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BIOGEOGRAFIA DEL BACTERIOPLANCTON DE LAS
LAGUNAS DEL PARQUE NACIONAL DE SIERRA NEVADA
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RESUMEN

La incorporacién de técnicas derivadas de la biologia molecular para determinar las especies o unida-
des taxondmicas operativas (OTUs) en los procariotas estd permitiendo a los ec6logos microbianos re-
alizar estudios sobre sus patrones de distribucién, esto es su biogeografia. En este estudio, se
seleccionaron 11 lagunas del Parque Nacional de Sierra Nevada para comprobar si sus comunidades
bacterianas se ajustan o no a las predicciones de la Teoria de Biogeografia de Islas sobre el tamario y el
aislamiento insular. Ademads, se realiz6 un andlisis de anidamiento para valorar la importancia de los
procesos de dispersién en la metacomunidad de las bacterias de Sierra Nevada.

El tamafio de las lagunas parece condicionar, en buena medida, la riqueza y diversidad de OTUs que
aparecen en cada laguna. Las lagunas de mayor tamarfio presentaron mayor riqueza y diversidad. El
nivel de aislamiento de cada laguna se obtuvo calculando un indice de conectividad (C,) que depende
de la distancia entre cada laguna y el resto de las lagunas de Sierra Nevada y su tamafo relativo. Apa-
rentemente, las lagunas mejor conectadas presentaron mayor riqueza y diversidad de OTUs, pero esta
relaciéon no fue estadisticamente significativa. La metacomunidad bacteriana de las lagunas de Sierra
Nevada no estd anidada cuando la métrica utilizada es la matriz de temperatura. La comunidad bac-
teriana de la laguna de Virgen Superior fue significativamente idiosincratica.

Palabras clave: biogeografia, estructura del bacterioplancton, drea del lago, conectividad del lago, ani-
damiento bacteriano.

SUMMARY

With the advent of DNA-based molecular technologies to determine prokaryotic species or operatio-
nal taxonomic units (OTUs), microbial ecologists now have the tools to search for their spatial patterns,
that is their biogeography. In this study, we selected 11 high-mountain lakes from National Park of Sie-
rra Nevada to test the predictions of island-biogeography theory in relation to ecosystem size and iso-
lation. In addition, we performed a nestedness analysis to assess the significance of dispersal processes
in the bacterial metacommunity of Sierra Nevada.

Lake size appeared to affect, to some extent, OTUs richness and diversity. Lakes with the bigest sizes
housed more OTUs and had the highest diversity values. The isolation of each lake was obtained by
using a connectivity index (C,) that depends on the distance between each lake and the rest of Sierra
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Nevada lakes and its corresponding relative size. Seemingly, the lakes with the highest C, values sho-
wed the highest OTUs richness and diversity, but this relationship was not statistically significant. Bac-
terial metacomunity of Sierra Nevada lakes was not nested when the matrix temperature was used as
metric. Bacterial community from Virgen Superior lake was significantly idiosyncratic.

Key words: biogeography, bacterioplankton structure, lake area, lake connectivity, bacterial nestedness.

INTRODUCCION

La biogeografia, el estudio de la distribucién es-
pacial y temporal de la diversidad bioldégica, ha
estado centrada, casi exclusivamente, en los or-
ganismos de gran tamafio y los patrones de dis-
tribucién de los microorganismos han sido
tradicionalmente poco explorados. Esta escasez
de estudios sobre biogeograffa microbiana tiene
su raiz en la asuncién tradicional entre los micro-
bidlogos que «Everything is everywhere, but the en-
viroment selects (BAAS-BECKING 1934)». Se
asumia ubicuidad de los microorganismos ba-
sandose en sus elevadas tasas de dispersién. Esta
hipétesis fue reforzada por estudios con microor-
ganismos eucariotas como los ciliados (FINLAY
& CLARKE 1999, FINLAY 2002). Sin embargo, re-
cientes estudios han mostrado la existencia de pa-
trones de distribucién espacial a escala global
(MARTINY et al. 2006) en taxones procariotas es-
pecialmente de ambientes extremos (WHITAKER
et al. 2003, PAPKE et al. 2003). En esta tiltima linea
de pensamiento, recientemente se ha venido en-
fatizado la necesidad de considerar la estrucura-
cién espacial para comprender, en su mayor
extensién, los patrones de distribucién de los mi-
coorganismos (MARTINY et al. 2006, BARBERAN
& CASAMAYOR 2010). En esta busqueda por de-
terminar patrones de distribucién espacial entre
los microorganismos y por evaluar si éstos se
ajustan o no a los principios de la teorfa ecoldgica,
HORNER-DEVINE et al. (2004) (en sedimentos y
dreas contiguas) y RECHE et al. (2005) (en lagos)
han mostrado que las bacterias presentan relacio-
nes positivas entre el tamafio del drea del ecosis-
tema y la riqueza de unidades taxondémicas
operativas (OTU). Estos autores han establecido
por primera vez relaciones especie-drea para bac-
terias que permiten ser comparadas con las ya
existentes para las plantas y los animales de gran
tamario.
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La mayoria de los estudios sobre la composicién
de la comunidad bacteriana en lagos se han cen-
trado en determinar el papel ejercido por la va-
riabilidad ambiental como por ejemplo la
cantidad y calidad del carbono orgénico
(CRUMP et al. 2003) o la disponibilidad de re-
cursos minerales, quedando practicamente rele-
gados los factores histéricos de localizacion
geogréfica, esto es su estructuracién espacial.
MARTINY et al. (2006) han subrayado la necesi-
dad de usar disefios de muestreo especificos, asf
como herramientas estadisticas prestadas de la
macroecologfa, que nos permitan evaluar la im-
portancia relativa en la estructuracién de las
comunidades microbianas de los factores geo-
graficos a escalas espaciales diferentes (local, re-
gional y global).

Los lagos, en general, pueden ser considerados
como islas dentro de un océano de tierra (DOD-
SON 1992). Esta apreciacion de los lagos como
habitats estructurados espacialmente, con comu-
nidades microbianas conectadas por procesos de
dispersion y que denominamos metacomunida-
des, estd abriendo un nuevo paradigma en el es-
tudio de los patrones de distribucién de los
microorganismos. En particular, los lagos de alta
montafia, al encontrarse alejados de perturbacio-
nes antrépicas significativas, pueden utilizarse
como sistemas modelo para valorar la importan-
cia de la estructuracién espacial en metacomuni-
dades microbianas y comprobar las predicciones
de la Teoria de biogeograffa de islas (MACAR-
THUR & WILSON 1967).

En este estudio hemos analizado la estructura (ri-
queza, diversidad y composiciéon de OTUs) de las
comunidades bacterianas en 11 de las lagunas de
Sierra Nevada utilizando técnicas de biologia
molecular para comprobar las predicciones de la
Teoria de Biogeograffa de islas (importancia del
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tamario y aislamiento insular). Ademds, se rea-
liz6 un andlisis de anidamiento para valorar la
importancia de los procesos de dispersion en la
metacomunidad de las bacterias de Sierra Ne-
vada.

Material y métodos

Las lagunas estudiadas se encuentran localiza-
das en el Parque Nacional de Sierra Nevada a al-
titudes comprendidas entre los 2800 y 3100
metros por encima del nivel del mar. Su origen
es glaciar, son de caracter oligotréfico y con bajo
contenido en materia organica disuelta (MORA-
LES-BAQUERO et al. 1999, RECHE et al. 2001).
Para este estudio se seleccionaron 11 lagunas in-
tentando cubrir la mayor heterogeneidad paisa-
jistica posible de Sierra Nevada. Las lagunas de
la Caldera (CA) y Yeguas (YE) se asientan direc-
tamente en terreno rocoso, Rio Seco (RS), Aguas
Verdes (AV), Virgen Superior (VS), Virgen Media
(VM), Laguna 2 (L2), Laguna 4 (L4), Laguna 5
(L5), Laguna 7 (L7), and Pefién Negro (PN) estdn
rodeadas por vegetacién alpina (borreguiles) y
ademds RS, AV y L7 tienen arroyos de entrada y
salida visibles.

Se tomaron muestras epilimnéticas durante el pe-
riodo libre de hielo para el andlisis de 4cidos nu-
cléicos del bacterioplancton, su abundancia
celular, su produccién, asi como para la concen-
tracién de los nutrientes basicos para las bacterias
como el fésforo y el carbono organico. Los proce-
dimientos para la determinacién de la obtencién
del DNA bacteriano, la abundancia celular y la
produccién bacteriana ya han sido descritos con
mayor detalle en publicaciones previas (e.g. PU-
LIDO-VILLENA et al. 2003, RECHE et al. 2005).
Para la extraccién de dcidos nucléicos un volu-
men variable (de 200 ml a 2.500 ml) de agua de
las lagunas se filtré a través de filtros de 0,2 ym-
de policarbonato (Nuclepore) y se congelaron a -
20°C hasta su procesamiento. Se procedi6 a la ex-
traccién del DNA, luego se amplificé en PCR para
los genes del 16S rRNA y se realizé una electro-
foresis en gel con gradiente de desnaturalizacién
(DGGE) siguiendo los mismos protocolos ya pu-
blicados en CASAMAYOR et al. (2000, 2001).
Cada una de las bandas de cada carril (lago) del

gel se corresponderfa con una unidad taxonémica
operativa (OTU) y su intensidad se corresponde-
ria con su frecuencia relativa. El nimero de ban-
das de cada sistema (carril) es la riqueza de OTUs
y su intensidad relativa fueron utilizadas para cal-
cular el indice de diversidad segtin Shannon-We-
aver (H") como sigue:

i=n
H=) p;Inp;
1=l

donde 7 es el nimero de bandas en la muestra de
cada lago y p; es la intensidad relativa de cada
banda.

Para comparar la composicién bacteriana entre
las diferentes lagunas se construyé un dendro-
grama. Las bandas en el gel que ocupan una
misma posicién en los diferentes carriles fueron
identificadas y se construyé una matriz de pre-
sencia/ausencia de OTUs. Estos datos binarios
fueron utilizados para obtener una matriz de si-
milaridad usando el coeficiente de Jaccard (Sj)
con el software SYSTAT 5.2.1 y, luego, se obtuvo
el dendrograma por UPGMA (Unweighted Pair-
Group Method with Arithmetic averages). Esta
matriz de presencia/ausencia de OTUs se utiliz6
también para los cdlculos en los andlisis de ani-
damiento (véase mas adelante).

Se han evaluado las dos principales predicciones
de la Teorfa de Biogeograffa de Islas sobre la ri-
queza y la diversidad del bacterioplancton. La
primera prediccion es que a mayor tamafio de la
laguna, cabria esperar mayor riqueza y diversi-
dad de bacterias. La segunda es que en las lagu-
nas que se encuentren menos aisladas de otras
podrén ser diana mds facil para las bacterias in-
migrantes y habrd una mayor riqueza y diversi-
dad de bacterias. El nivel de aislamiento de cada
una de las lagunas fue determinado usando un
indice de conectividad (C,) entre hdbitas pro-
puesto por HANSKI (1994) y que nosotros hemos
simplificado para los lagos:

c=). eliiA,

j#i
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donde C;es la conectividad de la laguna i con res-
pecto al resto de las lagunas (j=1), d ij €s la distan-
cia euclidea (Km) entre la laguna i y el resto de
lagunas, incluso las que no estdn incluidas en
este estudio, y A, es el drea (km?) de cada una de
las laguna diferente de la laguna i (j=i). Un ele-
vado valor de C;indica que esa laguna estd bien
conectada y que las posibilidades de coloniza-
cién son relativamente grandes y albergard mas
riqueza y diversidad de bacterias.

Mais recientemente, el andlisis de anidamiento se
estd popularizando para el estudio de patrones
biogeograficos de especies de animales y plantas
(ULRICH et al 2009), aunque nunca se ha utili-
zado para bacterias. El anidamiento mide el
grado en el que el conjunto de especies de un
parche (isla, laguna) mds pequefio es representa-
tivo de parches (islas) de mayor tamario o, por el
contrario, aparecen peculiaridades (idiosincra-
sias) locales. Es decir, si en aquellas lagunas de
menor tamafio aparecerdn las OTUs que son més
frecuentes en las lagunas de mayor tamafio. En
este trabajo hemos calculado dos indices de ani-
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damiento: la matriz de temperatura segtin UL-
RICH (2006) y el indice NODF (Nestedness me-
asure based on Overlap and Decreasing Fills)
propuesto por ALMEIDA-NETO et al. (2008) y
ALMEIDA-NETO & ULRICH (2011). Este tltimo
indice ademads de medir el anidamiento en el con-
junto de habitats (lagunas) proporciona informa-
cién especifica sobre el nivel de idiosincrasia
tanto para los diferentes OTUs como para cada
uno de los diferentes hébitats (lagunas).

Resultados

La abundacia bacteriana en las lagunas estudia-
das de Sierra Nevada oscil6 entre 0,6 x 10° cel ml!
y 10,2 x 10° cel ml? y la produccién bacteriana
entre 3,3 pmol leu I'"h"ly 687,4 pmol leu I'h"l. La
riqueza de OTUs bacterianos en el conjunto de las
lagunas estudiadas en el Parque Nacional de Sie-
rra Nevada fue de 26 OTUs. La riqueza y diversi-
dad de OTUs en cada una de las lagunas varié
entre 4 y 9 y entre 0,57 y 1,98, respectivamente
(Tabla 1). Las lagunas 2 y 5 del conjunto denomi-
nado siete lagunas fueron los que presentaron

Conec-

T I.;frcl:lvl‘izucién Altitud | Area’ fividad Abu:dunciu_"l' Producci{)ln’q s | W indice
(30S) | Metros ha c x 106 cel ml'" |pmol leu I'Th NODF

Rio Seco (RS) VG694009 3.020 0,42 0,01271 4,1+0,0 24,8 +0,8 8 (1,47 | 2,83
Caldera (CA) VG708012 3.050 2,10 0,01441 0,9+0,0 10,7+0,3 6 11,20 2,50
Aguas Verdes (AV) VG674006 3.050 0,19 0,00372 10,2+0,5 832+1,7 6 1089 | 4,50
Yeguas (YE) VG662013 2.880 0,33 0,00217 3,9+0,1 33+x1,0 6 | 1,66 1,22
Virgen Superior (VS) | VG665008 2.950 0,08 0,00401 1,4+0,1 392,5+2,2 6 | 1,10 | 0,25*
Virgen Media (VM) | VG664009 2.940 0,01 0,00481 2,2+0,1 373,3+16,2 4 (057 | 617
Siete lagunas-12 VG735014 3.020 0,34 0,01405 28+x0,2 687,4+ 12,1 9 11,98 1,60
Siete lagunas-L4 VG737012 | 2.970 0,19 0,01355 2,2+0,1 1158 +2,9 51113 2,56
Siete lagunas-L5 VG734009 2.980 0,18 0,01403 1,9+0,0 98,3+19,3 9 11,98 2,43
Siete lagunas-L7 VG739004 2.890 0,53 0,00789 0,6+0,1 162,7 +17,5 7 | 1,24 225
Pefién Negro (PN) VF738983 2.820 0,67 0,00231 27+0,0 391,4+22,3 8 | 1,44 2,50
T Tomado de MORALES-BAQUERO et al. (1999)
2Tomado de PULIDO-VILLENA et al. (2003)
*Presenta una comunidad significativamente idiosincratica.

Tabla 1. Localizacién geografica, area, indice de conectividad (Ci) de cada laguna, abundancia celular y produccién procaridtica, ri-
queza de unidades operativas taxonémicas OTUs (S), diversidad de bacterias usando el indice de Shannon-Weaber (H") e idiosin-

cracia de cada laguna utilizando el indice NODF.

Table 1. Geographical location, lake area, lake connectivity (Ci), cellular abundance, prokaryotes production, richness of operatio-
nal taxonomic unit using the Shannon-Weaber (H’) index, idiosyncratic values for each lake using NODF index.
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mayor riqueza y diversidad de OTUs, siendo la
laguna de Virgen Media la que presenté una
menor riqueza y diversidad. E1 OTU 5 fue encon-
trado en todas las lagunas excepto en Pefién
Negro. Sin embargo, este OTU fue relativamente
poco abundante con una intensidad relativa com-
prendida entre el 0,8% y el 8,7%. La similaridad
(S].) en la composicién bacteriana entre las lagu-
nas se muestra en la Figura 1. Las lagunas 2,5y 7
del conjunto denominado Siete lagunas son muy
parecidas entre si en su composicién y ellas se se-
gregan del resto de las lagunas (Figura 1).

La teorfa de Biogeografia de Islas propone que el
tamafio y lo remoto que sea un sistema va a de-
terminar su riqueza de especies. En este contexto,
evaluamos si el drea y la conectividad (C;) de
cada una de las lagunas afectaba a su riqueza y
diversidad de OTUs. Nosotros hemos encon-
trado que existe una relacién entre el drea de la
laguna y su riqueza en OTUs (Figura 2A) margi-
nalmente significativa (p = 0,072) y entre el drea
de la laguna y su diversidad (Figura 2B) signifi-
cativa (p = 0,046). La pendiente de la relacién con
la riqueza (z) fue de 0,104 + 0,051.

Los valores de conectividad oscilaron entre
0,00231 y 0,01441 (Tabla 1), con valores particu-
larmente elevados en el grupo de siete lagunas.

YEGUAS

VIRGEN SUPERIOR
LAGUNA 4

VIRGEN MEDIA

AGUAS VERDES
[ PENON NEGRO

RIO SECO
CALDERA

LAGUNA 2
_’—I: LAGUNA 5
LAGUNA7

Sj

05 1.0

No encontramos relaciones significativas entre la
conectividad de cada una de las lagunas y su ri-
queza en OTUs (Figura 3A) o su diversidad (Fi-
gura 3B). Sin embargo, para ambos pardmetros
(S and H") aparece una tendencia positiva con la
conectividad de cada una de las lagunas. Es decir,
aquellos lagos que se encuentran mds cercanos a
otros lagos de tamafio grande parecen presentar
mayor riqueza y diversidad de OTUs.

La utilizacion del andlisis de anidamiento (nes-
tedness) para el estudio de metacomunidades (co-
munidades biolégicas conectadas por procesos de
dispersion) estd siendo cada vez mds robusto y
extendido en la comunidad cientifica. En este es-
tudio hemos calculado el anidamiento utilizando
dos métricas diferentes: la matriz de temperatura
y el indice NODF. La matriz de presencia/ausen-

>

Log 4 Bacterial Richness (BR)
-

Log 1o Baclerial Diversity (BD)

Logor Lake Area (i) (LA)

Figura 1. Dendrograma de las lagunas estudiadas de Sierra
Nevada agrupadas por su similitud en composicién de unida-
des taxon6micas operativas (OTUs).

Figure 1. Dendrogram of study lake from Sierra Nevada clus-
tered by composition similarity of operational taxonomic units.

Figura 2. Relacién entre el drea de las lagunas y la riqueza (A)
y diversidad (B) de unidades taxonémicas operativas bacteria-
nas (OTUs).

Figure 2. Relationship between lake area and richness (A) and
diversity (B) of bacterial operational taxonomic units (OTUs).
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Figura 3. Relacion entre la conectividad (C;) de las lagunas y la
riqueza (A) y diversidad (B) de unidades taxonémicas operati-
vas (OTUs) bacterianas.

Figure 3. Relationship between connectivity (C;) and richness
(A) and diversity (B) of bacterial operational taxonomic units
(OTUs).

cia se ordena de forma que las OTUs més fre-
cuentes se colocan en la parte superior y los lagos
con mds OTUs en la izquierda (Figura 4). Esta or-
denacién se compara con una hipétesis nula (HO)
para la ctal la distribucién de OTUs serfa aleato-
ria. Los resultados obtenidos para el analisis de
anidamiento se muestran en la Tabla 2. Las co-
munidades bacterianas de las lagunas de Sierra
Nevada no presentaron un patrén anidado de
distribucién cuando se utiliza la matriz de tem-
peratura como métrica, esto sugiere que los OTUs
encontrados en las lagunas pequefias no son con-
sistentemente subconjuntos de las de mayor ta-
mafio con los OTUs mds frecuentes. Por el
contrario, si se obtuvo un anidamiento significa-
tivo cuando la métrica utilizada fue el indice
NODF. Los valores de NODF especificos para
cada una de las lagunas se recogen en la Tabla 1.
La laguna Virgen Superior fue la tinica que mos-
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Figura 4. Matriz de presencia(negro)/ausencia(blanco) de las
diferentes unidades taxonémicas operativas (OTUs) bacteria-
nas para cada una de las lagunas estudiadas. La matriz esta or-
denada de forma que los OTUs mds representados aparecen en
la parte superior y las lagunas con mayor riqueza de OTUs a la
izquierda. Esta matriz es la que se utiliza para calcular el ani-
damiento de las comunidades bacterianas en las lagunas de Sie-
rra Nevada.

Figure 4. Matrix of presence (black)/ausence (white) of bacte-
rial operational taxonomic units (OTUs) for each study lake.
The matrix is sorted by the most prevalent OTUs are in the top
lines and the lakes with more OTUs richness on the left. This
matrix was used for nestedness analysis.
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tr6 una comunidad microbiana significativa-
mente idiosincratica.

Discusién

Tradicionalmente, el estudio de los patrones de
distribucién de los microorganismos fue comple-
tamente relegado ante la dificultad de definir es-
pecie (ROSSELLO-MORA & AMANN 2001) y, por
lo tanto, establecer su riqueza de especies. La uti-
lizacién de técnicas derivadas de la biologfa mo-
lecular estd permitiendo, finalmente, identificar
OTUs e indagar sobre la existencia o no de patro-
nes espaciales a nivel bacteriano y de cémo estos

patrones difieren o no de los establecidos para los
macroorganismos (MARTINY et al. 2006).

La riqueza de OTUs en las lagunas de Sierra Ne-
vada fue bastante baja cuando se compara con la
encontrada en otros lagos diferentes (ZWART et
al. 2002, LINDSTROM & LESKINEN 2002). Este
hecho puede estar relacionado con las condiciones
extremas de la alta montafia como: las bajas tem-
peraturas, la elevada intensidad de la radiacién ul-
travioleta y la escasez de nutrientes tanto
orgdnicos como inorganicos (MORALES-BA-
QUERO et al. 1999, RECHE et al. 2001) que pue-
den restringir el niimero de OTUs adaptados.

El drea de las lagunas parece que determina en
buena medida la riqueza y la diversidad de
OTUs bacterianos en las lagunas de Sierra Ne-
vada (Figura 2). Esta relacién positiva entre la ri-
queza de OTUs bacterianos y el tamafio de la
laguna se ajusta bien a las predicciones bdsicas
de la Teoria de Biogeografia de Islas. Esta teoria
representa uno de los pilares de los estudios bio-
geograficos tanto en animales como plantas. Un

estudio mds detallado (incluyendo otros lagos di-
ferentes) y comparativo (con diferentes grupos
de macroorganismos) ha sido publicada previa-
mente (RECHE et al. 2005). La existencia de més
OTUs en las lagunas de mayor tamafio podria ex-
plicarse debido a las menores tasas de extincién
local y mayores tasas de inmigracion de especies
(ANGERMEIER & SCHOLOSSER 1989).

Alternativamente, la existencia de mds especies
y diversidad en las islas (lagunas) de mayor ta-
marfio podria estar causada por la presencia de
mads nichos en estas islas mds grandes (ANGER-
MEIER & SCHOLOSSER 1989) y / o por contener
redes tréficas mds complejas (POST et al. 2000).
A pesar de que las lagunas estudiadas son pe-
quefias, someras, no estdn estratificadas pero si
bien iluminadas, la presencia/ausencia de vege-
tacién alpina en la cuenca de drenaje y de arroyos
pueden generan una cierta heterogeneidad (MO-
RALES-BAQUERO 1999, RECHE et al. 2001, PU-
LIDO-VILLENA et al. 2003, Tabla 1) que podria
asociarse a un mayor conjunto de nicho en estos
sistemas. Sin embargo, la conexién entre lagos
mds grandes-mads nichos- redes tréficas mds com-
plejas no es tan obvia en estos sistemas con redes
tréficas tremendamente sencillas. De hecho, no
parece haber relaciones de congruencia entre los
distintos taxones como los rotiferos (RECHE et al.
2005). Sin embargo, estudios mds especificos
sobre la relacién entre el tamafio del lago y la
complejidad tréfica serfan necesarios para clari-
ficar la causa dltima de porqué las lagunas de
mayor tamafio albergan mas OTUs bacterianos.

La pendiente de la relacién entre la riqueza de
OTUs bacterianos y el drea de las lagunas trans-
formadas logaritmicamente fue de 0,104 + 0,051
(Figura 2). Este valor es similar a las relaciones en-

Medido Simulado PZ (HO)
Matriz de Temperatura 33,84 37,49 0,184
Indice NODF 34,41 25,39 <0,001

Tabla 2. Resultados del andlisis de anidamiento de las comunidades bacterianas de las lagunas de Sierra Nevada utilizando como
métricas la temperatura segtin ULRICH (2006) y el indice NODF segtin ALMEIDA-NETO et al. (2011).

Table 2. Results of nestedness analysis of bacterial communities from the Sierra Nevasda lakes using the metric temperature pro-
posed by ULRICH (2006) and the NODF index after ALMEIDA-NETO et al. (2011).
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contradas para especies de crustdceos zooplancté-
nicos en lagos de norteamérica (0,094) (DOBSON
1992), para rotiferos a nivel mundial (0,158) (datos
recopilados por DOBSON et al. 2000) y también
para datos de la riqueza de bacterias (0,161) de di-
versos lagos (ZWART et al. 2002, LINDSTROM &
LESKINEN 2002) que incluyen las lagunas de Sie-
rra Nevada (RECHE et al. 2005). Sin embargo,
todas estas pendientes estdn en el limite inferior de
lo reportado anteriormente (0,1-0,5) CONNOR &
McCOY (1979) para taxones que incluyen macro-
organismos. En general, las pendientes bajas en
este tipo de relaciones especie-drea se asocian a: 1)
elevadas tasas de dispersién y bajas de extinciéon
como resultado de abundancias poblacionales
muy elevadas CONNOR & McCOY (1979), y 2) las
islas dentro de los continentes (i.e. lagunas, mon-
tafias elevadas, habitats fragmentados) que suelen
presentar pendientes que se encuentran en el
rango de entre 0,12 y 0,17 menores que las obser-
vadas en islas ocednicas dénde la recolonizacién es
mads dificil (WILSON 1961).

La conectividad de cada lago (C,) es una funcién
de la distancia con otros lagos y su tamafio rela-
tivo, es decir como de aislado o agrupado estd un
determinado lago. Por lo tanto, es un factor clave
para determinar las tasas de extincién, inmigra-
cién y especiacién (HANSKI 1994). A pesar de
que en este estudio no se obtuvieron relaciones
estadisticamente significativas entre la conectivi-
dad de cada laguna y su riqueza y diversidad en
OTUs bacterianos (Figura 3), si se aprecia una
tendencia positiva. Es decir, cuanto mayor es el
indice de conectividad de una laguna, mayor es
su riqueza y su diversidad de OTUs. Probable-
mente el bajo nimero de lagunas estudiadas
pueda ser la causa de la falta de significacién es-
tadistica. Ademads, para el grupo de siete lagunas,
que mostraron elevados valores de conectividad,

REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

«Biogeografia del bacterioplancton de las lagunas de Sierra Nevada»

su composicién especifica también fue bastante
similar (Figura 1). Por lo tanto, la distribucién es-
pacial de las lagunas de Sierra Nevada parece
afectar a la riqueza, diversidad y composicién de
los OTUs de las comunidades bacterianas.

No existen trabajos publicados en la literatura
cientifica que hayan utilizado el andlisis de ani-
damiento (ULRICH et al. 2009) con comunidades
bacterianas, ni en suelos ni en ecosistemas acué-
ticos. Este hecho, por un lado, nos impide realizar
comparaciones con estudios previos y, por el
otro, nos motiva a seguir indagando sobre esta
potente herramienta para determinar el nivel de
estructuracién espacial que es posible encontrar
en las comunidades microbianas utilizando los
lagos como sistemas modelo. El andlisis de ani-
damiento segtin ALMEIDA-NETO & ULRICH
(2011) ademés identifica tanto especies (OTUs)
como lugares con un elevado nivel de idiosin-
crasia. El poder indentificar las «islas» (lagunas)
que por su localizacién espacial pueden albergar
mayor riqueza y diversidad microbiana es, sin
duda, una potente herramienta para la gestién de
los espacios naturales.
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