que Clostridium ljungdahlii puede usar mezclas de CO / H2 y CO2 / H2 

(Kopke et al., 2010). La familia Heliobacteriaceae incluye miembros fototróficos que 

usan la fotosíntesis anoxigénica como fuente de energía; también pueden fijar nitrógeno 

(Asao y Madigan, 2010; Tang et al., 2010). Bacillus metanolicus es un formador de 

esporas que puede utilizar metanol como su única fuente de carbono y energía 

(Heggeset et al., 2012). 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa el tercero más 

abundante con 9,2 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 características 

metabólicas muy diversas. Incluye seis clases, Chloroflexi, Anaerolineae, Caldilineae, 



 
 
 

Ktedonobacteria, Dehalococcoidetdia y Thermomicrobia. La morfología filamentosa es 

la característica típica de la mayoría. De estas seis clases, solo la clase Chloroflexi 

consiste en bacterias fototróficas. Este grupo fototrófico, llamado bacterias fotótrofas 

anóxicas filamentosas, se distribuyó en tres familias (Chloroflexaceae, 

Oscillochloridaceae y Roseiflexaceae) en la clase y comparte las siguientes 

características en común: la morfología filamentosa multicelular, la motilidad de 

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

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,41 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 varían en abundancia relativa, pero generalmente 

constituyen la mitad o más 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 energía del huésped al obtenerla desde la dieta a 

través de la fermentación de polisacáridos indigeribles. Esta actividad produce ácidos 

grasos de cadena corta (AGCC) que pueden suministrar hasta 10% de calorías diarias 

cuando la dieta es rica en fibra (Cummings, 1981; Johnson et al., 2017).  Este Phylum 

se asocia a la fermentación de diferentes compuestos, como azúcares simples, ácidos 

orgánicos y compuestos nitrogenados. La fermentación genera como productos 

metabólicos principalmente H2 y CO2, compuestos que son utilizados por las 

comunidades de microorganismos metanógenos. Esta relación 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. Están presentes en todas las 

muestras y los sitios que reúnen el mayor número de este grupo corresponde a Agua de 

Laguna Verde con un 49,39%. 

 

Synergistetes: Este Phylum actualmente agrupa bacterias Gram negativas, anaeróbicas 

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



 
 
 

diversas formas y se caracterizan por su capacidad de utilizar aminoácidos como fuente 

de energía. La baja capacidad de cultivo explica la falta global de conocimiento sobre la 

mayoría 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 población menor dentro de los 

ecosistemas habitados. Se podrían delinear cuatro tipos de hábitats dependiendo del 

origen aislado o clonado, incluyendo lodo y aguas residuales de digestores anaeróbicos, 

manantiales naturales, agua de mar natural y esteras de azufre, agua relacionada con 

instalaciones de producción de petróleo y producción de biogas con alto contenido en 

hidrógeno (Rivieri et al., 2009; Marchandin et al., 2010; Jumas-Bilak y Marchandin, 

2014). 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, estando 

presentes sólo en tres muestras del total, representado un 0,0017 % de la abundancia 

total. El sitio que reúne el mayor número 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 biogeoquímicos globales. Las cianobacterias emergieron hace unos 3.000 

millones de años, dando paso a la transición de la Tierra de condiciones anoxigénicas a 

oxigénicas a través de la fotosíntesis (Schirrmeister et al., 2011). A lo largo de su 

evolución, las cianobacterias se convirtieron en uno de los organismos procariotas más 

diversos y ampliamente distribuidos, ocupando muchos nichos dentro de hábitats 

terrestres, planctónicos y bentónicos. Su larga historia evolucionó 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 simbióticos, tóxicos y depredadores (Soo 

et al., 2015), con tamaños de genomas que van de 1 a 10 Mb (Shih et al., 2013).  

Se reconoce el fuerte potencial biotecnológico de este Phylum, al ser una excelente 

plataforma productora de vitaminas y proteínas 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 químicas finas, como biofertilizantes y como fuente 

de combustible renovable (lípidos) (Lem y Glick, 1985). En los últimos 30 años este 



 
 
 

Phylum ha ganado mucha atención como una rica fuente de compuestos bioactivos y 

son considerados como uno de los grupos más prometedores para su producción masiva 

(Bhadury et al., 2004; Dahms et al. 2006). Estos metabolitos incluyen compuestos 

antibacterianos (Jaki et al., 2000), antimicóticos (Kajiyama et al. 1998), antivirales 

(Patterson et al., 1994), anticancerígenos (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 más biotecnológicos aplicaciones que esperan 

posibles usos en maricultura, alimentos, combustible, fertilizantes, colorantes y 

producción de varios metabolitos secundarios incluyendo toxinas, vitaminas, enzimas y 

productos farmacéuticos (Abed et al., 2008).  

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,26 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 

anóxicos de plantaciones de arroz provenientes de Italia (Derakshani et al., 2000). Sus 

secuencias se asocian a lodos anóxicos, más su participación ecológica o metabólica no 

se ha demostrado aún. 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,06 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 así como los análisis metagenómicos han revelado que Acidobacteria 

representa un Phylum muy diverso y residente en una amplia gama de hábitats 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 fisiología recibieron 

atención particular: (i) uso de carbono, (ii) asimilación de nitrógeno, (iii) metabolismo 

de hierro, (iv) antimicrobianos, y (v) abundancia de transportadores (Ward et al., 2009). 

La data genómica actual muestra la capacidad ecológica 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 múltiples 

transportadores activos, degradar la goma Gellan y producir exopolisacáridos (EPS) 

(Kielak et al., 2016). Estas características definen a los miembros de este grupo como 

potenciales productores de biocompuestos con aplicación biotecnológica. 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum representa un 1,06 % de la 

abundancia relativa total. Sin embargo hay muestras que reúnen 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 quimioorganotróficas, termófilas 

facultativas y anaeróbicas facultativas a la vez. Se han aislado en sistemas acuáticos 

termales (42 a 46 ° C) y en pozos termales en exploraciones de petróleo a 2.775 m de 

profundidad. Presentan respiración aeróbica, son fermentadores y reducen diversos 

aceptores de electrones como nitrito, Fe (III), As (V) (Lino et al., 2010; Podosokorskaya 

et al., 2012). Aunque aún no se ha publicado el uso de un metabolito de este grupo de 

microorganismos en aplicaciones industriales o biotecnológicas, presentan un potencial 

a desarrollar, ya que el uso de termoenzimas en etapas de fermentación ya se ha 

demostrado en otros organismos termófilos (Currie et al., 2014; Peng., 2015; Yu et al., 

2016), así como la utilización de bacterias termófilas en biorremediación de As en agua 

(Umrania, 2006). 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,44 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 están ampliamente distribuidos en los 

ecosistemas terrestres y marinos, sin embargo, actualmente hay poca información 

disponible sobre su capacidad metabólica y su función ecológica en dichos hábitats. 

Análisis de pirosecuenciación y análisis genómicos de una sola célula (Single Cell 

Sequence) muestran un genoma parcial de ~270 kb. El 46% de sus genes no tiene 

predicción de función. Su estilo de vida correspondería a heterotrófico, con genes que 

codifican las enzimas endoglucanasa, amilopullulanasa y lacasa, lo que sugiere una 

capacidad para la utilización de celulosa, almidón y, potencialmente, lignina, 

respectivamente. Se identificaron los genes que codifican varias enzimas de glucólisis y 

la utilización de formiato. El genoma parcial también proporciona evidencia de 

resistencia a los antibióticos (β-lactamasa, aminoglucósido fosfotransferasa), así como 

producción de antibióticos (bacteriocina) y peptidasas bactericidas extracelulares 

(Youssef et al., 2011). 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,011 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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. Sólo se conoce por secuencias del gen 16S RNA, las que se han 

encontrado en mayor abundancia en acuíferos anaeróbicos contaminados con 

hidrocarburos. Los resultados de metagenoma indican que están ampliamente 

distribuidos y en algunos entornos son lo suficientemente abundantes como para ser 

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

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, 

encontrándose sólo 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. Sólo 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 GN06 se consideran biosfera rara, 

en muy poca abundancia y no cultivables (Youssef et al., 2012).  

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,021 % de la abundancia total. Este grupo sólo está presente en 5 muestras y los sitios 

que reúnen el mayor número 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 está compuesto por bacterias termófilas e 

hipertermófilas, que habitan en ambientes hidrotermales marinos y terrestres. La 

mayoría de las especies de Aquificae son chemolito-autótrofos; sin embargo, algunos 

también crecen heterotróficamente. El Phylum contiene actualmente una sola clase y 

una sola orden con tres familias. De estas familias, Aquificaceae e 

Hydrogenothermaceae son bacterias aeróbicas o microaerófilas que obtienen energía 

por oxidación de hidrógeno o compuestos reducidos de azufre por oxígeno molecular. 

Por el contrario, la familia de las Desulfurobacteriaceae está compuesta de anaerobios 

estrictos y obtienen energía mediante la reducción de sulfato, nitrato, azufre elemental u 

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

Los miembros de este Phylum, debido a su capacidad para crecer a una temperatura > 

80 ° C por oxidación de hidrógeno, también proporcionan un recurso importante para 

muchas aplicaciones biotecnológicas. 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,008 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 ramificación en los árboles del gen 16S rRNA y el análisis de las 

secuencias espaciadoras transcritas internas en el rDNA 16S-23S. Sin embargo, no se 

conocen características bioquímicas o moleculares que sean compartidas de manera 

única por la mayoría de los miembros de estos grupos de bacterias. Análisis de 45 

genomas secuenciados de Fusobacteria mostraron que presentan proteínas implicadas 

en una amplia gama de funciones que son específicas 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 estaría relacionado con una alta producción de vitamina B12, vitamina esencial para 

el correcto funcionamiento del sistema nervioso humano y que sólo puede ser 

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

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,016 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 células 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 quimioheterótrofos, la mayoría anaerobios que viven libremente, pero 

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

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está presente con un 1,09 % de la 

abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 análisis genéticos de las secuencias extraídas del medio ambiente sugieren que estos 

organismos juegan un rol importante en la degradación del glicerol y lípidos en la 

biomasa del detritus (Nobu et al., 2015).  

Los Hidrogenedentes a menudo se asocian con ambientes metanogénicos (Riviere et al., 

2009; Narihiro et al., 2014), pero su función ecológica ha permanecido enigmática. 

Análisis de pangenoma y transcriptoma de Hydrogenedentes revelan la expresión de 

lipasas extracelulares, sistemas de secreción tipo II y el sistema Sec para la hidrólisis 

extracelular de triacilgliceroles a glicerol y ácidos grasos de cadena larga. Este 

organismo también expresa genes para oxidar glicerol a acetato y CO2. Además de ser 

productores de H2. A pesar de que comúnmente existe una baja abundancia poblacional 

de Hidrogenedentes en el ambiente, el nivel de expresión es alta, lo que sugiere que la 

lipólisis de Hidrogenedentes y la degradación de glicerol es un componente importante 

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

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,02 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número de este grupo 

corresponden a Sedimento del Salar Grande con un 0,48% y Sedimento del Salar 

Pedernales con un 0,18%. 

 

GN04 (candidate division): Poca información 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). Además 

de lodos activados para tratar las aguas residuales y lograr la saponificación de óxido de 

propileno (PO). 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está en baja abundancia, con un 

0,066 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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%. 

 



 
 
 

GN02 (candidate division): La división GN02 se describió 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 división, 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 GN02 y su rol metabólico se 

relacionaría 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 reúnen el mayor número de este grupo corresponden a  

Agua del Salar Grande 4,5 %, Agua de Laguna Verde con un 1,81%, y Sedimento del 

Río Juncalito con un 1,1%. 

 

Lentisphaerae: Este Phylum fue planteado por Cho et al. (2004) utilizando el análisis 

filogenético basado en el gen 16S rRNA de secuencias de tres organismos cultivados y 

secuencias de clones ambientales recuperados de hábitats marinos y de agua dulce, 

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

Miembros de este Phylum son conocidos por la producción de Exopolímeros 

transparentes (TEP) en sistemas acuáticos marinos. Lo que presenta una gran 

oportunidad desde el punto de vista del potencial biotecnológico que presenta, ya que 

los expolímeros son ampliamente útiles en la industria de alimentos, empleándose como 

estabilizantes, texturizantes y gelificantes, utilizándose para gelatinas, postres de leches, 

salsas y almíbar (Sutherland, 2001). 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum presenta un 0,43 % de la 

abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor número 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 termófilas anaeróbicas. La mayoría son 



 
 
 

fermentativos usando una variedad de carbohidratos simples, pero algunos aislados 

pueden crecer en celulosa cristalina y quimiolitotrofia usando monóxido de carbono 

principal fuente de energía para un cultivo puro.  

Ha habido relativamente pocas aplicaciones para las enzimas Dictyoglomus. Aunque 

muchas de sus propiedades cinéticas son excepcionales, han tenido que clonarse y 

expresarse en cepas de fermentación convencionales como huéspedes, debido al bajo 

contenido de G:C ha requerido una manipulación genética significativa para su 

expresión. 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 fármacos (Bergquist y Morgan, 2014). 

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está presente sólo 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 más abundantes 

en la comunidades microbianas (Spain et al., 2009) tiene su origen taxonómico como el 

'Bacterias púrpuras', 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 más 

grandes del dominio bacteria. Incluyen una amplia variedad de patógenos, como 

Escherichia, Salmonella, Vibrio, Helicobacter, Yersinia y Legionellales (Madigan y 

Martinko, 2005). Algunos miembros son bacterias responsables de la fijación de 

nitrógeno (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 reúnen el mayor 

número de este grupo corresponden a Agua del Río 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 está formado por secuencias del gen 16S RNA 

provenientes desde sedimentos de Zodletone Spring y la interfaz óxica-anóxica del lago 

hipersalino Mono Lake. No se ha determinado su rol funcional, pero se asocia a la 

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

En las muestras analizadas en Altoandino este Phylum está presente sólo en 5 muestras 

y representa sólo un 0,003 % de la abundancia total. Los sitios que reúnen el mayor 

número de este grupo corresponden a Suelo de la Laguna El 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 encontró abundantemente en los clones 

analizados de las termitas Microcerotermes, además 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 ningún aislado de estos grupos. De hecho, aunque el número de clústeres 

de nivel de Phylum ha ido aumentando a medida que se acumulan los datos de la 

secuencia 16S, la mayoría de ellos nunca se han investigado, ni siquiera por su 

localización 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 reúnen el mayor número 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): El Phylum OP8 se identificó 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 hábitats 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 Británica, 

Canadá), y se propuesto el nombre de “Aminicenantes” para resaltar la alta proporción 

de genes que codifican para enzimas aminolíticas. Las diversas condiciones ambientales 

que afectan su abundancia y distribución global en diversos hábitats sugieren que, 

colectivamente, los miembros de los Aminicenantes exhiben un alto nivel de 

diversidades metabólicas 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 reúnen el mayor número 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 está compuesto por bacterias anaerobias, termófilas y 

mesófilas que están 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 única, Thermotogaceae, dentro del orden 

Thermotogales. Algunos miembros de este Pylum tienen la capacidad de metabolizar de 

manera eficiente numerosos sustratos orgánicos y producen biogás, específicamente H2 

como subproducto (Bhandari y Gupta, 2014).  

La capacidad de producir H2, sumado a la termoestabilidad de sus enzimas, los 

convierte en un punto focal para diferentes aplicaciones biotecnológicas, especialmente 

para producción 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 reúnen el mayor número 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 está caracterizado por que sus miembros están 

ampliamente distribuidos en suelos y hábitats acuáticos. 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 tamaño 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 única fuente de carbono y energía, lo que los convierte en 

los únicos metanótrofos aeróbicos conocidos fuera de las Proteobacterias, y los únicos 

metanótrofos acidofílicos 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 reúnen el mayor número 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 están 

distribuidos globalmente, y en algunos casos abundan en sedimentos marinos 

anaeróbicos, ambientes geotérmicos, digestores y reactores anaerobios y reservorios de 

petróleo. Sin embargo su fisiología y ecología siguen siendo en gran medida 

enigmáticas debido a la falta de representantes cultivados. Análisis metagenómicos han 

permitido identificar características conservadas dentro del Phylum, incluyendo un 

clúster de genes implicados en el metabolismo del aldehído y el azúcar, la conservación 

de energía y el almacenamiento de carbono. Su metabolismo probablemente sea 

anaerobios heterotrófico. Algunos linajes se especializarán en la fermentación primaria 

de carbohidratos o en la fermentación secundaria de ácidos orgánicos, tales como 

propionato (Nobu et al., 2016). Este Phylum es común de identificarse en sedimentos 

anóxicos ricos en metano. Un genoma parcial de células individuales indicó que los 

miembros del linaje OP9 exhiben estilos de vida fermentativos y sacarolíticos 

(Dodsworth et al., 2013). Los posibles productos de fermentación pueden a su vez 

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



 
 
 

sedimento (Carr et al., 2015), desempeñando así 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 reúnen el mayor número 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 Aplicación y Potencial de Mercado 

Considerando el anterior análisis el potencial biotecnológico es bastante amplio. Sólo 

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 hidrólisis de carbohidratos y lípidos.  

ii) Producción de Biogas (H2 y Metano).  

iii) Aplicación en el área farmacéutica. 

I. Enzimas involucradas en la hidrólisis de carbohidratos, lípidos y proteínas: 

Las enzimas involucradas es estos procesos actualmente son las más utilizadas hasta en 

procesos industriales y en diferentes productos biotecnológicos. Las proteasas 

extracelulares son importantes para la hidrólisis de proteínas externas cuya función es 

ayudar a la célula a utilizar los productos de la hidrólisis como nutrientes. Éstas tienen 

gran importancia en la industria enzimática y constituyen aproximadamente el 40% del 

mercado total de enzimas (Gupta et al. 2002) y tienen aplicaciones en varias industrias 

como los detergentes, alimentación, farmacéutica, cuero, seda y diagnóstico (Kumar y 

Takagi 1999; Sellami-Kamoun et al. 2008). 

 

La demanda de la industria por enzimas proteolíticas es principalmente por aquellas con 

propiedades específicas y estabilidad a pH altos, temperatura, iones metálicos 

surfactantes y solventes orgánicos, lo que estimula la búsqueda de nuevas enzimas. 

Proteasas con alta actividad y estabilidad en rangos altos de alcalinidad y temperatura 

son de interés para la bioingeniería y aplicaciones biotecnológicas, siendo la mayor 

aplicación 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 biotecnológicos son las amilasas. 

Las amilasas hidrolizan almidón, glicógeno y algunos polisacáridos clivándolos en el 

enlace interno 1,4-glicosídico (Gupta et al. 2003). Estas enzimas han sido utilizadas 

como aditivos en detergentes y licuefacción (dilución en solución acuosa a alta 

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

 

Otro grupo de enzimas altamente requerida son las lipasas, las cuales constituyen la más 

amplia clase de enzimas usadas en aplicaciones biotecnológicas y en química orgánica. 

Las lipasas son utilizadas con aplicaciones biotecnológicas por sus propiedades para 

hidrolizar a elevados rangos de temperaturas, pH, y en presencia de solventes orgánicos. 

Sus aplicaciones van desde la desimetrización de mezclas racémicas para la síntesis de 

químicos finos de la industria farmacéutica (Panda y Gowrishankar, 2005) 

modificaciones de las propiedades fisiológicas de los triglicéridos de las grasas y aceites 

y la síntesis de biopolímeros y biodiesel (Jaeger y Eggert 2002). 

 

Otra de las aplicaciones de lipasas incluyen la hidrólisis de la grasa de la leche en la 

industria láctea, la remoción de impurezas no celulósicas a partir del algodón en rama, 

antes de futuros procesamientos de productos tinturados o terminados; formulaciones de 

medicamentos en la industria farmacéutica y en la remoción de grasa subcutánea en la 

industria de cuero (Haki and Rakshit 2003). En la industria papelera, las lipasas son 

empleadas para remover el “pitch” (componentes hidrofóficos de la madera, 

principalmente triglicéridos y ceras) de la pulpa producida en la fabricación del papel, 

los que causan graves problemas en la fabricación del papel y pulpa (Sharma et al. 

2001). 

 

 

El mercado mundial de enzimas es relativamente importante, en el año 2008 fue de 5,1 

billiones de dólares anuales, con una demanda para Norte América de un 46%. Aquí el 

mercado de las enzimas utilizadas solamente en este sector del mercado (USA) es 

cercano a los $2.2 billiones de dólares (Freedonia Group 2009). Este mercado tiene 

aplicaciones en farmacéuticas [29%], biocombustibles [18%], alimento y bebidas 

[14%], investigación y biotecnología [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 año 2014 y se proyecta una taza de crecimiento anual (CAGR) de 7.0 % desde el año 

2015 hasta el año 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, proyectándose un total de 

USD 2.0 Billiones para el año 2020 (Markets and Markets 2015). 

 

Los segmentos del mercado pueden dividirse según: i) Aplicación (Alimenticia, cuidado 

del hogar, Bioenergía, Biotecnología y Farmacéutica, alimento para animales, otros) ii) 

Fuente (Microorganismos, Animales y Plantas). iii) Tipo (Proteasas, Carbohidratasas, 

lipasas, Polimerasas y Nucleasas, otras). iv) Geografía (América del Norte, Europa, 

Asia Pacífico, LAMEA) (Allied Market Research 2015). 

 

Miembros del Phylum Proteobacteria son los predilectos a la hora de identificar 

enzimas con aplicaciones industriales,  éste corresponde al más abundante encontrado 

en todos los sitios de estudio. Sin embargo, algunos Phylum como Deinococcus-

Thermus, Nitrospirae, Ignavibacteria y Thermotogae, los que están en menor 

abundancia, presentan el mayor potencial para la identificación de nuevas enzimas de 

este tipo. Considerando la distribución de estos grupos, los sitios de estudio con mayor 

potencial para esto serían: Salar de la Azufrera, Laguna del Negro Francisco Salada. 

 

 

II. Producción de Biogás (H2 y Metano): 

En este análisis de ha identificado 9 Phylum bacterianos asociados a la producción de 

Biogás. Específicamente H2 y CH4. Destacando por su abundancia a los candidatos a 

Phylum: AC1 (candidate division), OP3 (candidate division), Tenericutes, NC10 

(candidate división). 

Esto es de gran importancia, ya que generalmente estos microorganismos están en baja 

abundancia en el ambiente y algunos se consideran biósfera rara debido ya que 

representan las abundancias más bajas. Sin embargo, en algunas muestras de lagunas 

altiplánicas analizadas en Altoandino se han identificado en abundancias superiores al 



 
 
 

0,99 %,  que aunque sigue siendo baja esto es prometedor para realizar metodologías de 

enriquecimientos para utilizarlos como productores de biogás en biodigestores.  

El hidrógeno es un portador vital de energía que puede soportar el requisito futuro de 

energía limpia en todo el mundo. Esto puede apoyar la iniciativa de reducción de 

emisiones de gases de efecto invernadero y también la dependencia de los combustibles 

fósiles para la energía (Zion Market Research, 2017).  

Además se preveé que el mercado global de H2 crecerá a un ritmo sólido para alcanzar 

un valor significativo. El mercado del hidrógeno ha experimentado un crecimiento 

constante durante la línea de tiempo 2012-2016. Se proyecta que crecerá a una CAGR 

de valor del 6,1% durante todo el período de evaluación, para alcanzar un valor de 

mercado de más de 200.000 millones de dólares estadounidenses a finales de 2025 a 

partir de una valoración del mercado de aproximadamente 130 millones de dólares en 

2017 (Persistence Market Research., 2018).  

Considerando la distribución de bacterias asociadas a la producción 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. 

 

III. Aplicación en el área farmacéutica: 

El alto porcentaje de secuencias de Phylum bacterianos relacionados a la producción de 

biocompuestos como los antibióticos representa una oportunidad para la búsqueda de 

nuevos antibióticos. Esto es prometedor, ya que el mercado global de estos 

biocompuestos debería alcanzar casi $ 44.7 billones en el año 2020 desde casi $ 40.6 

billones valorados en el año 2015 a una tasa compuesta de crecimiento anual (CAGR) 

de 2.0% entre los años 2015 a 2020 (BC Research, 2016). 

Además de esto, enzimas del tipo lipasas y esterasas son utilizadas en farmacéutica para 

la síntesis de medicamentos (Panda y Gowrishankar 2005). Estas enzimas en 

condiciones micro-acuosas catalizan reacciones sintéticas que conducen a la obtención 

de productos farmacéuticos enantiopuros tales como fármacos antihipertensivos y 

antiinflamatorios. Varias drogas sintetizadas químicamente como ibuprofeno, 

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



 
 
 

mayoría de los casos, solo uno de los enantiómeros presenta las propiedades 

terapéuticas, mientras que el otro isómero puede ser inactivo o incluso tóxico. En este 

contexto, el uso de lipasas para catalizar enantioméricamente la resolución de estos 

productos farmacéuticos o precursores de fármacos se ha mostrado como una de las 

aplicaciones más refinadas de altoandinas de la Región 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 análisis del potencial biotecnológico 

La diversidad microbiana presente en sistemas acuáticos generalmente es desestimada y 

en muchos casos es completamente desconocida por los evaluadores de impacto 

ambiental. En los últimos 50 años, científicos de todo el mundo se han realizado 

múltiples esfuerzos para conocer el rol ecológico que cumplen los microorganismos en 

los diferentes ambientes de nuestro planeta.  Este conocimiento es esencial para la 

protección y cuidado de los ecosistemas, en pro de reguardar el equilibrio natural en 

nuestro planeta. 

El capturar el interés público y privado por realizar estudios en microbiología muchas 

veces se torna difícil, principalmente porque es algo que no se ve a simple vista y se 

requieren de tecnologías especializadas. Sin embargo, los estudios científicos han 

demostrado que sin la importante participación microbiana ningún sistema funciona, 

entre ellos incluido el cuerpo humano.  

Estudios de microbiología básica 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 biotecnológico. 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 secuenciación masiva del gen 16S RNA, como la utilizada en el análisis 

de este proyecto, han revelado que la diversidad microbiana es mucho más amplia de lo 

que se imaginaba. Estas técnicas permiten acceder a microorganismos no cultivables, la 

mayoría con metabolimos desconocidos y que además 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 tendrían esta 

diversidad para aplicaciones biotecnológicas. Esto es posible por la cercanía con 

microorganismos en las bases de datos genómicas, sin embargo se requieren de mayores 

estudios para demostrar este potencial. 

En los últimos años, se ha incrementado la demanda de nuevos productos que permitan 

solucionar el contante aumento de energía, disminuir las materias primas cada día mas 

difíciles de obtener debido a la explotación indiscriminada de recursos naturales no 

renovables y mejorar salud y calidad de vida humana. Es entonces aquí donde la 

diversidad microbiana, tan poco conocida y generalmente poco valorada, toma 

relevancia y abre una gran expectativa para la biotecnología.  

El uso de microorganismos para producir compuestos es altamente atractivo, ya que 

producen grandes cantidades de metabolitos valiosos y cuya producción vía síntesis 

química puede ser muy compleja y costosa (Tang y Zhao, 2009). Con ellos se pueden 

obtener altos rendimientos en la producción de sustancias químicas, ya que tienen una 

alta relación área/volumen, lo que facilita la adquisición de los nutrientes requeridos 

para sostener altos niveles de biosíntesis. Además, 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 biológicos y sin la generación 

de residuos tóxicos (Demain y Adrio, 2008).  

Es por esta razón que el trabajo realizado por los investigadores de la Universidad de 

Antofagasta en el proyecto Altoandino es de gran relevancia. Ahora se conocen los 

parámetros físico-químicos de diferentes sistemas acuáticos extremos y la diversidad 

microbiana asociada.  Con eso de ha logrado tener una idea del valor potencial de estos 

microorganismos para aplicaciones industriales, lo que en caso de explorarse pueden 

llevar a la generación de herramientas innovadoras aplicadas, lo que impulsaría el 

desarrollo de la industria biotecnológica nacional, y lo más importante a destacar es que 



 
 
 

es valorando la diversidad microbiana de sistemas acuáticos de altura de la región de 

Atacama. 

El siguiente paso para el desarrollo de este potencial es la exploración de la genómica 

de los ambientes destacados en el capítulo 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 análisis de 

metagenómica, que es el análisis 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 específicamente cuales son los genes involucrados en la producción de algún producto 

de interés biotecnológico. Para ello,  el ADN de las muestras de interés se debe utilizar 

para constituir una biblioteca genómica o genoteca, la que es su vez secuenciada para 

posteriormente en ella buscar genes específicos, 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 genómico presente en estos ecosistemas. El desarrollo y financiamiento de 

nuevas iniciativas multidisciplinarias que desarrollen este potencial biotecnológico 

contribuirían en esto. 
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ANEXO 6. 
JORNADA DE CAPACITACIÓN Y CIERRE DEL 

PROYECTO 



 
 
 

 
 

 

 

 

 

 

 



 
 
 

 

 

 

 



 
 
 

 

 

 

 

 



 
 
 

 

 

 

 

 



 
 
 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ANEXO 7 
MANUSCRITOS CIENTÍFICOS 

 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

Threatened Vertebrates in the High-Andean Wetlands of the Atacama Desert by the Lithium 

Mining. Running Title: Vertebrates of the high Andean Atacama Region. 
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ANEXO 8 
INFORME DE EVALUACIÓN ECONÓMICA 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ANEXO 9 
INFORME DE RUTAS ALTOANDINAS 
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Concluye proyecto que pone en valor los diversos 
atractivos del Altoandino de Atacama 

 

0 

Por: Redacción 7D 

Con una ceremonia efectuada en la Universidad Santo Tomás de Copiapó, concluyó el proyecto 
“Valorización Económica del Altoandino de Atacama”, que en lo medular apuntó a desarrollar estrategias 
para el desarrollo del turismo de intereses especiales (TIE) y la conservación de un ecosistema de 
características únicas”, desarrollado por la Universidad de Antofagasta y financiado por el Gobierno de 
Atacama a través de un Fondo para la Innovación 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 microbiológica. 

“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 turísticos para incrementar la competitividad del sector e investigamos la 
factibilidad de obtención de nuevos productos regionales con valor agregado, desde comunidades 
bacterianas del Altoandino. Por último, relevamos la importancia de fortalecer la proliferación de los 
procesos productivos verdes como identidad productiva regional”, explicó Jorge Jorge Valdés, académico 
de la Universidad de Antofagasta y director del proyecto. 

El proyecto benefició a 4.900 personas de manera directa (2.550 hombres y 2.350 mujeres) y se estima 
que serán 155.000 los impactados de manera indirecta. Adicionalmente, generó información relacionada 
con las características 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 económica de la región en conjunto con una postura de 
protección de la riqueza escénica”, agregó Valdés. 

Con este marco de referencia, el proyecto propone implementar un modelo de negocios, la capacitación 
en temas de turismo científico, ecológico y de aventura de los sectores involucrados (operadores 
turísticos, hoteles, servicios públicos), la generación de material de apoyo para el desarrollo de la 
actividad turística del altoandino y la generación de instrumentos de difusión a nivel nacional e 
internacional de la oferta turística de la región. 

“Esta estrategia está vinculada a las acciones necesarias para generar y/o potenciar la estrategia regional 
de protección de los sistemas altoandinos de mayor fragilidad, así como su biodiversidad, particularmente 
en el caso de las comunidades microbiológicas, las que tienen un alto potencial de aplicaciones 
biotecnológicas que es urgente identificar y conservar para beneficio de la región”, dijo el director de la 
iniciativa. 

Cabe consignar que las actividades productivas en el Desierto de Atacama se han basado principalmente 
en la explotación de los recursos no renovables a través de la minería, constituyéndose como el motor 
principal del impulso económico de la Región de Atacama. Sin embargo, en la definición de los “Sitios 
Prioritarios para Conversar la Biodiversidad” en la Región de Atacama, solo consideró al Salar de 
Pedernales y alrededores, como también las lagunas altoandinas Verde y del Negro Francisco como sitios 
de interés de protección ambiental. Asimismo, la biodiversidad de los sistemas hídricos de las cuencas 
cerradas por sobre los 3.000 metros sobre el nivel del mar, posee un potencial biológico mucho mayor, 
aunque no se vea a simple vista, debido al pensamiento común de considerar la biodiversidad sólo en 
términos de flora y fauna, descartando aquella que no podemos ver a ojos desnudo, la de los 
microorganismos. 



 
 
 

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

Es así como conviven sectores protegidos bajo diversas denominaciones, tales como: Sistema Nacional 
De Áreas 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 aledaños que constituyen parte de la propuesta del ojalá futuro Parque Nacional Doña 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. 
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11:25 horas.-Concluye proyecto que 
pone en valor los diversos atractivos 
del Altoandino de Atacama 

  

Con una ceremonia efectuada en la 
Universidad Santo Tomás de Copiapó, 
concluyó el proyecto “Valorización 
Económica del Altoandino de Atacama”, 
que en lo medular apuntó a desarrollar 
estrategias para el desarrollo del turismo 
de intereses especiales (TIE) y la 
conservación de un ecosistema de 
características únicas”, desarrollado por 
la Universidad de Antofagasta y 
financiado por el Gobierno de Atacama 
a través de un Fondo para la Innovación 
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 microbiológica. 

 “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 turísticos para incrementar la competitividad del 
sector e investigamos la factibilidad de obtención de nuevos productos regionales con valor 
agregado, desde comunidades bacterianas del Altoandino. Por último, relevamos la 
importancia de fortalecer la proliferación de los procesos productivos verdes como identidad 
productiva regional”, explicó Jorge Jorge Valdés, académico de la Universidad de Antofagasta 
y director del proyecto. 

 El proyecto benefició a 4.900 personas de manera directa (2.550 hombres y 2.350 mujeres) y 
se estima que serán 155.000 los impactados de manera indirecta. Adicionalmente, generó 
información relacionada con las características 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 económica de la región en 
conjunto con una postura de protección de la riqueza escénica”, agregó Valdés. 

 Con este marco de referencia, el proyecto propone implementar un modelo de negocios, la 
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capacitación en temas de turismo científico, ecológico y de aventura de los sectores 
involucrados (operadores turísticos, hoteles, servicios públicos), la generación de material de 
apoyo para el desarrollo de la actividad turística del altoandino  y la generación de instrumentos 
de difusión a nivel nacional e internacional de la oferta turística de la región. 

 “Esta estrategia está vinculada a las acciones necesarias para generar y/o potenciar la 
estrategia regional de protección de los sistemas altoandinos de mayor fragilidad, así como su 
biodiversidad, particularmente en el caso de las comunidades microbiológicas, las que tienen 
un alto potencial de aplicaciones biotecnológicas que es urgente identificar y conservar para 
beneficio de la región”, dijo el director de la iniciativa. 

 Cabe consignar que las actividades productivas en el Desierto de Atacama se han basado 
principalmente en la explotación de los recursos no renovables a través de la minería, 
constituyéndose como el motor principal del impulso económico de la Región de Atacama. Sin 
embargo, en la definición de los “Sitios Prioritarios para Conversar la Biodiversidad” en la 
Región de Atacama, solo consideró al Salar de Pedernales y alrededores, como también las 
lagunas altoandinas Verde y del Negro Francisco como sitios de interés de protección 
ambiental. Asimismo, la biodiversidad de los sistemas hídricos de las cuencas cerradas por 
sobre los 3.000 metros sobre el nivel del mar, posee un potencial biológico mucho mayor, 
aunque no se vea a simple vista, debido al pensamiento común de considerar la biodiversidad 
sólo en términos de flora y fauna, descartando aquella que no podemos ver a ojos desnudo, la 
de los microorganismos. 

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

 Es así como conviven sectores protegidos bajo diversas denominaciones, tales como: Sistema 
Nacional De Áreas 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 aledaños que constituyen parte de la propuesta 
del ojalá futuro Parque Nacional Doña Inés propuesto por CONAF en 2009 y apoyado por el 
Gobierno Regional de Atacama y la Universidad de Antofagasta. 

 

 

    

      

  

  

  

 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ANEXO 11 
PARTICIPACIÓN EN SEMINARIO DE HUMEDALES 

ORGANIZADO POR CONAF EN COPIAPÓ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

 

 
 

 
 
 
 
 



 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ANEXO 12 
CONFECCIÓN DE MATERIAL PUBLICITARIO 
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