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ESTUDIO MICROBIOLÓGICO EN LA RIZOSFERA E INTERRIZOSFERA DEL 

NODRIZAJE ENTRE Prosopis laevigata Y Mammillaria compresa 

 

Orlando Puebla Hernández, M.C. 

Colegio de Postgraduados, 2015 

 

RESUMEN  

 

El nodrizaje es una estrategia adaptativa de algunas plantas en zonas áridas y 

semiáridas, como sucede entre Prosopis laevigata y Mammillaria compressa. Bajo el dosel 

de la planta nodriza se crean islas de fertilidad que albergan microorganismos benéficos en 

la rizosfera y en la interrizosfera (nodrizaje) de ambas plantas, sin embargo, poco se sabe 

acerca de las comunidades microbianas en el fenómeno del nodrizaje. Por ello se evaluaron 

tres grupos bacterianos; bacterias totales cultivables, bacterias potenciales de vida libre 

fijadoras de nitrógeno y actinobacterias, así como la colonización y número de esporas de 

hongos micorrízicos arbusculares (HMA), presentes en la rizosfera de P. laevigata y M. 

compressa, y en su interrizosfera, en comparación con el suelo a distancia. Los grupos 

bacterianos fueron cuantificados, aislados e identificados molecularmente usando el 16S 

rDNA. Mammillaria compressa mostró mayor relación de nodricismo con P. laevigata, y 

además con Jatropha dioica y Larrea tridentata. La comunidad de bacterias fue mayor en la 

rizosfera e interrizosfera de ambas plantas en comparación con el suelo a distancia. El 

análisis molecular reveló mayor abundancia y diversidad de bacterias en la rizosfera de las 

plantas con respecto al suelo a distancia; Bacillus atrophaeus fue más abundante, mientras 

que el género Streptomyces mostró mayor diversidad de especies. La colonización por HMA 

fue mayor en Prosopis (58.7%) y en Mammilaria (52.5%) en comparación con las raíces de 

la interrizosfera, pero el mayor número de esporas se cuantificó en la interrizosfera. 

Palabras clave: Nodrizaje, islas de fertilidad, Bacillus, Streptomyces  
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RHIZOSPHERE MICROORGANISMS IN Prosopis laevigata AND Mammillaria 

compressa AND IN THEIR NURSE RELATIONSHIP AT AN ARID ZONE OF 

MEXICO 

 

Orlando Puebla Hernández, M.C. 

Colegio de Postgraduados, 2015 

 

ABSTRACT    

 

Plant nursering is an adaptive strategy of certain plants species at arid or semiarid 

regions, as account between Prosopis laevigata and Mammillaria compressa. Under the 

canopy of nurse plants, fertility islands are created in which beneficial microorganisms 

inhabit the rhizosphere and the inter-rhizosphere (nurse phenomenon) of both plants; 

however, little is known about the microbial communities in this phenomenon. Thus, this 

study evaluated the population of culturable nitrogen fixing free-living bacteria, total 

heterotrophic bacteria, and actinobacteria, as well as the colonization and the number of 

spores of arbuscular mycorrhizal fungi (AMF), present in the rhizosphere and in the inter-

rhizosphere of P. laevigata and M. compressa, and compared to distant soil. Bacterial strains 

were quantified, isolated, and molecularly identified (16S rDNA gen). Mammillaria 

compressa showed high nurse relationship not only with P. laevigata but also with Jatropha 

dioica and Larrea tridentata. Bacterial community was higher in the rhizosphere and in the 

inter-rhizosphere when compared to distant soil. The molecular analysis indicated greater 

abundance and diversity in the plant rhizospheres than in distant soil. Bacillus atrophaeus 

was the most abundant species, but the genus Streptomyces showed high species diversity. 

Root AMF-colonization was high in both Prosopis (58.7%) and Mammilaria (52.5%) when 

compared to the inter-rhizosphere, but the highest number of AMF spores was found in the 

inter-rhizosphere. 

Keywords: Plant nurse relationship, fertiliy islands, Bacillus, Streptomyces 
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1. INTRODUCCIÓN 

 

     Durante la época geológica del Eoceno prevaleció una intensa actividad 

orogénica, así como un constante aumento en la temperatura y bajas precipitaciones que 

trajo consigo un rápido calentamiento global, modificando así, la flora y fauna de la Tierra. 

La interacción de estos factores climáticos, tectónicos y bióticos dio origen a espacios 

abiertos conocidos como desiertos (Bobe, 2006).  

     Los desiertos están ampliamente distribuidos y ocupan casi dos cuartas partes del 

total de la superficie terrestre (Urbano, 2011). Estos ecosistemas están en constante 

crecimiento por procesos de desertificación como consecuencia de diversas actividades 

humanas; así más de 70% de los territorios continentales de Norteamérica presentan algún 

grado de desertificación (Reynolds et al., 2003). De acuerdo a los índices de 

evapotranspiración, temperatura y radiación, los desiertos se han clasificado como 

hiperáridos o extremadamente áridos, áridos y semiáridos (Parsons & Abrahams, 2009).  

     En México, más de la mitad de su superficie está constituida por zonas áridas y 

semiáridas (González, 2012). Estos ambientes se caracterizan por presentar condiciones 

ambientales extremas, suelos desnudos y condiciones edáficas pobres en nutrientes y 

susceptibles a constantes cambios en sus propiedades físicas, químicas y biológicas 

(Drenovsky & Richards, 2005). Sin embargo, estos ecosistemas albergan una gran riqueza 

biológica que ha generado diversidad de formas de vida vegetal que se establece en 

poblaciones discontinuas alternado con parches vegetales que han desarrollado estrategias 

adaptativas únicas para sobrevivir, mediante procesos de facilitación a la presiones de 

selección de un ambiente extremo (Vega et al., 2010). Una de estas estrategias adaptativas, 

se refiere al fenómeno de nodrizaje como consecuencia de la asociación mutualista entre 
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plantas arbustivas y arbóreas (principalmente leguminosas) llamadas plantas nodrizas, cuyo 

dosel crea condiciones bióticas y abióticas favorables para la sobrevivencia de otras 

especies vegetales (Padilla & Pugnaire, 2006).  

     Las plantas nodrizas juegan un papel primordial en zonas áridas y semiáridas al 

ser parte fundamental en la dinámica en la estructura de comunidades vegetales de estos 

ecosistemas, así como en la diversificación y conservación de las mismas (Pugnaire et al., 

1996). La familia de las cactáceas es la que con mayor frecuencia se ve asociada a este 

fenómeno de nodrizaje en estos ecosistemas (Flores & Jurado, 2003). El género 

Mammillaria es el más representativo de esta familia botánica, al incluir más de 350 

especies, todas ellas con características ornamentales (Hunt, 2006).  

     Las islas de fertilidad representan micrositios que se crean bajo el dosel de las 

plantas nodrizas las cuales depositan altos contenidos de materia orgánica y mejoran las 

condiciones del suelo en el que se alberga una gran diversidad microbiana (Hernán & 

Castellanos, 2011). La cual tiene el potencial de establecer asociaciones mutualistas en la 

rizosfera de las plantas nodrizas (Oluranti, 2010). Por otra parte, los exudados de las raíces 

incrementan la actividad microbiana, misma que puede promover el crecimiento vegetal, 

proteger a la planta contra patógenos, e inducir tolerancia ante el estrés abiótico (Compant 

et al., 2010). Los microorganismos con mayor diversidad en la rizosfera son procariontes, 

destacando las bacterias fijadoras de nitrógeno atmosférico (diazotróficas), que favorecen la 

entrada de este elemento en las zonas áridas. Estas bacterias diazotróficas pueden estar 

viviendo en vida libre o en simbiosis con las plantas (Bachar et al., 2012; Strauss et al., 

2012).  

     Las leguminosas arbóreas y arbustivas establecen la simbiosis mutualista con 

bacterias fijadoras de nitrógeno, formando nódulos en el sistema radical, aminorando así, la 
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escasez de este elemento en las zonas áridas, aunado a esto, las características  fisiológicas 

y la presencia de sistema radical profundo y abundante que poseen las leguminosas les ha 

permitido ser tolerantes al estrés hídrico (Acosta et al., 1994; Bashan & de Bashan, 2010).  

     Otro importante componente biológico en la rizosfera lo constituyen los hongos 

micorrízicos arbusculares (HMA) que tienen una alta dependencia biotrófica hacia la planta 

que le proporciona fuentes de carbono requeridos (González et al., 2005; Morrell et al., 

2009). A la asociación de HMA con la planta se le conoce como micorriza arbuscular 

(Martinez & Pugnaire 2009). En esta simbiosis, las plantas son beneficiadas ya que el 

micelio de los HMA favorece la absorción de agua y nutrientes, principalmente fósforo (P) 

y nitrógeno (N), así como otros micronutrientes; además, confiere protección contra 

patógenos del suelo, y tolerancia a la presencia de metales tóxicos (Morrell et al., 2009).  

     Las interacciones de las comunidades de flora y fauna en las zonas desérticas han 

sido relativamente bien estudiados; sin embargo, se tiene escasa y fragmentada información 

del papel que desempeñan las comunidades microbianas en estos ecosistemas (Bashan & de 

Bashan, 2010). La amplia gama de interacciones ecológicas provee servicios ambientales, 

además, constituyen una vasta fuente de recursos genéticos potenciales útiles para el 

hombre, mediante su aplicación biotecnológica (Alfaro et al., 2014) 

     El estudio de las comunidades microbianas que interactúan con la biota de los 

desiertos dará la pauta para conocer su potencialidad en la restauración y conservación de 

sitios en proceso de desertificación, así como del aprovechamiento sustentable de los 

recursos que proveen estos ecosistemas. Por ello, se resalta la importancia de conocer a 

mayor detalle las interacciones microbianas en la rizosfera de plantas involucradas en una 

relación de nodrizaje entre dos especies vegetales en zonas áridas.  
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2. REVISIÓN DE LITERATURA 

 2.1. Distribución global y clasificación de los desiertos  

     La distribución geográfica de los desiertos está limitada principalmente por 

factores latitudinales, pues las zonas desérticas se establecen cerca del al trópico de Cáncer 

y el trópico de capricornio (Salas, 2000). Estos biomas están presentes en todos los 

continentes y en más de 110 países, ocupando 47.2% de la superficie de la Tierra (Urbano, 

2011). En el caso de México más del 50% de su territorio está constituido por zonas secas, 

representados por el desierto Chihuahuense, Sonorense y Poblano-Oaxaqueño (González-

Medrano, 2012). 

Las regiones desérticas de la Tierra se caracterizan por tener una tasa de 

evaporación superior a la tasa de precipitación (Gálvez et al., 2006). Los desiertos se han 

clasificado de acuerdo precipitación anual, temperatura y humedad (Ezcurra, 2006).  La 

precipitación anual es el parámetro que más se ha considerado para catalogar los desiertos 

en tres zonas. Las zonas hiperáridas o extremadamente áridas presentan precipitaciones 

anuales menores a los 200 mm, en las zonas áridas de 200 a los 400 mm. y en las zonas 

semiáridas entre los 250 y 500 mm. Así mismo, las zonas hiperáridas ocupan 7.5% de la 

superficie del planeta, las áridas 12.1%, y las zonas semiáridas 17.7 % (Parsons & 

Abrahams, 2009).  

2.2. Causas y orígenes de la aridez  

Las causas de la aridez están ligadas principalmente a factores biogeográficos, que 

interactúan entre ellos o actúan de forma individual (Meave et al., 2002). En general, 

existen cuatro factores que contribuyen a que ciertas áreas del globo terrestre no tengan la 

cantidad suficiente de humedad: a) Factores atmosféricos, que están relacionados con las 

masas de aire caliente del cinturón ecuatorial, las cuales fluyen y pierden calor por la 
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radiación a través de la atmósfera hasta descender sobre los polos, y a su vez las masas de 

aire retornan hacia el Ecuador; b) Corrientes oceánicas, existen ciertas áreas costeras que 

presentan corrientes de agua fría y que a su vez fluyen masas de aire frio, esto impide la 

evaporación en estos sitios y al no poder ascender no producen precipitación; c) 

Topografía, cuando el aire húmedo pasa por las barreras montañosas se enfría y desciende 

en forma de lluvia o nieve, y el aire más seco desciende por las laderas desecando el suelo 

creando cambios en las estructura vegetal entre ambos sitios, fenómeno que se conoce 

como efecto Foehn; y d) Continentalidad, las distancia de fuentes de humedad como son los 

océanos afecta el flujo de las corrientes húmedas hasta las partes adentradas de grandes 

continentes, formando así grandes zonas áridas y semiáridas (Salas, 2000; Granados et al., 

2012). 

2.3. Suelo y flora de las zonas áridas y semiáridas de México  

Las tierras áridas se caracterizan por la poca humedad que tienen a consecuencia de 

las bajas precipitaciones y por el bajo contenido de materia orgánica, por lo que son suelos 

deficientes en nutrientes, particularmente el nitrógeno (Skujins, 1991; Bachar et al., 2012). 

Los suelos en los desiertos presentan capas finas por el constante proceso de erosión tanto 

hídrica y eólica que se da en las pendientes que generan depósitos sedimentarios en forma 

de cono o abanico llamados conos de deyección (Li et al., 2007). Este constante proceso de 

erosión trae consigo grandes extensiones de suelo desnudo, lo que genera la presencia de 

escasa y espaciada vegetación representada por parches vegetales (Li et al., 2008).   El agua 

del suelo tiende a convertirse en salina, consecuencia del lavado de las sales formadas por 

el intemperismo de la roca madre y las partículas del suelo (Lambert & Shiati, 2002).  Los 

suelos en los desiertos tienden a ser muy variados, sin embargo, los suelos típicos y más 

ampliamente distribuidos en estos sitios suelen ser los aridosoles, con cerca de 2 120 
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millones de ha, y los entisoles con 2 330 millones de ha (Dregne, 1976). Los suelos 

aridosoles se caracterizan por ser poco lixiviados, lo que los convierte en suelos salinos y 

con acumulaciones de carbonato de calcio por iluviación, lo que crea que sean suelos de 

colores claros, blancos, grises hasta castaños; además, se caracterizan por su poca fertilidad 

debido a la escasa presencia de materia orgánica que contienen, y porque el agua es 

retenida a gran tensión (Lebgue et al., 2014). Estas características hacen que en estos sitios 

se desarrolle vegetación de tipo matorral xerófilo, donde abunda flora de familias y géneros 

muy bien adaptados a la sequia como leguminosas, cactus, agaves, euforbiáceas y pastos 

(Camargo et al., 2002). Las cactáceas son endémicas del continente Americano, se 

distribuyen desde Canadá hasta Argentina, sus principales centros de diversificación son 

México y el sur de los Estados Unidos, así como los países andinos  (Perú, Bolivia, 

Ecuador, Chile y Argentina); sin embargo, México es el país con más riqueza y endemismo 

de cactáceas al contar con 660 especies, siendo más del 70% de ellas endémicas (Cuadro 1) 

(Ortega & Godínez, 2006).  

2.4. Desierto Chihuahuense  

El desierto Chihuahuense tiene una superficie de 453 000 km2, constituye el 36 % 

de la superficie del país y es el más extenso del continente americano; más del 85% de su 

área está ubicada en México, correspondiente a los estados de Chihuahua, Coahuila, 

Durango, Guanajuato, Hidalgo, Nuevo León, Querétaro, San Luis Potosí, Tamaulipas y 

Zacatecas, y de igual modo en los estados de Arizona, Nuevo México y Texas de los 

Estados Unidos de América (Granados et al., 2011).   

Este desierto constituye una de las zonas desérticas que conserva una de las mayores 

riquezas biológica en el mundo (De la Maza-Benignos et al., 2009). Una característica 

distintiva de este desierto en comparación con otros, es su estructura florística constituida   
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Cuadro 1. Diversidad de cactus en el continente Americano (Modificado de Ortega &    

Godínez, 2006). 

 

 

Total de Géneros 
Total de géneros 

endémicos (%) 

Total de 

especies 
Especies endémicas (%) 

México  46 13 (30) 660 517 (78) 

Argentina  26 3 (12) 258 158 (61) 

Bolivia  30 4 (13) 240 153 (64) 

Brasil  35 14 (40) 237 176 (74) 

Perú  33 6 (18) 223 170 (76) 

EUA 26 1 (4) 202 86 (43) 

Chile  13 1 (8) 104 83 (80) 

Paraguay  19 0 81 25 (31) 

Uruguay  11 0 51 14 (27) 

Cuba  15 0 48 25 (25) 

Ecuador  18 2 (11) 43 15 (35) 

Guatemala  18 0 42 3 (10) 

Costa Rica  13 0 40 12 (30) 

Venezuela  16 0 39 6 (15) 

Colombia  17 0 35 6 (17) 

Honduras  16 0 30 2 (7) 

Rep. Dominicana   11 0 27 3 (11) 

Haití  12 0 23 5 (22) 

Panamá  10 0 22 1 (5) 

Nicaragua  13 0 20 0 

Puerto Rico 10 0 18 5 (28) 

Antillas menores    9 0 18 1 (6) 

Jamaica  10 0 15 4 (27) 

Antillas Holandesas   10 

 

0 15 1 (7) 

Trinidad y Tobago     11 

 

0 13 

 El Salvador  9 0 11 1 (9) 

Islas Vírgenes       7 0 10 0 

Belice  6 0 10 0 

Bahamas  5 0 9 2 (22) 

Guayana  8 0 9 0 

Surinam  7 0 9 0 

Islas Caimán  5 0 7 0 

Guayana Francesa 6 0 6 0 

Canadá  2 0 3 0 
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Por pastos, que incluyen géneros como Bouteloa, Leptochloa, Digitaria, Muhlenbergia y 

Scleropogon (Meyer & Garcia-Moya, 1989; Jurado et al., 2013). Además presenta 329 

especies de cactus que representan una quinta parte del total de las especies de esta familia 

(Goettsch & Hernández, 2006). Aunado a esto, se encuentran regiones donde predomina la 

vegetación de tipo matorral xerófilo, donde abundan géneros y especies de la familias 

Leguminosae, Cactaceae y Asteraceae, así mismo, se encuentran especies de géneros tales 

como Quercus, Acacia, Agave, Echinocereus, Yucca, Opuntia, Croton, Mammillaria y 

Dalea (Estrada et al., 2012).  Este tipo de vegetación cubre cerca del 30% de la superficie 

del país con 70.5 millones de hectáreas que están distribuidas ampliamente por la parte 

norte  y centro de la República, hasta los estados de Oaxaca y Puebla, en el Valle de 

Tehuacán-Cuicatlán (Challenger & Soberón, 2008). 

2.5. Desierto Chihuahuense: Vegetación de San Luis Potosí  

El desierto Chihuahuense abarca gran parte del estado de San Luis Potosí 

comprendiendo zonas del Altiplano y la zona centro (Balleza & Villaseñor, 2011). El área 

se compone de serranías alargadas que forman parte fisiográfica de la sierra Madre 

Oriental, y que a su vez está separada por cuencas y valles, haciendo de esta región una 

zona semiárida con presencia de precipitaciones durante el verano (González et al., 2007).  

La zona montañosa presenta pendientes resultado de una constante actividad 

geomorfológica, que además presenta una variabilidad litológica, representada por calizas, 

areniscas, lutitas, basaltos y conglomerados. Por otro lado, los valles están cubiertos por 

capas de aluvión, compuesto principalmente por gravas, arenas y arcillas (González et al., 

2007; Granados et al., 2012). El suelo y la vegetación están estrechamente correlacionados, 

ya que afectan el ciclo de nutrimentos y la adecuación de los organismos (Miranda et al., 

2004). Estas variaciones climáticas y geomorfológicas originan la integración de la 
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comunidad vegetal del ecosistema conocida como fitocenosis del estado de San Luis Potosí 

(Cuadro 2) (Rzedowski, 1961).  

La flora de San Luis Potosí se caracteriza por la presencia de cactáceas, pues este 

estado representa el mayor reservorio de cactus en México y el mundo (Cuadro 3). Más del 

70% son consideradas como endémicas, y casi la mitad de las especies de cactáceas en el 

estado está en peligro de extinción  (Godínez & Ortega, 2007).  

 

Cuadro 2. Géneros y especies vegetales en zonas áridas y semiáridas del estado de San 

Luis Potosí (Rzedowski, 1961; Estrada et al., 2012; Jurado et al., 2013).  

Bosque de 

Pino y 

Encino  

Matorral 

Submontano  

Matorral 

desértico 

rosetófilo  

Matorral 

desértico 

microfilo 

Matorral 

crasicaule  

Pastizales 

 

Pinus 

cembroides 

 

Helietta  

 

Agave striata 

 

Larrea tridentata 

 

Opuntia  

 

Muhlenber

gia  

Juniperus 

erythrocarpa 

Gochnatia  Agave lechuguilla Parthenium 

incanum 

Dalea 

tuberculada 

Lycurus  

Quercus 

potosina  

Karwinskia  Dasylirion  Zinnia acerosa Prosopis 

laevigata 

Stipa  

 Opuntia 

spenotepala 

Hechthia  Flourensia cernua Forestiera 

angustiflora 

Bouteloua  

 Fraxinus  Fraxinius  Opuntia 

leptocauilis 

Celtis pallida Flaveria  

 Gochnatia  Gochnatia  Opuntia imbricata Mimosa 

aculeaticarpa 

 

 Karwinskia  Karwinskia  Prosopis laevigata Yucca 

carnerosana 

 

  Yucca filifera Fouquieria 

splendes 

Mammillaria   

   Yucca filifera   

   Yuccadecipiens   

El género Mammillaria es el más representativo de la familia de las cactáceas, 

cuenta con más de 350 especies distribuidas principalmente en México y Estados Unidos 

de América, y menor proporción en las Antillas, Centroamérica y el Norte de Sudamérica 



10 

 

(Bravo & Sánchez, 1991). Mammillaria compressa DC. se distribuye en los estados de San 

Luis Potosí, Tamaulipas, Nuevo León y Querétaro (Guzmán et al., 2003).  

 

Cuadro 3. Número y porcentaje de especies de cactáceas en los estados de la República 

Mexicana (Tomado de Godínez & Ortega, 2007).   

 

                Estado              Géneros      Especies        Especies                      Especies en   

                                                                                 endémicas (%)       peligro de extinción (%) 

   

San Luis Potosí  33 151 115 (76) 69 (46) 

Coahuila  24 126 71 (56) 53 (46) 

Nuevo León  30 119 71 (56) 61 (51) 

Oaxaca  32 118 97 (60) 29 (25) 

Zacatecas 26 112 86 (82) 37 (33) 

Tamaulipas  31 105 57 (54) 47 (45) 

Sonora  21 100 42 (42) 24 (24) 

Durango  22 97 65 (67) 29 (30) 

Querétaro  29 96 82 (85) 31 (32) 

Jalisco  25 93 81 (87) 20 (22) 

Guanajuato  21 88 76 (86) 29 (33) 

Chihuahua  21 85 30 (35) 25 (29) 

Hidalgo  23 82 72 (88) 26 (32) 

Puebla 25 80 71 (89) 22 (28) 

Michoacán  20 62 57 (92) 14 (23) 

Guerrero  21 61 53 (87) 15 (25) 

Sinaloa  15 60 46 (77) 12 (20) 

Baja California Sur           13 57 47 (82) 20 (35) 

Baja California                 13 56 31 (55) 16  (29) 

Chiapas       19 49 18 (37) 9 (18) 

Veracruz  21 49 31 (63) 13 (27) 

México  18 45 40 (89) 10 (22) 

Aguascalientes               14 37 31 (84) 9 (18) 

Morelos  12 28 23 (82) 6 (27) 

Nayarit  11 26 23 (88)  (28) 

Colima  14 24 21 (88) 6 (25) 

Tlaxcala  6 18 17 (94) 2 (11) 

Distrito Federal               7 15 12 (80) 4 (27) 

Yucatán  9 14 4 (29) 5 (36) 

Tabasco  7 13 5 (38) 3 (23) 

Quintana Roo 6 8 4 (50) 3 (38) 

Campeche  5 7 1 (14) 1 (14) 
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Esta especie corresponde a un cactus de color gris verdoso con cuerpo globoso que 

forma familias y cada individuo alcanza tamaños de 10 cm o más de altura, de 7-8 cm de 

ancho,  presenta areolas revestidas de pelusa blanca con espinas cortas y otra central de 

mayor tamaño, con floraciones de color púrpura, rosa o roja, que eventualmente no abren. 

Fenotípicamente es muy similar a M. magnimamma Haw., la diferencia es que esta 

cactácea tiene tonalidades verde azuladas y las flores presentan coloración rosa o roja 

(Hunt, 2006).  

 2.6. Las leguminosas en las zonas áridas y semiáridas  

El nitrógeno es el elemento más limitante en el suelo de las zonas áridas y 

semiáridas (Celaya & Castellanos, 2011), y el proceso de fijación de nitrógeno atmosférico 

(N2) involucra diversos microorganismos (Taulé et al., 2011). Las leguminosas arbóreas y 

arbustivas abundan en los ecosistemas áridos, y aportan nitrógeno al llevar a cabo la 

simbiosis con bacterias diazotróficas de los géneros Rhizobium o Bradyrhizobium 

(Whitford, 2002). Los principales géneros de leguminosas arbóreas y arbustivas que crecen 

en los desiertos están presentes en tres subfamilias, Caesalpinioideae, Mimosoideae, 

Papilionoideae. Sin embargo, las especies de mayor distribución en zonas desérticas a nivel 

mundial pertenecen a la subfamilia Mimosoideae, que engloba los géneros Prosopis,  

Acacia y  Mimosa (Sprent, 2005).  

El género Prosopis cuenta con 44 especies; todas de crecimiento arbóreo o 

arbustivo y están presentes en regiones áridas y semiáridas del Norte de África (P. 

africana, P. farcta), hasta el Cáucaso y la India (P. cineraria). La mayor distribución de 

este género está dada en el continente americano. En Norteamérica se localizan 10 

especies; sin embargo, su centro de diversificación se localiza en Argentina ya que ahí se 
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localizan 29 especies y 14 de ellas son endémicas. El género Prosopis también presenta 

poblaciones disyuntas en Islas Galápagos (Rzedowski, 1988; Paciecznik et al., 2003).  

El género Prosopis incluye a las leguminosas más representativas en las zonas 

áridas y semiáridas de nuestro país, con mayor distribución geográfica y cuyas poblaciones 

abarcan una superficie de 1.9 % del territorio nacional, y comprenden un total de 3 555 000 

ha (Villanueva et al., 2004). En México, se encuentran 11 de las 42 especies: P. palmeri, P. 

reptans var. cineroscens, P. pubescens, P. articulata, P. laevigata, P. tamaulipana, P. 

velutina, P. juliflora, P. glandulosa var. tipica, P. glandulosa var.torreyana y P. 

mexicanum (De la Torre et al., 2009). De éstas, solo tres especies son formadoras de 

nódulos, P. laevigata, P. juliflora, P. glandulosa, y son las especies que representan la 

mayor distribución en el país (Figura 1 y 2) (Rzedowski, 1988; Jenkins, 2003; Rai et al., 

2004; Ruiz et al 2008; Salas, 2013). En México, P. laevigata sobresale por su distribución 

y la diversidad de rizobios con los cuales puede asociarse. Esta leguminosa la podemos 

encontrar en la zona norte y en la zona centro del país, las poblaciones más densas están 

presentes en San Luis Potosí y en el sur de Tamaulipas y es capaz de nodular con al menos 

tres especies de rizobios: Rhizobium yanglingense, Sinorhizobium americanum y 

Mesorhizobium sp. S2342 (Salas, 2013).  

Por otro lado, P. gladulosa  predomina en las zonas más secas del norte de México 

y nodula con los géneros Rhizobium y Bradyrrhizobium (Jenkins, 2003). Rhizobium 

yanglingense tiene capacidad de colonizar a P. laevigata,  P. juliflora y P. glandulosa 

(Benata et al., 2008). La facultad de nodulación de estas leguminosas puede deberse a que 

las bacterias con las que nodulan no son selectivas por factores Nod, esto posiblemente 

como respuesta adaptativa ante las condiciones desfavorables de las zonas áridas y 

semiáridas (Jenkins, 2003; Salas, 2013).  
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Figura 1. Distribución geográfica de Prosopis laevigata (círculos) y P. juliflora 

(triángulos) (Tomado de Rzedowski, 1988).   

Figura 2. Distribución geográfica de Prosopis glandulosa (triángulos) y  P.glandulosa var. 

torreyana (círculos) (Tomado de Rzedowski, 1988). 
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2.7. Nodrizaje  

El fenómeno de nodrizaje hace referencia a la asociación de una o varias plantas con 

sistemas bióticos (planta nodriza) o abióticos (rocas) que favorecen condiciones 

microambientales y edáficas bajo su dosel (Peters et al., 2008).  Esta asociación propicia a 

estas especies una mejor adaptación para su sobrevivencia, crecimiento, y propagación por 

parte de la planta nodriza (Bronstein, 2009). El nodrizaje es un fenómeno que puede ser 

observado en distintos ambientes desde los tropicales hasta las zonas templadas; sin 

embargo, en las zonas áridas y semiáridas se encuentra con mayor frecuencia (Flores & 

Jurado, 2003).   

El nodrizaje pudiera parecer que actúa de manera negativa, pues es de esperarse que 

las plantas involucradas compitan entre ellas por agua, luz y nutrientes (Bronstein, 2009). 

Sin embargo, los efectos positivos que ejerce la especie vecina son mayores, algunas de las 

ventajas que provee esta interacción son la protección contra herbívoros por parte de la 

planta nodriza, mayor polinización por vectores bióticos, mayor disponibilidad de nitrógeno 

en el suelo por procesos de mineralización de residuos orgánicos de las plantas arbustivas, 

así como las interacciones microbianas que permiten el intercambio de nutrientes con las 

plantas (Padilla & Pugnaire, 2006).No obstante, la ventaja más notoria del nodrizaje en las 

zonas áridas y semiáridas  son las condiciones favorables que se establecen para la 

dispersión y germinación de las semillas de plantas xerofitas haciendo de estos sitios un 

lugar importante para su conservación y propagación (García et al., 2010).  

La vegetación que se encuentra en las zonas áridas y semiáridas ha desarrollado 

diversas adaptaciones tanto morfológicas como fisiológicas para sobrevivir en estos 

ambientes adversos. La familia de las cactáceas destaca por su capacidad para tolerar el 

estrés; sin embargo, en las zonas donde se establecen se presenta una limitada y espaciada 
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precipitación, lo que dificulta la germinación de sus semillas y su desarrollo, por lo cual 

han ocurrido interacciones con plantas nodrizas (Martínez & Valverde, 2008). Existen 

cactáceas de crecimiento columanar y de elipse (Carnigea, Neobuxbaumia y Opuntias) que 

comienzan con la asociación del nodrizaje, no obstante, en otros ciclos de vida desplazan a 

su planta nodriza, pero al pasar el tiempo las cactáceas sirven como nodrizas de la que 

fuese su planta nodriza, repitiéndose así este ciclo indeterminadamente originando una 

dinámica sucesional cíclica pero positiva para ambas especies (Flores & Yeaton, 2000; 

Cody, 2003). Por otro lado, algunos cactus con crecimiento globular y de barril (Ferocactus 

y Echinocactus) tienen gran capacidad de almacenar agua lo que les permite mayor 

tolerancia al calor y a la sequia, por tal motivo su distribución se puede localizar en 

espacios abiertos ajenos al nodrizaje (López & Valdivia, 2007).  

Para estudiar el fenómeno del nodrizaje es necesario considerar los factores 

ecosfisiologicos donde se estudian parámetros de temperatura, radiación, luminosidad  y  

nutrimentos en el suelo, así como las interacciones multitróficas, que abarcan el estudio de 

los microorganismos del suelo, herbívoros o carnívoros cuya presencia o ausencia en 

algunas ocasiones pueden traer consigo efectos en el proceso de facilitación, comensalismo, 

o de competencia entre las  especies (De la Peña, 2009).  

2.8. Plantas nodrizas y su impacto como islas de fertilidad  

Alrededor de 147 especies vegetales actúan como plantas nodrizas de otras 429 

especies; a su vez, 46 especies de estas plantas nodrizas han necesitado otro tipo de 

nodrizaje para su establecimiento (Flores & Jurado 2003). Generalmente, las plantas que 

actúan como nodrizas son de la familia Fabaceae, y Mimosaceae, mientras que las familias 

con mayor número de especies que requieren nodrizaje son Cactaceae, Poaceae y 

Asteraceae (Flores & Jurado 2003; García et al., 2012). La interacción de nodrizaje es 
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importante para la propagación vegetal, fundamentalmente porque una planta puede actuar 

como nodriza de una o varias especies, o bien, especies nodrizadas pueden depender de 

diversos tipos de plantas, y en algunos casos convertirse en plantas nodrizas (Drezner, 

2006). De esta manera se conserva y propaga una alta diversidad biológica, representando 

el mantenimiento de la riqueza y abundancia biológica (Tirado & Pugnaire, 2005).  

Bajo el dosel de las leguminosas se modifica la estructura del suelo gracias a la 

capacidad que éstas tienen para acumular materia orgánica que se genera al caer sus hojas. 

Lo anterior mejora las características físicas y químicas del suelo, creando con ello un 

microhábitat favorable para la flora microbiana nativa; a estos sitios se les conoce como 

Islas de fertilidad (Bashan & de Bashan, 2010). Los beneficios que generan las islas de 

fertilidad, en comparación con los espacios adyacentes, se relacionan con la reducción de la 

erosión, la formación de suelos con mejor aeración y con una estructura estable, el aporte 

de nutrientes (tales como N, P, K y S), así como mayor capacidad de retención de agua y un 

mejor aprovechamiento de ésta por las plántulas (Cadwell et al., 1988; Padilla & Pugnaire, 

2006; Bashan & de Bashan, 2010).  

2.9. La diversidad microbiana en las islas de fertilidad 

Las comunidades microbianas en las islas de fertilidad son abundantes, diversas, y 

contribuyen en el reciclaje de nutrientes de manera más eficiente en comparación con los 

microorganismos de los espacios abiertos (Herran et al., 2007).  Sin embargo, la actividad 

de estas comunidades microbianas suele ser efímera e irregular, pues está  sujeta a factores 

como temperatura y humedad. La disponibilidad de recursos y protección que tienen las 

islas de fertilidad, promueven la actividad y el establecimiento de microorganismos 

rizoféricos (bacterias fijadoras de N2 de vida libre, hongos filamentosos, actinomicetos, 

hongos micorrízicos arbusculares (HMA), así como bacterias simbióticas fijadoras de N2 en 
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leguminosas), y de las plantas que participan en el nodricismo (Herran et al., 2007; Ruiz et 

al., 2008).  

Los hongos son el mayor componente de la biomasa microbiana en estos sitios, lo 

que está relacionado con la cantidad y la calidad de la materia orgánica aportada (Morell et 

al., 2009). Dentro de esta diversidad de eucariotas, están presentes de manera cosmopolita 

los HMA (Thognon et al., 2004). Los HMA son habitantes del suelo, pertecen al Phylum 

Glomeromycota el cual está integrado por tres clases Glomeromycetes, 

Archaeosporomycetes y Paraglomeromycetes (Cuadro 4) (Oehl et al., 2011). 

Tradicionalmente la clasificación de las familias, géneros y especies del phylum 

Glomeromycota se ha basado en características morfológicas de las esporas (tamaño, color, 

pared de las esporas, número de capas de pared, ornamentación, forma de la hifa de sostén), 

por lo que se han clasificado hasta el momento 241 morfoespecies de HMA (Öpik et al., 

2013). Las especies clasificadas dentro de los Glomeromycetes, son catalogadas como 

hongos biotróficos al establecer una simbiosis obligada con el sistema radical del 70 y 90% 

de las plantas vasculares (Krüger et al., 2009; Espinoza et al., 2012). 

Los parámetros que condicionan la actividad microbiana en los desiertos afectan la 

tasa de mineralización y descomposición de la materia orgánica por parte de las bacterias y 

hongos (Agustin et al., 2004). La cantidad total de nitrógeno liberada de la materia orgánica 

es llamada mineralización gruesa o bruta, mientras que la cantidad resultante después de 

eliminar la inmovilización microbiana se denomina mineralización neta. La relación que 

existe entre estos dos parámetros en los ecosistemas áridos es un indicador de la fertilidad 

del suelo (Gallardo et al., 2009).  
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Cuadro 4.Clasificación del Phylum Glomeromycota (Tomado de Oehl et al., 2011). 

Clase  Orden  Familia  Género  

 

Glomeromycetes Glomerales Glomeraceae Glomus 

   

Funneliformis 

   

Simiglomus 

   

Septoglomus 

  

Claroideoglomeraceae Claroideoglomus 

   

Viscospora 

 

Diversisporales Diversisporaceae Diversispora 

   

Redeckera 

   

Otospora 

  

Entrophosporaceae Entrophospora 

  

Acaulosporaceae Acaulospora 

   

Kuklospora 

 

Gigasporales Pacisporaceae Pacispora 

  

Gigasporaceae  Gigaspora 

  

Scutellosporaceae Scutellospora 

   

Orbispora 

  

Racocetraceae Racocetra 

   

Cetraspora 

  

Dentiscutataceae Dentiscutata 

   

Fuscutata 

   

Quatunica 

Archaeosporomycetes Archaeosporales Archaeosporaceae Archaeospora 

   

Intraspora 

  

Ambisporaceae Ambispora 

  

Geosiphonaceae Geosiphon 

Paraglomeromycetes Paraglomerales Paraglomeraceae Paraglomus 

 

El desarrollo y la adaptación de las leguminosas en zonas desérticas dependen 

básicamente de las interacciones con los microorganismos que habitan en la rizosfera de 

estas plantas. Ejemplo de ello es, la mineralización de nitrógeno llevada a cabo por 

bacterias de vida libre, la simbiosis con bacterias fijadoras de nitrógeno, la simbiosis con 

HMA y  el desarrollo de un sistema radical profundo que le permite el acceso a mantos 

freáticos. Lo anterior explica la respetable producción de biomasa aérea de 13,000 kg por 
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hectárea con una productividad anual de 3,700 kg por hectárea, reportada en mezquitales de 

Sonora, a pesar de tener condiciones de aridez extrema (Celaya & Castellanos, 2011).  

Por otro lado, López et al. (2011) hacen mención que la copa de las leguminosas 

capta partículas de polvo acarreadas por el viento, las cuales se depositan bajo su dosel. 

Esto trae consigo la deposición de minerales esenciales para las plantas y que son 

solubilizados por diversas bacterias por medio de la producción de ácidos orgánicos; 

algunas de estas bacterias de vida libre  producen fitohormonas y pertenecen a los géneros 

Azospirillum y Azotobacter, otras bacterias son solubilizadoras de fósforo, tales como 

Pseudomonas, Enterobacter y Bacillus, a su vez, también podemos encontrar 

actinobacterias que están involucradas en los procesos de degradación de la materia 

orgánica y producción de metabolitos bioactivos; todas ellas, están en interacción con las 

plantas nodrizadas (González et al., 2009; Bashan et al., 2013).   

2.1.2. Los HMA y su función en zonas áridas y semiáridas   

La ecología evolutiva de la micorriza arbuscular se remonta al Devónico  

Temprano, hace aproximadamente 400 millones de años, cuando emergió el linaje de los 

Glomeromycota (Dotzler et al., 2009). Esta simbiosis mutualista es el resultado de una 

estrategia exitosa para mejorar la nutrición entre los HMA y su planta hospedera, esto 

contribuyó a la diversificación vegetal del planeta (Miransari, 2010). Los HMA pueden 

presentar infección primaria y secundaria, la primera hace referencia a la colonización de 

los propágulos que hay en el suelo, y la segunda a la infección a partir de hifas que ya se 

encuentran colonizando a una raíz (Garg & Chandel, 2010). El proceso de colonización 

comienza al germinar un grupo de esporas y que forman una estructura llamada apresorio, 

sobre la superficie de la raíz del hospedero antes de penetrarla; tras la formación del 

apresorio el hongo se extiende sobre la epidermis o exodermis o a través de espacios 
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intracelulares (Requena et al.,  2007). Al llegar a la corteza, las hifas se diferencian para 

formar lo que se le llama arbúsculo, que asemeja a una estructura arbórea, donde se lleva el 

intercambio bidireccional de nutrimentos entre fitobionte-micobionte. Así mismo, esta 

simbiosis permite que el hongo forme estructuras globosas intrarradicalmente, que le sirven 

de reserva de nutrimentos y de resistencia, llamadas vesículas (Aguilera et al., 2007).  

La principal limitante para la sobrevivencia de los seres vivos en los ecosistemas 

áridos y semiáridos es la escasa precipitación, lo que provoca estrés hídrico en las plantas;  

sin embargo, la simbiosis micorrízica ayuda a mejorar el crecimiento y las relaciones 

hídricas de las plantas a través de incrementos en el contenido de la clorofila y mayor 

habilidad fotosintética  (Liu et al., 2015).  Esta simbiosis ayuda a la sobrevivencia y al 

desarrollo de la planta bajo condiciones de sequia, por ello se le considera de alta 

importancia ecológica en estos ecosistemas (Rilling & Mummey, 2006). En los desiertos 

existen plantas micotróficas obligadas y facultativas, así como plantas que no dependen de 

la simbiosis con HMA, lo que depende en gran medida de la arquitectura de las raíces que 

presenta cada planta, siendo las plantas arbóreas y las arbustivas altamente micotróficas 

(Ochoa et al., 2009). Por otro lado, Collier et al. (2003) señala que las plantas del desierto 

chihuahuense han desarrollado dos grandes estrategias adaptativas, propias de su ciclo de 

vida. Por un lado, están las plantas perennes que presentan una fuerte dependencia hacia la 

simbiosis micorrízica; sin embargo, algunas plantas anuales que habitan en este desierto no 

dependen de esta simbiosis debido a su efímero ciclo de vida, por lo cual resulta inviable 

para la planta el establecimiento de la simbiosis, y en su lugar generan abundantes raicillas. 

Bashan et al. (2010) mencionan que la mayoría de las plántulas de cactus establecidas en 

nodrizaje no gozan de los beneficios de la micorrización, y su sobrevivencia depende de 

factores edáficos y climáticos que la planta nodriza le provee; pero, una vez que los cactus 
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llegan a una edad adulta (algunas veces desplazando a la planta nodriza y convirtiéndose en 

nodrizas) establecen simbiosis con HMA para contribuir a su crecimiento y supervivencia.  

Por otro lado, la agregación del suelo está relacionada con la simbiosis micorrízica 

debido a  la unión de las partículas del suelo debido a la proliferación de las hifas de los 

HMA; estos hongos representan la mayor cantidad de biomasa microbiana en el suelo 

(Miller & Jastrow, 2000). Así mismo, las hifas producen glomalina, una glicoproteina que 

actúa como agente cementante uniendo las partículas del suelo entre sí, y de este modo se 

incrementa la estabilización de los microagregados (Morell et al., 2009). 
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3. DISCUSIÓN GENERAL DE REVISIÓN DE LITERATURA  

 

La cubierta vegetal en las zonas áridas y semiáridas es escasa, sin embargo, en estos 

entornos existe una gran riqueza de especies vegetales que se han adaptado a las 

condiciones adversas que presentan estos ambientes mediante adaptaciones morfológicas y 

mecanismos fisiológicos. Las leguminosas tienen un papel muy importante en estos 

entornos al interactuar como planta nodriza de otras plantas, tales como cactáceas, 

asteráceas y poaceas, y a su vez, algunas de estas plantas nodrizadas pueden servir como 

plantas nodrizas cuando alcanzan su madurez. Bajo el dosel de estas plantas nodrizas existe 

lo que se conoce como islas de fertilidad, que se caracterizan por la presencia de materia 

orgánica, mayor humedad y temperaturas favorables en comparación a espacios abiertos, 

esto trae consigo mayor actividad y diversidad de microorganismos rizosféricos (bacterias, 

hongos filamentosos, HMA, actinobacterias, mesofauna). Muchos de estos 

microorganismos son benéficos para las plantas involucradas en el fenómeno de nodrizaje, 

las cuales son altamente biotróficas y dependen de estos organismos para la aportación de 

elementos esenciales como nitrógeno, fósforo y micronutrientes, así como mayor absorción 

de agua. No obstante, la actividad de estos microorganismos está sujeta a los constantes 

cambios climatológicos que las zonas áridas y semiáridas presentan, pues los índices de 

precipitación son raquíticos y dispersos, así como la presencia de elevadas temperaturas. 

Las plantas nodrizas ayudan a amortiguar estas adversidades abióticas al crearse bajo su 

dosel las islas de fertilidad que promueven  la conservación y dispersión de las plantas 

nodrizadas, así como su protección contra depredadores. De este modo, la sobrevivencia de 

los seres vivos en las zonas áridas y semiáridas es posible gracias a las interacciones 

multidireccionales que éstos presentan.  
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4. JUSTIFICACIÓN  

 

La importancia de las zonas áridas y semiáridas de México ha sido poco valorada, 

de este modo se ha dejado a un lado estudios sobre la ecología y funcionalidad de la biota 

de estos ecosistemas, lo que ha generado la falta de conocimiento sobre la conservación y 

aprovechamiento sustentable de estos entornos que cada vez presentan pérdida de especies 

por prácticas de saqueo, así como por procesos de desertificación, entre otros.  

  Las leguminosas arbóreas, aportan beneficios para el establecimiento y 

crecimiento de las cactáceas, entre ellas Mammillaria compressa. Aunque el 

aprovechamiento de M. compresa se limita a la localidad de Mexquitic de Carmona, S.L.P. 

estas especies tienen importancia ecológica, económica y alimenticia para la población 

local. La presencia de microorganismos benéficos interviene en procesos fisiológicos que 

se relacionan con ambas plantas, así como en cada una de ellas. Esta diversidad de 

microorganismos incluye diferentes grupos microbianos; bacterias, actinoacterias, HMA, 

hongos filamentosos, protozoarios, nematodos y mesofauna, que en su conjunto hacen 

posible la asimilación de nutrimentos y el buen desarrollo de las plantas mediante múltiples 

interacciones microorganismo-planta. 

Por lo anterior, es importante el conocer la microbiota asociada en la sobrevivencia 

a estas especies vegetales (P. laevigata y M. compressa), lo cual daría pauta al 

entendimiento de la dinámica de estas interacciones que derivarían en futuras aplicaciones 

biotecnológicas, con la finalidad de restaurar y conservar estas áreas perturbadas por causa 

del mal uso del suelo u otra actividad humana en estos climas extremos.  
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5. OBJETIVOS 

 

 

    5.1. Objetivo General  

 

 Caracterizar microbiológicamente la rizosfera e interrizosfera de Prosopis laevigata 

y Mammillaria compressa, para determinar sus posibles interacciones durante el 

nodrizaje.  

 

   5.2. Objetivos Específicos  

 

1. Determinar la frecuencia de individuos de Mammillaria compressa que se 

establece en nodrizaje con Prosopis laevigata, y registrar la riqueza de 

especies vegetales que se encuentran bajo el dosel de la planta nodriza.  

 

2. Cuantificar, aislar e identificar las poblaciones de bacterias totales 

cultivables, bacterias potenciales de vida libre fijadoras de nitrógeno y 

actinobacterias, de la rizosfera e interrizosfera de Prosopis laevigata y  

Mammillaria compressa.   

 

3. Determinar el porcentaje de colonización y cuantificación de esporas de 

HMA en la rizosfera e interrizosfera de Prosopis laevigata y  Mammillaria 

compressa.  
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6. HIPÓTESIS 

 

          

6.1. Hipótesis General  

 

 Las poblaciones de los microorganismos rizosféricos de Prosopis laevigata y 

Mammillaria compressa, están interactuando entre sí de manera específica en el 

fenómeno de nodrizaje.   

 

6.2. Hipótesis Específicas  

 

1. Existe mayor abundancia de Mammilaria compressa en comparación con 

otras cactáceas bajo el dosel de la planta nodriza Prosopis laevigata.  

 

2. Existe variabilidad poblacional de las bacterias potenciales de vida libre 

fijadoras de nitrógeno, actinobacterias, y bacterias totales cultivables de la 

rizosfera e interrizosfera de Prosopis laevigata y  Mammillaria compressa.  

 

 

3. El porcentaje de colonización, así como la abundancia de esporas de HMA 

es mayor en la rizosfera e interrizosfera de Prosopis laevigata y  

Mammillaria compressa. 

 

 

 

 

 

 

 



26 

 

7. MATERIALES Y MÉTODOS 

 

7.1. Descripción del área de estudio  

Se realizó la toma de cuatro muestras de suelo en época de lluvias en  el predio ‘La 

Palma’ ubicado en la comunidad Rincón del Porvenir, municipio de Mexquitic de 

Carmona, San Luis Potosí. El municipio cuenta con una extensión de 882.36 km2  a una 

altitud que va de 1700 y 2600 m, y se localiza entre los paralelos 22° 27’ y 22° 04’ de 

latitud norte; los meridianos 100° 57’ y 101° 23’ de longitud oeste y 101° 10' 17.5" W, 22° 

19' 26.14" N (Figura 3). Esta comunidad colinda al norte con el municipio de Ahualulco; al 

este con el municipio de San Luis Potosí; al sur con los municipios de San Luis Potosí y 

Villa de Arriaga, y al oeste con el municipio de Villa de Arriaga, el estado de Zacatecas y el 

municipio de Ahualulco (INEGI, 2009).   

La temperatura anual del sitio es 17.2ºC, la temperatura mínima promedio es de 8.5 

ºC, con una precipitación pluvial registrada de 360.6 mm, el clima es seco estepario, con 

precipitaciones y temperaturas elevadas en verano e inviernos muy fríos y, los suelos son 

derivados de rocas ígneas y en menor grado de rocas sedimentarias, su formación es aluvial 

con suelos poco profundos caracterizados por presentar siete grupos dominantes: Leptosol 

(56.1%), Cambisol (13.6%), Phaeozem (12.2%), Durisol (8.9%), Regosol (6%), Luvisol 

(2.7%) y Vertisol (0.1%) (INEGI, 2009). El área se caracteriza por tener vegetación propia 

de zonas templadas a áridas, que van de matorral desértico micrófilo, matorral desértico 

rosetófilo, matorral espinoso, nopalera, izotal, cardonal y pastizal (González et al., 2007). 

En el matorral desértico rosetófilo se concentra la mayoría de las especies (42%), le siguen 

el matorral desértico micrófilo (33%), el zacatal (20%), y el matorral crasicaule (5%) (Salas 

de León et al., 1999).  
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Figura 3.  Ubicación geográfica del municipio de Mexquitic de Carmona, y ubicación de 

los sitios de muestreo (Números del 1 al 4) en predio ‘La Palma’, Municipio de Mexquitic 

de Carmona, San Luis Potosí.   
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7.2. Metodología 

 

7.3. Determinación del nodrizaje  

Se determinó el efecto del nodrizaje entre Prosopis laevigata HB y Mammillaria 

compressa DC. mediante el método propuesto por De Viana et al. (2001). Se establecieron 

cuatro parcelas de 10x20m y se realizó un conteo del número de P. laevigata dentro de 

estos sitios así como el número de especies vegetales presentes bajo su dosel.  En segundo 

lugar se contabilizó el número de plantas de M. compressa encontradas bajo el dosel de 

otras plantas nodrizas. La identificación de las especies vegetales se realizo mediante las 

claves taxonómicas de Hunt (2006).   

Estos datos fueron analizados mediante una prueba de bondad de ajuste de X2 

utilizando el paquete estadístico Minitab 15 Statistical Software. De este modo se determinó 

la frecuencia de las especies esperadas y las especies observadas.  

 

7.4. Colecta de muestras de suelo de la rizosfera e interrizosfera de P. laevigata y M. 

compressa  

Por otra parte, se procedió con muestreos de suelo en los cuadrantes establecidos 

previamente, y que concuerdan con la metodología basada en el proyecto internacional 

“Global sampling of plant roots expands the described molecular diversity of arbuscular 

mycorrhizal fungi’ (Öpik et al., 2013). Se recolectaron 300 g de suelo de la rizosfera e 

interrizosfera de P. laevigata y M. compressa, así como suelo a distancia ajeno al nodrizaje, 

mediante un barreno tubular a una profundidad de 10 cm, con cinco repeticiones en cada 

cuadrante, separado a una distancia mínima de ocho metros. Posteriormente, las muestras 

recolectadas fueron guardadas en bolsas de polietileno para su transporte y posterior 

procesamiento de suelo y raíz en el laboratorio.  
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7.5. Análisis físicos y químicos del suelo  

Las muestras de suelo de cada sitio muestreado fueron secadas y tamizadas (<2 mm) 

para determinar: pH (1: 2 H2O) y conductividad eléctrica (CE) (puente de conductividad en 

el extracto de pasta) (APHA, 1998), la materia orgánica (OM) y el carbono orgánico (CO) 

(Walkley y Black, 1934). También se determinó el contenido total de nitrógeno (N), fósforo 

(P), potasio (K), sodio (Na) y calcio (Ca) (APHA, 1998; Allison y Moodie, 1965; Olsen y 

Dean, 1965), así como la textura del suelo (Bouyoucos, 1962). 

 

7.6. Cuantificación de bacterias cultivables  

Se cuantificaron las poblaciones de bacterias totales cultivables (Btot), bacterias 

potenciales fijadoras de nitrógeno de vida libre (BP-FN) y actinobacterias (ACMY) de 

acuerdo con Quisehuatl et al. (2014), mediante el método de dilución y rastrilleo en placa. 

Para lo anterior, primero se mezclaron las 5 muestras de cada suelo semejante (rizosfera de 

M. compresa, rizosfera de P. laevigata, e interrizosfera, así como muestras de suelo a 

distancia)  de cada planta de los cuatro cuadrantes. A partir de estas mezclas, se pesaron 10 

g de cada tipo de suelo y se depositaron en botellas de dilución con 90 mL de agua 

destilada estéril, las cuales se agitaron durante 30 minutos a 180 rpm en agitadora (Thermo 

Scientific Maxq 2000).  Después de este procedimiento se agitaron una vez más con vortex 

(MSI minishaker IKA) durante 30 s, y en condiciones de campana de flujo laminar se tomó 

1 mL de la solución de cada botella con la ayuda de una micropipeta, y se transfirió a tubos 

de dilución bajo diferentes diluciones desde 10-2  hasta 10-5. Posteriormente, se inoculó 0.1 

mL de la dilución 10-3  hasta 10-5 con cuatro repeticiones en cajas de petri con diferentes 

medios. Para la cuantificación de las bacterias de vida libre potenciales fijadoras de 

nitrógeno de vida libre se utilizó Medio Lipman (pH 6.3), las bacterias totales se 
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cuantificaron en Medio Agar Nutritivo (pH 7.2), y las actinobacterias en un Medio Czapek 

(pH 8.5). Las diluciones expuestas sobre las placas se distribuyeron homogéneamente con 

la ayuda de una varilla de vidrio con un ángulo de 90°; el extremo de la varilla se flameó 

con alcohol al 70% antes de homogenizar las diluciones sobre la superficie del agar. Las 

placas se mantuvieron en incubación a 28 °C  durante cinco días, con excepción de las 

placas de Medio Czapek para actinomicetos que se incubaron por 10 días. Una vez que se 

obtuvo el crecimiento bacteriano se contabilizaron las unidades formadoras de colonias 

(UFC), y las poblaciones microbianas fueron determinadas con base en gramos de suelo 

seco, para lo cual se determinó el porcentaje de humedad de las muestras. De cada muestra, 

se pesaron 10 g de suelo en una caja de Petri de vidrio y se introdujeron en una estufa a 110 

°C por 72 horas. Posteriormente se transformaron los datos por la siguiente fórmula: (n 

UFCx10n) 10/n g de suelo seco= n UFCg-1 suelo seco. 

n= número que puede variar según la cantidad de la muestra  

x10n= número exponencial que puede variar según la muestra a utilizar  

UFC= unidad formadora de colonia  

UFCg-1= unidad formadora de colonia en gramo de suelo seco 

7.7. Análisis estadístico  

Los datos de las UFC cuantificadas fueron normalizados al estimar sus 

correspondientes valores logarítmicos, y los datos se sometieron a un análisis de varianza 

(ANOVA) y a una prueba de comparación de medias (LSD α = 0.05) utilizando el paquete 

estadístico SAS (Statical Analysis System) para Windows v9.00.  
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7.8. Caracterización morfológica de las bacterias  

Las diferentes colonias de bacterias se aislaron mediante sus características 

morfológicas (forma de crecimiento, elevación, borde, color), y Considerando sus 

respectivos medios de origen hasta obtener cepas puras. A los cultivos se les realizo 

tinciones de Gram, y se caracterizó su morfología celular (Anexo 1). 

 

7.9. Identificación de cepas bacterianas mediante técnicas moleculares  

7.9.1 Extracción de DNA mediante el método CTAB 2%.  

Una vez que se obtuvo la purificación de las cepas bacterianas se procedió a la 

extracción de DNA. De acuerdo con Alberts et al. (2004) se debe utilizar la abreviatura 

DNA para hacer referencia a la molécula de ácido desoxirribonucléico, esto con la finalidad 

de unificar la terminología de quienes trabajan en el ámbito de la biología molecular. La 

extracción de DNA se realizó mediante el método CTAB 2% (Doyle & Doyle, 1990) con 

modificaciones del método original. Primero se precalentó el CTBA 2% (Tris- HCl 10 

nM0; Na2 EDTA 2 H2O nM, pH 8.0  CTAB 2%; NaCl 1.4 M ) a 60 °C en baño de María, y 

se agregó 1 mL de CTAB 2% a tubos eppendorf de 2 mL previamente etiquetados. 

Posteriormente, se tomaron muestras de las colonias bacterianas purificadas con una punta 

estéril, y se incubaron los tubos a 80°C por 60 minutos, agitándolos con vortex a intervalos 

de 10 minutos. Posteriormente, los tubos se centrifugaron por 5 minutos a 11500 rpm, y el 

sobrenadante se transfirió a otros tubos eppendorf de 2 mL, a los cuales se les agregó 0.5 

mL de la solución cloroformo-alcohol isoamilico (24:1), y se agitaron de manera manual 

durante 10 minutos para centrifugarlos nuevamente a 11500 rpm durante 10 minutos. Al 

término de la centrifugación, se extrajo la parte acuosa y se colocó en otros nuevos tubos 

eppendorf de 2 mL a los cuales se les agregó 0.7 mL de cloroformo-alcohol isoamilico 
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(24:1), y se agitaron nuevamente de manera manual, durante 10 minutos y se centrifugaron 

a 11500 rpm por 10 minutos. La fase acuosa se transfirió a otro tubo eppendorf de 1.5 mL 

con 0.950 mL de etanol al 100% y se mezcló suavemente por inversión 10 veces para luego 

ser incubados por 2 horas a  -20 °C. Una vez concluido ese tiempo, los tubos se volvieron a 

centrifugar a 11500 rpm durante 30 minutos y se decantaron sin perder la pastilla que se 

forma, las cuales fueron resuspendidos en 0.4 mL de agua HPLC, y se incubaron a 55 °C 

por 15 minutos. Posteriormente, se añadió 34 mL de NaOAc 3M y 1 mL de etanol 95% y se 

incubaron a -20 °C por una hora. Dependiendo del color y cantidad de la pastilla obtenida, 

se hizo un lavado con isopropanol al 70% una o más veces, y se centrifugaron a 10,000 rpm 

durante 10 min; el sobrenadante se elimino y se dejo secar por al menos 30 minutos. Las 

pastillas de cada muestra se volvieron a resuspender en HPLC a una temperatura de 80 °C 

por 10 minutos. Posteriormente, se cuantificó el DNA de las muestras mediante un 

espectrofotómetro NanoDrop (Thermo scientific, USDA).  

 

7.9.2 Amplificación por PCR del 16S rDNA 

El gen 16S rDNA se amplificó con los iniciadores fD1 (5′-

CCGAATTCGTCGACAACAGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′) y rD1 (5′-

CCCGGGATCCAAGCTTAAGGAGGTGATCCAGCC-3′)  por medio de la reacción en 

cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés). Las amplificaciones se realizaron 

en un Thermal Cycler DNA Engine (BioRad, México), con un ciclo inicial de 

desnaturalización a 95°C por 2 minutos, después una extensión a 72°C por 1.5 min y una 

extensión final a 72°C por 5 minutos. Para verificar la calidad de la ampliación, los 

productos de amplificación se sometieron a una electroforesis a 111 volts en gel de agarosa 

al 1.5% preparado con 1x TAE (Tris Acetate-EDTA), durante una hora. Una vez hecha la 
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electroforesis los geles se visualizaron con ayuda de un transiluminator Infinity-

3026WL/LC/26MX (Vilver Lourmat, Alemania).  

Posteriormente, los productos de PCR del gen 16S rDNA se secuenciaron en un 

secuenciador modelo 3130 Genetic Analiser (Applied Biosystem, USA), en los dos 

sentidos 5' a 3' y 3' a 5', y las secuencias se ensamblaron utilizando el programa BioEdit 

Sequence Alignament Editor versión 7.1.3.0. con el cual se creó una secuencia consenso,  

La secuencia ensamblada se comparó con las secuencias depositadas en el GenBank del 

National Center for Biotechnology Information (NCBI), utilizando la herramienta BLAST 

2.2.1.9. (Anexo 2). 

 

7.9.3. Análisis filogenético mediante el 16S rDNA 

Para el análisis filogenético, las secuencias consenso se copilaron en un archivo 

fasta y se alinearon con el Clustal W 1.8.1 en “modo perfil” incluido en el programa 

MEGA 6.0 (Tamura et al., 2013) y analizada con el método de Máxima Parsimonia. Se 

asigno Desulfurococcus fermentans número de acceso NR 042810 como fuera del grupo 

para la construcción del árbol filogenético (Anexo 3).   

 

7.9.4. Colonización micorrizica y número de esporas de HMA  

El número de esporas fue determinado mediante el método de tamizado húmedo 

(Brundrett et al., 1994). Cada muestra de suelo se analizó por triplicado a partir de muestras 

de suelo de 50 g. Debido al contenido de materia orgánica, cada muestra se le adicionaron 

1.7 L de agua y se agitó vigorosamente, tras 30 segundos  de reposo la mezcla se vertió 

sobre una serie de tamices de 850, 500, 150 y 45 mm. Esta operación se repitió 3 veces más 

para extraer el mayor número de esporas de la muestra. La fracción de suelo obtenida de los 
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tamices de 150 y 45 mm fueron transferidas a una caja de petri donde se examinaron con un 

microscopio a 40X para la contabilización de esporas. El número de esporas cuantificadas 

de cada sitio se sometió a un análisis de varianza (ANOVA) y a una prueba de comparación 

de medias (LSD α = 0.05) utilizando el paquete estadístico SAS (Statical Analysis System) 

para Windows v9.00.  

Al mismo tiempo de recolectar suelo rizoférico, se tomaron muestras de raíz de la 

rizosfera e interrizosfera de P.laevigata y M. compresa para estimar colonización por 

HMA, Las raíces se limpiaron y posteriormente se aclararon en una solución al 5% para M. 

compressa y 10% para Prosopis (100 °C/ 10 min), se lavaron por 10 minutos con agua 

peróxido de hidrógeno (H2O2), se acidificaron (HCl, 10 min), y tiñeron con azul de tripano 

(0,05%, 100°C/5 min), después de la tinción se decoloraron con lactoglicerol. La 

colonización micorrizica se estimo mediante el método de intersección en gradilla descrito 

por Giovannetti y Mosse (1980). Veinte segmentos de raíces se examinaron con un 

microscopio a 40X, La frecuencia de infección por HMA (F%) se calculó mediante la 

ecuación (IR X 100)/TR, donde IR corresponde a las raíces infectadas, y TR se refiere al 

total de segmentos de la muestra.  

 

8. RESULTADOS 

 

8.1. Frecuencia de especies vegetales 

Se encontró una gran riqueza y abundancia de especies de cactáceas bajo el dosel de 

P. laevigata, así como de especies de la familia Asteraceae, Poaceae y Euphorbiaceae 

(Cuadro 5). La cactácea con mayor abundancia debajo del dosel de P. laevigata fue M. 

compressa con 111 individuos y  contribución de X2= 464.45 (P= 0.00), seguida de 



35 

 

Opuntia rastrera con 41 individuos. La cactácea con menor frecuencia relacionada con el 

nodrizaje fue Opuntia imbricata con solo un individuo, (X2=16.49, P= 0.00); sin embargo, 

el número de especies de Asteracea y Poaceae fue superior al número de muchas especies 

de cactáceas (Figura 4). En el cuadro 6 se observa el número de individuos de Mammillaria 

compressa  debajo del dosel de otras plantas nodrizas.  

En cuestión de nodrizaje, Prosopis laevigata resulta ser la planta nodriza con mayor 

numero de Mammillaria compressa bajo se dosel, con un total de 111 individuos (Figura 4) 

Cuadro 5. Frecuencia de especies vegetales bajo el dosel de la planta nodriza Prosopis 

laevigata 

Especies  Número  de 

individuos 

Esperado Contribución a X2 

Cactaceae  

  

 

Mammillaria compressa 111 18.44 464.45 

Opuntia rastrera 41 18.44 27.58 

Opuntia microdasys 13 18.44 1.6 

Ferocactus latispinus 9 18.44 4.83 

Opuntia microdasys, var. Roja 5 18.44 9.8 

Echinocereus pectinatus 5 18.44 9.8 

Myrtillocactus geometrizans 4 18.44 11.31 

Coryphanta poselgeriana 3 18.44 12.93 

Echinocereus pentalophus 3 18.44 12.93 

Coryphantha radians,amarilla 3 18.44 12.93 

Coryphantha radians,roja 3 18.44 12.93 

Opuntia imbricata 

 

1 18.44 16.49 

Euphorbiaceae 

  

 

Jatropha dioica 31 18.44 8.54 

Euphorbia  antisyphilitica 

 

1 18.44 16.49 

Asteraceae 52 18.44 61.04 

Poaceae 41 18.44 27.58 

Asparagaceae  

  

 

Agave salmiana 

 

3 18.44 12.93 

Helecho 3 18.44 12.93 
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Figura 4. Número de especies vegetales encontradas bajo el dosel de Prosopis laevigata en 

de los sitios de muestreo (del 1 al 4) en predio ‘La Palma’, Municipio de Mexquitic de 

Carmona, San Luis Potosí. Prueba de X2= 737.15, P=0.00 

 

 

Cuadro 6. Número de individuos de Mammillaria compressa bajo el dosel de otras plantas 

nodrizas identificadas en los sitios de muestreo (del 1 al 4) en predio ‘La Palma’, Municipio 

de Mexquitic de Carmona, San Luis Potosí 
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Planta nodriza  

Número de individuos de 

Mammillaria compressa  

Esperado  Contribución a X2 

Prosopis laevigata   111 20.41 401.89 

Jatropha dioica 26 20.41 1.52 

Larrea tridentata 21 20.41 0.017 

Sin nodriza  19 20.41 0.098 

Mimosa sp.  17 20.41 0.57 

Poaceae  16 20.41 0.95 

Opuntia microdasys 12 20.41 3.47 

Opuntia rastrera  12  20.41 3.47 

Asteracea  4 20.41 13.2 

Opuntia imbricata  3 20.41 14.85 

Jatropha dioica/ O. microdasys 3 20.41 14.85 

Jatropha dioica/ Larrea tridentata  1 20.41 18.46 

Esperado  Observado  
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Figura 5. Número de individuos de Mammillaria compressa bajo el dosel de plantas 

nodrizas encontradas en de los sitios de muestreo (del 1 al 4) en predio ‘La Palma’, 

Municipio de Mexquitic de Carmona, San Luis Potosí. Prueba de X2= 473.38, P=0.00 

 

 

8.2. Características físicas y químicas del suelo en el nodrizaje de Prosopis laevigata y 

Mammillaria compressa   

 

Las características físicas del suelo de la rizosfera de P. laevigata y de la 

interrizosfera son similares, en cuanto a textura franco_arenosos (Cuadro 7); en el caso de 

la rizosfera de M. compressa la textura del suelo fue franca, al igual  que el suelo a 

distancia. (Cuadro 7). En el cuadro 8 se muestran las características químicas del suelo;  el 

pH en todos los sitios tiende a ser alcalino, sin embargo, hay una tendencia del suelo a ser 

más alcalino conforme se aleja de la planta nodriza. El contenido de materia orgánica 
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tiende a ser mayor en la rizosfera de P. laevigata, mientras que el contenido de nitrógeno 

fue mayor en la rizosfera de M. compressa en comparación con P. laevigata. (Cuadro 8).  

 

Cuadro 7. Características físicas del suelo en el nodrizaje de P. laevigata y M. compressa, 

recolectadas de los sitios de muestreo 1-4, predio ‘La Palma’, Municipio de Mexquitic de 

Carmona, San Luis Potosí 

 

 

 

Cuadro 8. Características químicas del suelo en el nodrizaje de P. laevigata y M. 

compressa, recolectadas de los sitios de muestreo 1-4, predio ‘La Palma’, Municipio de 

Mexquitic de Carmona, San Luis Potosí 

 

 

8.3. Conteo de unidades formadoras de colonia (UFC)  

 

Las UFC de bacterias totales cultivables, bacterias potenciales fijadoras de 

nitrógeno de vida libre, y actinobacterias fue superior en la rizosfera de Prosopis, Sin 

Sitio Arena 

 

Limo 

% 

Arcilla 

 

Textura 

Prosopis 57.6 27.3 15.1 Franco-Arenoso 

Interrizosfera 

(M+ P) 

57.6 29.3 13.1 Franco-Arenoso 

Mammillaria 59.6 17.3 23.1 Franco-Arcilloso-

Arenoso 

Suelo a 

distancia 

51.6 31.3 17.1 Franco 

Sitio 
pH  CE  

dSm-1  

C.O.  

%  

MO  

%  

N 

mgkg-1 

P 

 

K 

 

Ca 

 

Prosopis 7.92 0.43 3.04 5.24 14.4 1.70 554 8032 

Interrizosfera 

M+P 
8.08 0.46 3.04 5.24 12.2 1.24 536 8212 

Mammillaria 8.16 0.37 2.65 4.57 16.2 2.57 440 8059 

Suelo distancia 8.22 0.31 2.34 4.03 11.4 2.04 340 7921 
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embargo, no hubo diferencias de estos grupos microbianos comparado con la rizosfera de 

Mammillaria (Figura 6).  

La población de actinomicetos en la rizosfera de Prosopis y Mammillaria así como 

en la interrizosfera de ambas plantas es estadísticamente igual,  sin embargo, hubo 

diferencias de UFC de actinomicetos en el suelo a distancia encontrado fuera del dosel de la 

planta nodriza.  

Las UFC del número de bacterias potenciales fijadoras de nitrógeno son 

estadísticamente igual  en la interrizosfera de Prosopis y Mammillaria al encontrado en el 

suelo a distancia.  Se puede observar en la figura 6, que el número de colonias de todos los 

microorganismos desciende en el suelo a distancia.  

                                 

 

 Figura 6. Conteo de bacterias totales cultivables (Btot), bacterias potenciales de vida libre 

fijadoras de nitrógeno  (BP-FN) y actinobacterias (ACMY). Prueba  LSD α = 0.05 Los 

resultados con la misma letra no presentan diferencias significativas.  
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8.4. Caracterización filogenética de bacterias aisladas 

Los análisis moleculares permitieron la construcción de un árbol filogenético de las 

especies de bacterias de la interrizosfera y rizosfera de Mammillaria compressa y Prosopis 

laevigata, lo que nos permite observar la afinidad que éstas tienen.  

En el Anexo 3, se puede observar un clado domínate formado por el género 

Bacillus, donde se aprecian las especies Bacillus atrophaeus y Bacillus endophyticus. 

Además, se detectaron clados menores formados por Pseudomonas y Variovorax. Las 

bacterias diazotróficas formaron un clado formado por dos grupos; el género Sinorhizobium 

y el género Rhizobium. Por otro lado, se aprecia un segundo clado dominante formado por 

actinobaterias del genero Streptomyces y Arthorobacter.  

 

8.5. Colonización micorrízica y número de esporas de HMA 

El mayor porcentaje de colonización micorrízica total fue encontrado en la rizosfera 

de Prosopis, seguido de la rizosfera de Mammillaria, sin embargo, este  porcentaje de 

colonización disminuyó en las raíces de la interrizosfera de ambas plantas (Cuadro 9). 

No se encontró la presencia de arbúsculos, sin embargo, el mayor porcentaje de 

colonización de vesículas se observó en la cactácea con respecto a las demás condiciones 

de la rizosfera (Cuadro 9). Además, se observó la presencia de hongos endófitos septados 

oscuros (DSE, por sus siglas en ingles), la cual fue  superior en las raíces de la 

interrizosfera de Mammillaria en comparación con las raíces de la interrizosfera de 

Prosopis. Sin embargo, la colonización de estos hongos fue similar en la rizosfera de ambas 

plantas (Cuadro 9).  
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El número de esporas de HMA de la rizosfera de Prosopis y en el suelo a distancia no 

mostraron diferencia significativa; Sin embargo, el número de esporas aumenta en el suelo 

de la interrizosfera.  

 

Cuadro 9. Porcentajes de colonización micorrizica, hongos endófitos septados obscuros 

(DSE), y número de esporas de hongos micorrízicos arbusculares.  

 

           Sitio                Colonización     Vesículas         DSE          Número de esporas  

                                           Total %             %               %          en 100 g de suelo seco 
 

 

 

 

 

 

 

 

Prueba LSD α=0.005 Los resultados con las misma letra no son significativamente 

diferentes. Nd= No detectado.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Prosopis 58.7 19.6 24.4 30 b 

Interrizosfera 

(Prosopis) 
33.2 18.3 16.1 

84 a 
Interrizosfera 

(Mammillaria) 
38.3 14.4 35.5 

Mammillaria 52.5 22.1 24.9 32 ab 

Suelo a distancia Nd Nd Nd 22 b 
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9. DISCUSIÓN 

 

9.1 Sistema nodriza  

 

Los resultados muestran que la mayor cantidad de especies vegetales en nodrizaje se 

localizan bajo el dosel de Prosopis laevigata. Flores & Jurado (2003) reportan que en los 

ambientes áridos, las leguminosas frecuentemente actúan como plantas nodrizas, 

particularmente de especies de las familias cactaceae, poaceae y asteráceae.  Prosopis 

laevigata y otras leguminosas favorecen la propagación y dispersión de las cactáceas,  

debido a la protección que proveen contra altas temperaturas, radiación ya que favorecen el 

enriquecimiento nutrimental del suelo (Padilla & Pugnaire, 2006). La abundancia de 

especies de cactáceas encontradas bajo el dosel de leguminosas como P. laevigata, se 

podría explicar porque estas plantas promueven de manera indirecta, la propagación de 

semillas de cactus y otras especies vegetales al ser nicho ecológico de animales frugívoras 

los cuales al consumir los frutos de las cactáceas, excretan diseminan estas semillas bajo el 

dosel de las leguminosas donde viven (Arizmendi et al., 2008). Por otro lado, la cobertura 

vegetal de P. laevigata ayuda a la captura y deposición de semillas o de otros propágulos 

vegetales (Bashan & de Bashan, 2010).  

Ruedas et al. (2000) mencionan que las semillas de Mammillaria y de muchas 

cactáceas presentan fotoblastismo positivo que disminuye al aumentar la edad de las 

mismas, y aunque las leguminosas arbóreas proveen de sombra bajo su dosel, estas plantas 

poseen  hojas caducifolias capaces de proporcionar la cantidad de luz necesaria para la 

germinación en cualquier estadio de las semillas de las cactáceas. Aunado a esto, elementos 

como  P y K actúan como elementos esenciales en la relación de la abundancia y riqueza de 

las cactáceas (Teixeira et al., 2004). Con base en las características químicas del suelo 
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(Cuadro 8), M. compressa, presenta concentraciones de fósforo y potasio dentro de los 

rangos óptimos para el crecimiento de la mayoría de los cactus (P 2-3.5 mg kg-1 y K 350-

450 mg kg-1) Estas condiciones permiten entender la diversidad de las especies vegetales 

que se encuentran bajo el nodrizaje de P. laevigata. García et al. (2012) reportan en el 

Valle del Mezquital, que la presencia de P. laevigata y Mimosa biuncifera, pueden 

incrementar la diversidad vegetal, debido al arribo de semillas de cactáceas en el sitio 

donde están establecidas, y donde encuentran un lugar idóneo para su germinación, 

establecimiento y supervivencia.   

Además de las cactáceas, bajo el dosel de P. leavigata se encontraron varias 

especies vegetales de otras familias, presumiblemente a causa de la acumulación de la 

hojarasca y nutrimentos del suelo, lo anterior genera microambientes benéficos para la 

adaptación de mayor número de especies que forman parte la estructura de comunidades en 

estos sitios (Tilman 2004; Cortina & Maestre 2005). El beneficio de P. laevigata en la 

riqueza de especies bajo su dosel se ha reportado en zonas semiáridas del norte de 

Guanajuato (Cruz et al., 1997), y en el Valle de Tehuacán-Cuicatlán, Puebla, México 

(Perroni et al., 2006).  

Este efecto benéfico es similar al reportado para Jatropha dioica la cual actúa 

también como planta nodriza, esta planta tiene una gran capacidad de propagación 

vegetativa mediante rizomas que les permite captar nutrimentos rápidamente y sobrevivir 

en lugares pobres en nutrientes y pedregosos (Manzanero et al., 2009).  

Lo anterior sugiere que P. laevigata sea más exitosa que otros matorrales para 

colonizar espacios abiertos (Rzedowski & de Rzedowski, 2001) sin embargo, esta especie 

se encuentra en menor frecuencia como planta nodriza, posiblemente por sus efectos 

alelopáticos al producir metabolitos secundarios (esteroides, saponinas, alcaloides y 
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glucósidos) que inhiben el establecimiento de otras plantas bajo su dosel (Márquez, 2007; 

Olapeju et al., 2008).  

Las especies vegetales de la familia de las asteráceae y poaceae también actúan 

como plantas nodrizas pero en menor grado, esto por sus efectos alelopáticos y a su ciclo de 

vida efímero de muchas de ellas, siendo nodrizas solo de algunas plantas que también 

presentan crecimiento rápido en su estado de plántula (Cazón et al., 2000).  

Hay cactáceas con crecimiento globular y de barril tales como Ferocactus y 

Echinocactus que frecuentemente no se encuentran asociados al nodrizaje, ya que su forma 

de crecimiento les confiere mayor tolerancia al calor y a la sequia, por tal motivo su 

distribución se localiza en espacios abiertos (López & Valdivia, 2007). Sin embargo, M. 

compressa a pesar de ser una cactácea de forma globular, es pequeña, y no toleraría la 

radiación y las altas temperaturas fuera del nodrizaje (Martinez & Valverde, 2008). Además 

su rápido crecimiento y sus múltiples formas de propagación vegetal en lugares idóneos 

como lo es bajo el dosel de P. laevigata, hacen de esta cactácea la más frecuentemente 

asociada a esta planta nodriza (Kelly, 2009). Mandujano et al. (2002) reporta mayor 

abundancia de cactáceas del género Mammillaria (M. carnea y M. haageana) y  

Coryphantha pallida  bajo el dosel de P. laevigata, en comparación con otras leguminosas 

como Mimosa luisana, en el Valle de Tehuacán, Puebla.  

 No obstante, en el presente estudio también se encontraron algunos individuos de 

M. compressa sin nodriza, esto es porque las rocas también pueden proporcionar el mismo 

tipo de protección que una planta nodriza y éstas por efectos de erosión o actividades 

humanas fueron removidas a otros sitios dejando expuestas a estas cactáceas a los efectos 

de la exposición solar y  depredación (Martorell & Peters, 2005).  
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En los cuadros 5 y 6 se muestra que hay algunas especies del género Opuntia, bajo 

el efecto del nodrizaje; sin embargo, también se encuentran actuando como plantas 

nodrizas. Nobel (1988) menciona que este tipo de cactáceas son facultativas del nodrizaje, 

y pueden estar bajo el dosel de alguna planta nodriza o bien, actuar como plantas nodrizas 

de otros individuos de su misma especie así como de otras especies vegetales, ya que su 

forma de elipse le permite el almacenamiento de agua ante condiciones de sequia extrema. 

Delgado et al. (2011) Delgado et al. (2013) reportan que las semillas de Opuntia 

streptacantha, en el desierto de Chihuahua, presentan estado de latencia, la cual puede 

romperse por la presencia de hongos (Penicillium chrysogenum, Phoma sp. y Trichoderma 

koningii) encontrados en la rizosfera de plantas leguminosas nodrizas, y a su vez, el dosel 

de éstas propician condiciones de luz favorables para la germinación de las semillas.  

En el presente estudio se encontraron algunos individuos pequeños de 

Myrtillocactus geometrizans  bajo el dosel de P. laevigata, estas cactáceas columnares 

dependen del nodrizaje durante su estado de plántula (Flores et al., 1988). El crecimiento 

de estas cactáceas columnares alcanzan alturas muy elevadas, tal es el caso de Carnegia 

gigantea en Sonora la cual crece asociada a Cercidium microphyllum, así como 

Neobuxbaumia tetetzo y Mimosa luisiana en el Valle de Zapotitlan, Puebla, una vez que este 

tipo de cactáceas alcanza su madurez, su crecimiento es muy robusto y llegan a desplazar a 

sus plantas nodrizas convirtiéndose de plantas nodrizadas a plantas nodrizas (McAuliffe, 

1984; Flores et al.,1988).  

 

    9.2 Análisis físicos y químicos del suelo  

La distribución de las especies vegetales en las zonas semiáridas está sujeta a la 

relación que hay entre las características físicas y químicas del suelo (Lebgue et al., 2014). 
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En el cuadro 7 se observa que la textura del suelo distanciado de la nodriza es franca, sin 

embargo, conforme se acerca a la planta nodriza esta característica física se va modificando 

hasta presentar texturas franco-arenosas. Bashan & de Bashan (2010) hacen mención que 

bajo el dosel de las leguminosas se modifica la estructura del suelo gracias a la capacidad 

que tienen éstas para capturar partículas de polvo acarreadas por el viento, así como 

acumular materia orgánica al caer sus hojas. Estas modificaciones del suelo que se generan 

bajo las leguminosas son aprovechadas por plantas freatófitas facultativas como las del 

género Prosopis las cuales en este tipo de suelo (franco-arenoso) tienen la capacidad de 

desarrollar un sistema radical profundo que le permite explorar mantos freáticos (Villagra et 

al., 2011; Antezana, 2000). En el Valle de Tehuacán, Lopez et al. (2003) indican que P. 

laevigata, Mimosa sp. y Cercidium praecox, están presentes en suelos jóvenes, sin 

horizontes maduros, poco profundos, de colores claros, y con textura franco-arenosa.  

Por otro lado, el valor de pH (7.9) encontrado en el suelo rizoférico de P. laevigata 

indica que se trata de un suelo ligeramente alcalino de acuerdo con la NOM-021-

SEMARNAT (2000), el cual es similar a los rangos de pH de 7 a 8.6 reportados en la zona 

semiárida de Zapotitlán Salinas, Puebla (Lopez et al., 2003). Así mismo, el pH mostró 

valores menos alcalinos conforme estos suelos se adentran a la protección del dosel de P. 

laevigata. Muñoz et al. (2009) hacen mención que los cambios de pH están relacionados 

con la cantidad de sales encontradas en la rizosfera de la planta nodriza (554 mg k-1 K y 

8032 mg k-1 Ca) ya que en estos sitios hay menor evaporación y mayor entrada de agua, lo 

cual provoca un lavado más eficiente de las sales, así como un efecto acidificante causado 

por las concentraciones de materia orgánica bajo el dosel de P. laevigata.   

El contenido de N en la rizosfera de M.compressa (16.2 mg kg-1) es mayor al 

estimado en el suelo de P. laevigata (14.4 mg kg-1); sin embargo, ambos valores 
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corresponden a un valor moderadamente bajo, según los criterios de NOM-021-

SEMARNAT (2002). Esta baja cantidad de nitrógeno está relacionada con la sequia que se 

presentó durante el periodo de muestreo (enero-septiembre, 2014) en el estado de San Luis 

Potosi, siendo éste un año anormalmente seco con periodo largo de acuerdo con la 

CONAGUA (2014). La escasez de agua provoca alteraciones en los ciclos biogeoquímicos, 

tal es el caso del N y C; cuando aumentan los índices de aridez se reduce la cantidad de 

carbono y nitrógeno disponibles en el suelo, lo cual está relacionado con la poca actividad 

de las bacterias fijadoras de nitrógeno y que a su vez, estas bacterias están relacionadas con 

el contenido de nitrógeno orgánico de la hojarasca de la leguminosa que forma parte de la 

materia orgánica del suelo (González et al., 2008; Wardle, 2014).   

En los análisis de suelo, la cantidad de fósforo en todos los sitios es baja, 

dependiendo de la procedencia de la muestra con rangos que van de 1.24 a 2.04 mg kg-1  

(NOM-021-SEMARNAT, 2002). Sin embargo, hay una tendencia de aumento en las 

concentraciones de P conforme las muestras del suelo se alejan de P. laevigata, 

encontrando así mayores concentraciones (2.04 mg kg-1) en el suelo a distancia. Lo anterior 

se atribuye a la intensificación de los procesos abióticos que mejoran la disponibilidad del 

fósforo, ejemplo de ello, es la intemperización de las rocas que contienen este elemento 

localizadas en espacios abiertos ajenos al nodrizaje aunado a una menor absorción de este 

nutriente por las plantas (Wardle, 2014).  

En la interrizosfera (Mimosa+Prosopis) aparentemente la concentración de P 

disponible disminuye debido a que las plantas que interactúan en este sitio utilizan el P para 

suplir sus demandas nutricionales; sin embargo, esta disponibilidad de P está ligada a la 

presencia de HMA (Tarafdar & Panwar, 2008).  
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9.3 Conteo e identificación de UFC de bacterias y actinobacterias 

La rizosfera de Prosopis y Mammillaria mostró mayor población de bacterias 

totales cultivables, bacterias potenciales fijadoras de nitrógeno de vida libre, y 

actinomicetos. Esto puede atribuirse a que en estos sitios hay menor pérdida de humedad 

como consecuencia de la presencia de vegetación y de la acumulación de materia orgánica, 

lo cual crea condiciones favorables para el desarrollo de comunidades microbianas con 

diversa actividad fisiológica (Agustin et al., 2004).  

El contenido de materia orgánica acumulado en la isla de fertilidad fue similar en la 

rizosfera de P. laevigata y M.compressa así como de la interrizosfera, lo cual permite lenta 

infiltración de humedad (Mudarra et al., 2011); Además, este contenido de materia 

orgánica contribuye a una mejor disponibilidad de exudados radicales para los 

microorganismos, (Rubio et al., 2012).  

Sin embargo, en la interrizosfera se obtuvo menor cantidad de poblaciones de 

bacterias totales cultivables (63.7x104) y bacterias potenciales fijadoras de nitrógeno de 

vida libre (43.85x104). Lo anterior puede estar relacionado a la interacción que existe entre 

distintas raíces de diferentes especies vegetales en este sitio. Los tipos de exudados que 

producen las raíces tienen un papel clave en la comunicación entre las plantas y 

microorganismos de la rizosfera lo cual puede estar beneficiando en mayor grado a cierto 

tipo de bacterias que a otras (Hao et al., 2010).  

Otro factor que puede influir en la disminución de las poblaciones bacterianas está 

relacionado con el porcentaje de colonización micorrízica, el cual fue mayor colonización 

en las raíces de P. laevigata y M. compressa de manera independiente en comparación con 

las raíces que interactúan en la interrizosfera. Lo anterior se explica porque los HMA 

benefician a ciertas poblaciones bacterianas ya que la micorriza promueve la agregación y 



49 

 

estabilidad del suelo así como la formación de poros en el suelo que suelen ser habitados 

por bacterias (Miransari, 2011). La relación entre las poblaciones bacterianas y el 

porcentaje de colonización micorrizica es estrecha, por un lado, las bacterias mejoran la 

nutrición de los hongos mediante el suministro de nitrógeno en el caso de diazótrofos, y 

mejoran la extensión del micelio por la producción de factores de crecimiento, y por otro 

lado los exudados fúngicos sirven como nutrientes para las bacterias (Klett et al., 2007).  

Por otra parte, la cantidad de bacterias potenciales fijadoras de nitrógeno de vida 

libre en la rizosfera de P. laevigata (82.37x104) es superior al resto de los demás sitios; sin 

embargo, no presento diferencias estadísticas como la población estimada en M.compressa 

(72.66x104). Esta alta cantidad de bacterias diazotróficas en la leguminosa se debe a que 

algunas de estás establecen simbiosis de tipo asociativa o no estricta, y además de fijar 

nitrógeno también aumentan el número de pelos radicales, en respuesta a las substancias 

promotoras de crecimiento secretadas por las bacterias colonizadoras de la raíz o por 

exudados radicales como reacción a la colonización (Sugiyama & Yakazy, 2012).  

Bashan et al. (2013) hacen mención que las plantas nodrizadas como M. compressa 

pueden tener altas poblaciones de bacterias fijadoras de nitrógeno de vida libre debido a 

que estás promueven el desarrollo de “raíces de lluvia”. Puente et al. (2009), mencionan 

que la abundancia y riqueza de las bacterias fijadoras de nitrógeno de vida libre están 

relacionadas con el crecimiento del cactus cardón (Pachycereus pringlei) y varias otras 

especies de cactus en la península de Baja California, México, lo que también permite la 

estabilización de los suelos en los desiertos.  

Por otra parte, las comunidades de actinobacterias obtenidas en el suelo a distancia 

y de microorganismos en general, de este sitio, es menor a las encontradas bajo la planta 
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nodriza. Esto es porque la cubierta vegetal produce gradientes ambientales que muestran 

una correlación positiva con la abundancia y la diversidad microbiana (Bachar et al., 2012).  

El estudio de los microorganismos en los desiertos es escaso y más aun refiriéndose 

al grupo de los actinomicetos, reportándose estudios de su diversidad solo en el desierto de 

Sonora, Atacama y el desierto del Sahara (Okoro et al., 2009).  

A pesar de que la mayoría de los actinomicetos crecen preferentemente en suelos 

alcalinos como el encontrado en el suelo a distancia (pH 8.22), hay factores que afectan el 

crecimiento de los actinobacterias como la temperatura y la textura del suelo, los cuales 

disminuyen sus poblaciones (Goodfellow & Williams, 1983). En el desierto de Atacama, 

Okoro et al. (2009) reportan poblaciones de actinobacterias de (1–5 x 102) que presenta 

condiciones de extrema aridez con suelos compactos y salinos. Sin embargo, estas 

poblaciones aumentan en la isla de fertilidad producida por P. laevigata (Figura 4) 

posiblemente por mayor acumulación de materia orgánica que se da en este sitio, lo que 

incrementa las UFC de los actinomicetos al ser estos degradadores de materia orgánica y 

por lo tanto en el reciclaje de carbono y nitrógeno (Taechowisan et al., 2003).  

El género Bacillus fue el más numeroso dentro del grupo de bacterias totales 

cultivables en todos los sitios muestreados. Los miembros de este género son gram 

positivos, aerobios estrictos o facultativos y se encuentran en diversos ambientes como el 

suelo, polvo, rocas, ambientes acuáticos y vegetación entre otros (Abrieouel et al., 2011)  

Se caracterizan por formar endosporas ante condiciones estresantes de sequia y calor como 

las presentes en el área de estudio, además de presentar gran diversidad de propiedades 

fisiológicas y distintos requisitos de crecimiento que les han permitido su desarrollo en 

diversos sitios (Brian & McSpadden, 2004). Otra característica de las bacterias de este 

género es su capacidad de producir substancias antimicrobianas (péptidos, lipopéptidos 



51 

 

antibióticos y bacteriocinas) que les confieren ventaja de sobrevivencia en comparación con 

otras cepas bacterianas (Stein, 2005).  

   La especie más sobresaliente de este género fue Bacillus atrophaeus, 

originalmente se aisló como Bacillus globigii y posteriormente clasificada como Bacillus 

subtilis, al ser estas cepas son fenotípicamente iguales excepto por la producción de ciertos 

pigmentos en determinados medios de cultivo, sin embargo los análisis moleculares las han 

clasificado como distintas especies (Burke et al., 2004).   

Bacillus atrophaeus presenta una elevada tasa de esporulación ante condiciones 

extremas que limitan su desarrollo, este proceso una vez que inicia excluye la posibilidad 

de crecimiento hasta la germinación, por lo tanto, es probable que las condiciones de 

activación de esporulación estén sujetas a una restricción evolutiva en los ambientes áridos 

(Zhelev et al., 2012),  lo cual explicaría su presencia en el sitio de suelo a distancia. 

Por otro lado Bacillus atrophaeus también se encontró abundantemente en la 

interrizosfera y rizosfera de M. compressa y P. laevigata, esto porque esta especie presenta 

una eficiente actividad en la colonización de raíces que a su vez proveen de protección a las 

plantas al producir lipopéptidos y policetidos antimicrobianos que la protegen contra 

patógenos (Yin et al., 2013). Las cactáceas son plantas suculentas y están bien adaptadas 

ante condiciones de estrés biótico y abiótico, sin embargo son susceptibles a pudriciones 

causadas por hongos (Fusarium, Colletotrichum, Verticillium, Alternaria) y bacterias 

fitopatógenos (Moreal et al., 2014) sin embargo en la rizosfera de M.compressa se encontró 

la cepa Bacillus atrophaeus UCMB-5137 la cual tiene propiedades de inhibir el crecimiento 

de hongos y bacterias fitopatógenas en plántulas y frutos de cuerpo blando (Lapa & Reva, 

2005; Yin et al., 2013). Bacillus endophyticus es una rizobacteria promotora del 

crecimiento vegetal y a su vez  también produce substancias antibióticas (Yong et al., 
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2012).  Baciillus thuringiensis es una bacteria que habita en el suelo y durante la 

esporulación produce cristales proteicos δ-endotoxinas que poseen propiedades insecticidas 

(Roh et al., 2007). Asimismo se encontraron bacterias solubilizadoras de micronutrientes en 

la isla de fertilidad, tal es el caso de Bacillis aryabhattai que mejora la movilización y 

solubilizacion de zinc en las leguminosas, lo cual es relevante al ser este elemento escaso 

en las zonas áridas (Ramesh et al., 2014).   

El dendograma (Anexo 3), ordena las secuencias de bacterias diazotróficas en dos 

grupos. En el primer grupo encontramos secuencias pertenecientes al género Sinorhizobium 

y en el segundo encontramos las secuencias del género Rhizobium. Estos microorganismos 

son capaces de invadir los pelos radicales de leguminosas de zonas templadas y tropicales y 

formar nódulos en las raíces, no obstante, todas las cepas son afines a determinada planta 

hospedera (Holt et al.,1994). Sin embargo, P. laevigata es capaz de nodular con al menos 

tres especies de rizobios: R. yanglingense, Sinorhizobium americanum y Mesorhizobium sp. 

S2342 (Salas, 2013). Esta facultad de nodulación puede deberse a que las bacterias con las 

que nodulan no son selectivas por factores Nod, esto posiblemente como respuesta 

adaptativa ante las condiciones desfavorables de las zonas áridas y semiáridas (Jenkins, 

2003; Salas, 2013).  

 

9.4. Colonización micorrízica y número de esporas  

El porcentaje de colonización de las raíces de Prosopis es ligeramente mayor en 

comparcion a los porcentajes de colonización de las raíces de otros sitios. Esto es porque 

las plantas con sistemas de raíces gruesas y poco ramificadas son más favorecidas por los 

HMA, en comparación con las plantas que tienen sistemas radicales muy ramificados con 

abundantes raíces finas (Ochoa et al., 2009).  



53 

 

Las leguminosas del género Prosopis tienen raíces con mayor diámetro y pocos 

pelos radicales, y experimentan a lo largo de su vida largos periodos de sequia; durante 

estos lapsos la simbiosis micorrízica ayuda a mejorar las relaciones hídricas y nutrimentales 

de la planta (Rilling & Mummey, 2006). Por lo anterior este tipo de plantas perenes son 

micotróficas obligadas y se ha reportado hasta un 90% de colonización micorrizica en 

Prosopis glandulose en el desierto chihuahuense (Collier et al., 2003).  

Carrillo et al. (1999) y Martínez (2011) mencionan que los porcentajes de 

colonización micorrízica y el número de propágulos de HMA, así como el establecimiento 

de especies vegetales, están relacionados con la arquitectura del dosel de las plantas 

nodrizas. De este modo, una nodriza con dosel más abierto tendrá plantas bajo su dosel con 

porcentajes de colonización micorrízica mayores, y asociaciones vegetales más específicas; 

a su vez, una planta nodriza con dosel más cerrado (leguminosas arbóreas y arbustos) 

tendrán plantas nodrizadas con porcentajes menores de colonización micorrízica (± 40%) en 

comparación con las plantas que viven en espacios abiertos.  

El porcentaje de colonización micorrízica en M. compressa (52.5%), es ligeramente 

menor al de P.laevigata (54.77%); sin embargo, ambos son superiores a los encontrados en 

cactáceas como Mammilaria mathildae (34.1%) y M. repens (45.4%) en zonas semiáridas 

del estado de Querétaro, México (Garcia & Malda, 2009). La colonización de HMA en M. 

compressa se atribuye a que este tipo de simbiosis incrementa la biomasa radical con la 

finalidad de aumentar el potencial de exploración de los recursos del suelo. Es conocido 

que la micorriza arbuscular estimula el crecimiento, desarrollo y nutrición de las plantas 

especialmente en los suelos con baja fertilidad al mejorar la absorción de nutrimentos y 

agua, donde el principal requerimiento nutricional para las cactáceas es el fósforo y potasio 

(Ruedas et al.,2000; Alvarez et al., 2013). 
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Las raíces en la interrizosfera de M. compressa presentan mayor porcentaje de 

micorrización que las raíces de la interrizosfera de P. laevigata como consecuencia de la 

poca luminosidad que se da en ocasiones, debajo del dosel de la planta nodriza. Lo anterior 

afectaría la actividad fotosintética de la cactácea y por tanto sus fuentes de carbono podrían 

estar siendo proporcionadas por el micelio de diversos HMA que se extienden entre las 

raíces de las plantas adyacentes (Bethlenfalvay et al., 1991; Simard & Molina, 1997; 

Haskins et al., 2004).  

Por otro lado, el porcentaje de colonización por vesículas fue ligeramente mayor en 

las raíces de M. compressa (22.10%). Estas estructuras están presentes ante condiciones de 

estrés hídrico y constituyen un sitio de almacenamiento de sustancias de reservas y 

polifosfatos (Nardini et al., 2011).  

En general, la colonización por vesículas en la interrizosfera de Prosopis (18.34%) 

y de M. compressa (14.44%) fue menor en comparación con las raíces de ambas plantas 

establecidas independientemente. Este pude deberse a las tipos de exudados de la 

interrizosfera y a las condiciones abióticas favorables que se dan bajo el dosel de las 

leguminosas, lo cual favorece la disponibilidad de nutrimentos (Smith & Smith, 1997).    

El mayor número de esporas fue encontrado en la interrizosfera de ambas plantas, 

esto porque el sitio está bien protegido y posiblemente porque conserva mejores 

condiciones de humedad, lo cual afecta de manera positiva la riqueza y abundancia de 

hongos micorrizicos (Barea et al., 2002). El número de propágulos esta relacionado  con el 

porcentaje de colonización micorrizica, por lo tanto entre mayor sea la cantidad de esporas 

en el suelo, mayor será la probabilidad de que una planta recién establecida sea colonizada 

por HMA (Lovera & Cuenca, 2007). Sin embargo, esta relación del número de esporas y el 

porcentaje de colonización no se reflejó en las raíces de la  interrizosfera. Bashan et al. 
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(2010) mencionan que la abundancia de esporas de HMA en las islas de fertilidad no es el 

principal factor de la colonización micorrízica, y puede darse en las capas superiores del 

suelo por fragmentos de hifas en vez de esporas. No obstante, el establecimiento de cactus 

dependen más de los factores edafoclimáticos que la planta nodriza provee, incluyendo la 

simbiosis micorrízica. Puente et al. (2009) mencionan que las plántulas de Pachicereus 

pringlei (Cactaceae) tiene mayor crecimiento al ser inoculadas con bacterias promotoras de 

crecimiento, incluyendo bacterias solubilizadoras de fósforo y bacterias fijadoras de 

nitrógeno. Además, López et al. (2012) mencionan que existen cactáceas que viven sobre 

las rocas o lomeríos, por ejemplo Mammillaria fraileana, cuya sobrevivencia depende más 

de bacterias endófitas de la raíz del género Azotobacter y Pseudomonas, las cuales 

incrementan la movilización de nutrimentos a partir de la roca, lo que puede conducir a 

mayor actividad fotosíntesintetica y  acumulación de biomasa.  

Por otra parte, se encontró una colonización de hongos endófitos septados obscuros 

(DSE) similar a la de HMA. Esta relación parece aparecer simultáneamente en muchas 

plantas que presentan colonización micorrízica (Dickson, 2004). Se ha relacionado a los 

DSE en plantas que viven en zonas áridas y semiáridas, los cuales colonizan intra e 

intercelularmente los tejidos de las raíces formando asociaciones que van desde el 

mutualismo al parasitismo (Jumpponen, 2001). Las características morfo-anatómicas de los 

DSE oscuros sugieren que su colonización está relacionada con las estructuras funcionales 

la simbiosis micorrízica (Smith & Read, 2008). Las hifas de los DSE son delgadas con 

cuerpos lipídicos las cuales representan zonas potenciales de transferencia de carbono 

semejante a la función de los arbúsculos (intercambio de nutrientes), y por otro lado, la 

colonización por microesclerocios puede tener una función análoga a las vesículas (de 

almacenamiento y de estructuras de reposo) (Lugo et al., 2011). Esto explica la relación tan 
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estrecha entre porcentaje de colonización de vesículas de  HMA y las hifas de los DSE 

(Cuadro 9). 
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10. CONCLUSIONES  

 

 Prosopis laevigata es la planta con mayor efecto de nodrizaje para Mammillria 

compressa aunque esta cactácea mostró nodricismo con Jatropha dioica y Larrea 

tridentata.  

 

 Prosopis laevigata y M. compressa ejercen efecto rizosférico sobre las comunidades 

bacterianas asociadas a su rizosfera o en su interrizosfera en el fenómeno del 

nodrizaje; estas comunidades fueron mayores a las cuantificadas en el suelo a 

distancia.  

 

 El análisis molecular mostró mayor abundancia y diversidad de bacterias en la 

rizosfera con respecto al suelo a distancia, siendo Bacillus atrophaeus la especie 

más abundante, y el género Streptomyces el que tuvo mayor diversidad de especies. 

 

 La colonización micorrízica fue mayor en la rizosfera de P. laevigata y M. 

compressa en comparación con la interacción de ambas raíces (interrizosfera) en el 

nodricismo, en donde el número de esporas fue mayor. 
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12. ANEXOS 

 

Anexo 1. Morfología de las bacterias aisladas de medio Agar Nutritivo (Bacterias 

Totales cultivables, 1-55) y bacterias aisladas de medio Lipman (Bacterias Potenciales 

Fijadoras de Nitrógeno, 56-78).   

 

S=Suelo a distancia;  M+P= Interrizosfera;  M= rizosfera de M.compressa;  P= rizosfera de 

P.laevigata 

 

Clave Forma Elevación  Borde  Color 
Morfología 

celular 

Tinción de 

Gram 

1S Circular Convexa Entero Blanco bacilococos  negativos  

2S Circular Plana Entero marrón bacilococos  negativos  

3S Circular Plana Entero Blanco bacilococos Negativos 

4S Circular Convexa Entero Blanco Bacilus  Positivos 

5S Circular Convexa Entero Amarilla Bacilos Positivos 

6S Irregular Plana Undulado Crema Bacilos  Positivos 

7S - - - - cocobacilos Negativos 

8S irregular Plana undulado crema bacilos Positivos 

9S irregular Plana undulado Marron Bacilo Positivos 

10S irregular Plana undulado Marron bacilos Positivos 

11S circular Plana entero hialino bacilos Positivos 

12S irregular Plana entero crema Bacilos Positivos 

13S circular Plana entero crema Bacilos Positivos 

14S circular Plana erose Crema Bacilos Positivos 

15M+P circular Plana entero crema bacilos Positivos  

16M+P circular convexa entero blanco cocos Negativos 

17M+P circular convexa entero Blanco bacilos Positivos 

18M+P circular Plana entero blanco bacilos Negativo 

19M+P circular Plana erose Blanco bacilos Positivos 

20M+P circular convexa entero blanco bacilos Positivos 

21M+P irregular Plana undulado Marron Bacilos Positivos 
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22M+P irregular Plana erose marron Bacilos Positivos 

23M+P circular raised undulado blanco Bacilos Positivos 

24M+P circular raised entero amarillo cocos Positivos 

25M+P circular convexa erose blanco Bacilos Negativos 

26M+P circular convexa entero blanca bacilococos Negativos 

27M+P Irregular plana entero crema bacilos Positivos 

28M+P Irregular plana undulado cafe bacilos Positivos 

29M+P Circular convexa entero blanca bacilos Positivos 

30M+P Circular convexa entero salmón bacilos Positivos 

31M+P Circular convexa entero Amarilla cocos Positivos 

Clave Forma Borde Elevación Color 
Morfología 

celular 

Tinción de 

Gram 

32M Circular Convexa Entero Blanco bacilos positivos 

33M Irregular Irregular Undulado Crema bacilos positivas 

34M Circular Convexa Entero Crema bacilos positivas 

35M Circular Convexa Entero Crema bacilos positivas 

36M Circular Pilvinada Entero Blanco bacilos positivas 

37M Circular Convexa Entero Blanco bacilos positivas 

38M Circular Convexa Entero Salmon bacilos positivas 

39M Circular Pulvinada Entero Blanco bacilos positivas 

40M Circular Convexa Entero Blanco bacilos positivas 

41M Circular Convexa Entero Salmon cocos positivas 

42M Circular Raised Entero Blanco bacilos positivas 

43M Circular Convexa Erose Blanco bacilos positivas 

44P Irregular Plana Entero Blanco bacilos positivas 

45P Irregular Plana Undulado Blanco bacilos positivas 

46P Irregular Plana Erose Blanco bacilos positivas 

47P Circular Plana Entero Crema bacilos positivas 

48P Circular Plano Entero Blanco bacilos positivas 

49P Filamentosa Plana Filamentosa Blanco bacilos negativa 

50P Circular Convexa Entero Marron bacilos positivas 

51P Circular Raised Undulado Marron bacilos positivas 

52P - - - - bacilos positivas 

53P Irregular Plana Erose Blanco bacilos positivas 

54P Circular Plana Entero Blanco bacilos positivas 

55P Circular Convexa Entero Crema bacilos positivas 

56s Circular Pulvinado Entero Hialino bacilos negativa 

57s Circular Convexa Entero Amarillo bacilos positivas 

58s Circular Convexa Entero Blanco bacilos positivas 

60M+P Circular Pulvinada Entero Hialino bacilos negativas 

61M+P Eliptica Convexa Entero Hialina bacilos negativas 

62M+P Circular Convexa Entero Blanco bacilos negativas 



74 

 

 

 

 

Anexo 2. Secuencias de 16S rDNA correspondientes a bacterias aisladas de medio 

Agar Nutritivo (Bacterias Totales cultivables)   

 

S=Suelo a distancia;  M+P= Interrizosfera;  M= rizosfera de M.compressa;  P= rizosfera de 

P.laevigata 

 
>1 S,  Pseudomonas azotoformans. 16S rDNA, IHBB 9881, 1275  pb  
 
CTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAGAGAGAAGCTTGCTTCTCTT
GAGAGCGGCGGACGGGTGAGTAATGCCTAGGAATCTGCCTGGTAGTGGGGGATAACGTTCGGAAACGG
ACGCTAATACCGCATACGTCCTACGGGAGAAAGCAGGGGACCTTCGGGCCTTGCGCTATCAGATGAGCC
TAGGTCGGATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGATCCGTAACTGGTCTGAGAGGAT
GATCAGTCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACA
ATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGTCTTCGGATTGTAAAGCACTTTAAGT
TGGGAGGAAGGGTTGTAGATTAATACTCTGCAATTTTGACGTTACCGACAGAATAAGCACCGGCTAACTCT
GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCGCGTA
GGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCCCGGGCTCAACCTGGGAACTGCATTCAAAACTGACTGACTA
GAGTATGGTAGAGGGTGGTGGAATTTCCTGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATAGGAAGGAACACCAGT
GGCGAAGGCGACCACCTGGACTAATACTGACACTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGA
TACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCAACTAGCCGTTGGAAGCCTTGAGCTTTTAGTGGCGCAGC
TAACGCATTAAGTTGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGTTAAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCC
CGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGCCTTGACATCCNA
TGAACTTTCTAGAGATAGATTGGTGCCTTCGGGAACATTGAGACAGGNGCTGNATGGCTGTCGTCAGCTC
GTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGTAACGAGCGCAACCCTTGTCCTTAGTTACCAGCACGTAATGG
TGGGCACTCTAAGGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGGCC
CTTACGGCCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGGTCGGTACAGAGGGTTGCCAAGCCGCGAGGTGGAG
CTAATCCCATAAAACCGATCGTAGT 
 
 
 
 

63M+P Circular Plana Entero Hialino bacilos negativas 

64M+P Circular Convexa Entero Amarillo bacilos negativas 

65M+P Circular Plana Entero Blanca bacilo negativas 

66M+P Circular Plana Entero Crema estreptobacilos positivos 

67P Irregular Convexa Entero Blanca cocos positivas 

68P Circular Pulvinada Entero Blanca bacilos negativas 

69P Circular Plana Entero Blanca bacilos negativas 

70P Circular Convexa Entero Hialina bacilos negativas 

71P Circular Pulvinada Entero Amarillo bacilos negativas 

72P Circular Convexa Entero Hialino bacilos negativas 

73P Circular Convexa Entero Blanco bacilos negativas 

74M Circular Convexa Entero Hialino bacilos negativas 

75M Irregular Plana Entero Hialino bacilos negativas 

76M Circular Convexa Entero Amarillo cocos negativas 

77M Circular Pulvinada Entero Hialina bacilos negativas 

78M Circular Plana Entero Blanco bacilos negativas 
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>2 S,  Pseudomonas fluorescens.16SrDNA,  S1 (7), 1355 pb  
 
AGAGTTTGATCCTGGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAGAGAG
AAGCTTGCTTCTCTTGAGAGCGGCGGACGGGTGAGTAATGCCTAGGAATCTGCCTGGTAGTGGGGGATA
ACGTTCGGAAACGGACGCTAATACCGCATACGTCCTACGGGAGAAAGCAGGGGACCTTCGGGCCTTGCG
CTATCAGATGAGCCTAGGTCGGATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGATCCGTAAC
TGGTCTGAGAGGATGATCAGTCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTG
GGGAATATTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGTCTTCGGATTG
TAAAGCACTTTAAGTTGGGAGGAAGGGTTGTAGATTAATACTCTGCAATTTTGACGTTACCGACAGAATAA
GCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTGGG
CGTAAAGCGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCCCGGGCTCAACCTGGGAACTGCATTC
AAAACTGACTGACTAGAGTATGGTAGAGGGTGGTGGAATTTCCTGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATA
GGAAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACCACCTGGACTAATACTGACACTGAGGTGCGAAAGCGTGGGG
AGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCAACTAGCCGTTGGAAGCCTTGAG
CTTTTAGTGGCGCAGCTAACGCATTAAGTTGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGTTAAAACTCAAAT
GAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACC
AGGCCTTGACATCCAATGAACTTTCTAGAGATAGATTGGTGCCTTCGGGAACATTGAGACAGGTGCTGCA
TGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGTAACGAGCGCAACCCTTGTCCTTAGT
TACCAGCACGTAATGGTGGGCACTCTAAGGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGAC
GTCAAGTCATCATGGCCCTTACGGCCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGTCGGTACAGAGGGTTGCCA
AGCCGCGAGGTGGAGCTAATCCCATAAAACCGATCGTAGTCCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGT
GAAGTCGGAATCGCTAGTAATCGCGAATCAGAATGTC 
 

>3 S, Pseudomonas fluorescens. 16S rDNA, S1(7),1269 

 
TGATCCTGGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAGAGAGAAGCTT
GCTTCTCTTGAGAGCGGCGGACGGGTGAGTAATGCCTAGGAATCTGCCTGGTAGTGGGGGATAACGTTC
GGAAACGGACGCTAATACCGCATACGTCCTACGGGAGAAAGCAGGGGACCTTCGGGCCTTGCGCTATCA
GATGAGCCTAGGTCGGATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGATCCGTAACTGGTCT
GAGAGGATGATCAGTCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAAT
ATTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGTCTTCGGATTGTAAAGCA
CTTTAAGTTGGGAGGAAGGGTTGTAGATTAATACTCTGCAATTTTGACGTTACCGACAGAATAAGCACCGG
CTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTGGGCGTAAAG
CGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCCCGGGCTCAACCTGGGAACTGCATTCAAAACTG
ACTGACTAGAGTATGGTAGAGGGTGGTGGAATTTCCTGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATAGGAAGGA
ACACCAGTGGCGAAGGCGACCACCTGGACTAATACTGACACTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACA
GGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCAACTAGCCGTTGGAAGCCTTGAGCTTTTAGT
GGCGCAGCTAACGCATTAAGTTGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGTTAAAACTCAAATGAATTGAC
GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGCCTTG
ACATCCAATGAACTTTCTAGAGATAGATTGGTGCCTTCGGGAACATTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTC
GTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGTAACGAGCGCAACCCTTGTCCTTAGTTACCAGCA
CGTAATGGTGGGCACTCTAAGGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCA
TCATGGCCCTTACGGCCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGTCGGTACAGAGGGTTGCCAAGCCGCGAG
GTGGAGCTAATCCCATA 
 
4 S, Bacillus atrophaeus. IHBB 9871,16S rDNA,1394 pb 
 
AACCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTG
CTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCC
GGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTA
CCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAANGGCTCACCAAGGCNACGATGCG
TAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAG
CAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCG
GATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAA
CCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAAT
TATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAG
GGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAA
GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGG
GGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACT
GAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGA
AGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGA
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CAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACC
CTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTG
GGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGG
GCAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGA
CTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGT
ACACACCGC 
 
>6 S, Bacillus sp. 16S rDNA, IHB B 3458,1385 pb 
 
AGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATG
GGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGG
ATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTNTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGC
TTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCA
ACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACG
GGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAA
GGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACG
GTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTG
TCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAAC
CGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGT
GAAATGGGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGG
AGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAG
TGTTAGGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCG
CAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGC
AACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAATCNTAGAGATAGGACGTCCCCTTCGGGGGC
AGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAG
CGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAG
GAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGA
ACAAAGGGCAGCGAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGC
AACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCG 
 
>8 S,  Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, IHBB 9871,1284 pb 
 
GCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGG
CTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCACTTACAGATG
GACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCGACCTGAG
AGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCT
TCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTC
TGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACG
GCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAA
GGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAAC
TGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGA
GGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCG
AACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGGGTTTCCGCCCC
TTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAA
TTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGG
TCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATG
GTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTG
CCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAA
ATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGCAGCGAGACCG
CGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCT
GGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGA 
 

>9 S,  Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, IHBB 9871, 1344 pb 

 
CTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTC
CCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGG
AAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCA
CTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAG
CCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG
TAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGAT
CGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCA
GAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTAT
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TGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGT
CATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGGG
TTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAA
CTCAAAGGAATTGNCGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAA
CCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAG
GTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTT
GATCTTAGTTGCCAGCNTTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACNGGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGG
CAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGGAAACTCGA
CTGCGTGAAGCTGGGAATCGCTAGTAATC 
 
>10 S,  Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, UCMB-5137,1340 pb 
 
TCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGC
TCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCG
GGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTAC
CACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGT
AGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGG
ATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAAC
CAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATT
ATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGG
GTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCG
TAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAG
CGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGG
GGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTG
AAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAA
GAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACATCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGG
CAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGAC
TGCGTGAAGCTGGA 
 
>11 S,  Bacillus atrophaeus.16S rDNA, IHBB 9871, 1400 pb 
 
CTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTC
CCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGG
AAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCA
CTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAG
CCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG
TAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGAT
CGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCA
GAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTAT
TGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGT
CATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGGG
TTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAA
CTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAA
CCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACATCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGG
TGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGA
TCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGA
TGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGCAG
CGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGC
GTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACAC
ACCGCCCGTCACAC 
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>12 S, Bacillus mojavensis. 16S rDNA,  IARI-NIAW2-23, 1419 pb 

 
CCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCT
CCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGG
GAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACC
ACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTA
GCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCA
GTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGA
TCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCGTTCGAATAGGGCGGTACCTTGACGGTACCTAACC
AGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTA
TTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGG
GTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCG
TAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAG
CGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGG
GGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTG
AAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAA
GAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAATCCTAGAGATAGGACGTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TTGATCTTAGTTGCCAGCATTNAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGG
NAGCGAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGAC
TGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTA
CACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACAC 
 
>13 S, Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, UCMB-5137,  1403 pb 
 
TGAGAGTTTTGAATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACA
GATGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGAC
TGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGG
TGGCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAA
GGCAACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCC
TACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGA
TGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTT
GACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGC
GTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCT
CAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAG
CGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCT
GAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGC
TAAGTGTTAGGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACG
GTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCG
AAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGG
GGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAA
CGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACC
GGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGG
ACAGAACAAAGGGCAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCA
GTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTT
CCCGGGCCTTGTACACAC 
 
>15 M+P,  Bacillus atrophaeus. 16S rDNA. IHBB 9871, 1367 pb 
 
GGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTCC
CTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGA
AACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCAC
TTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAGC
CGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT
AGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATC
GTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAG
AAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATT
GGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGT
CATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGGG
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TTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAA
CTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAA
CCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACACCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAG
GTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTT
GATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGG
GATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGC
AGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACT
GCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGT 
 
>19 M+P,  Bacillus endophyticus. 16S rDNA, CM2E2,1238 pb 
 
TGCTTTTCAAAATTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTTGAGACGGGGATAACT
CCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACATATCTTCGCATGAGGATATGTTAGAAGGTGGCTTTTAG
CTACCACTCAAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGAT
GCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGG
CAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTT
TCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCTGTTGAATAAGCAGGTACCTTGACGGTACC
TAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGG
AATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTG
GAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAA
TGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGC
GAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGT
TAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAA
GACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAAC
GCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGCTACTTCTAGAGATAGAAGGTTCCCTTCGGGGACAGA
GTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGC
AACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAA
GGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACA
AAGGGCTGCAAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAG 
 
>20 M+P, Bacillus atrophaeus, 16S rDNA, UCMB-5137,1373 pb 
 
TCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGC
TCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCG
GGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTAC
CACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGT
AGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGG
ATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAAC
CAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATT
ATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGG
GTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCG
TAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAG
CGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGG
GGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTG
AAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAA
GAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACACCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGG
CAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGAC
TGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTC 
 
>21 M+P, Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, NRS 1221A, 1372 pb 
 
TGAGAGTTTGAACCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGA
TGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTG
GGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTG
GCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGG
CAACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTAC
GGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATG
AAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGA



80 

 

CGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGT
TGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCA
ACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCG
GTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGA
GGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTA
AGTGTTAGGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGT
CGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAA
GCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACACCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGG
GCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACG
AGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGG
AGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACA
GAACAAAGGGCAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCT
GCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCG 
 
>22 M+P,  Bacillus endophyticus. 16S rDNA, IHBB 9943, 1367 pb 
 
CTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGAGTTTTGAAAAGCTTGCT
TTTCAAAACTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTTGAGACGGGGATAACTCCG
GGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACATATCTTCGCATGAGGATATGTTAGAAGGTGGCTTTTAGCTAC
CACTCAAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGCGT
AGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGG
ATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCTGTTNAATAAGCAGGTACCTTGACGGTACCTAACC
AGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTA
TTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGG
TCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGT
AGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAG
CGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAG
GGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTG
AAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAA
GAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGCTACTTCTAGAGATAGAAGGTTCCCTTCGGGGACAGAGTGAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGG
CTGCAAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCC
TACATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAA 
 
>23 M +P,  Bacillus endophyticus, 16S rDNA, IHBB 9943, 1325 pb 
 
CCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGAGTTTTGAAAAGCTTGC
TTTTCAAAACTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTTGAGANGGGGATAACTCC
GGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACATATCTTCGCATGAGGATATGTTAGAAGGTGGCTTTTAGCT
ACCACTCAAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATGC
GTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCA
GCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTC
GGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCTGTTGAATAAGCAGGTACCTTGACGGTACCTA
ACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAA
TTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGA
GGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATG
CGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAA
AGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAG
AGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGAC
TGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCG
AAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGCTACTTCTAGAGATAGAAGGTTCCCTTCGGGGACAGAGTG
ACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAAC
CCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTTAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGT
GGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAG
GGCTGCAAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCG
CCTACATGA 
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>24 M+P, Kocuria palustris, 16S rDNA, IHBB 11063,1380 pb 
 
GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCACCAGCTTGCTGGTG
TGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAATACGTGAGTAACCTGCCCTTGACTCTGGGATAAGCCCGGGAAA
CTGGGTCTAATACTGGATGCTACATGTCACCGCATGGTGGTGTGTGGAAAGGGTTTACTGGTCTTGGATG
GGCTCACGGCCTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAG
AGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATAT
TGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTC
TTTCAGCAGGGAAGAAGCCACAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAG
CCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGT
CGCGTCTGCTGTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTGTGCAGTGGGTACGGGCAGACTAGAGTGCAG
TAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAG
GCAGGTCTCTGGGCTGTTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCATGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTG
GTAGTCCATGCCGTAAACGTTGGGCACTAGGTGTGGGGGACATTCCACGTTTTCCGCGCCGTAGCTAAC
GCATTAAGTGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGC
ACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGG
ATCGTTCCAGAGATGGTTCTTCCCCTTTGGGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTG
TCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCACGTGATGGTG
GGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCT
TATGTCTTGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTACAAAGGGTTGCGATACTGTGAGGTGGAGCTAAT
CCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGAGGTCTGCAACTCGACCTCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAAT
CGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCAAGTCACGAA 
 
>25 M+P, Lysinibacillus parviboronicapiens, 16S rDNA, IHB B 7112,1371 pb 
  
TGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGAATGATGAGGAAGC
TTGCTTCCTCTGATTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTACCTTATAGTTTNGGATAAC
TCCGGGAAACCGGGGCTAATACCAAATAATCTCTTTTACTTCATGGTGAAAGACTAAAAGACGGTTTCGGC
TGTCGCTATAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATG
CGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGC
AGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGGCGAAAGCCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGATTT
CGGTTCGTAAAACTCTGTTGTAAGGGAAGAACAAGTACAGTAGTAACTGGCTGTACCTTGACGGTACCTTA
TTAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAAT
TATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAG
GGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGATAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTATCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAA
GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGG
GGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACT
GAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGA
AGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCCATTGACCACTGTAGAGATACAGTTTTCCCTTCGGGGACAACGGT
GACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAA
CCCTTGATCTTAGTTGCCATCATTTAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGG
TGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACGATACAAA
CGGTTGCCAACTCGCGAGAGGGAGCTAATCCGATAAAGTCGTTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTC
GCCTACATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGA 
 
>27 M+P, Bacillus sp. 16S rDNA, 4014, 1413 pb 
 
ATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGAATCGATGGGAGCTTG
CTCCCTGAGATTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCTATAAGACTGGGATAACTTC
GGGAAACCGGAGCTAATACCGGATACGTTCTTTTCTCGCATGAGAGAAGATGGAAAGACGGTTTACGCTG
TCACTTATAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGATGCG
TAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAG
CAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAACGAAGAAGGCCTTCG
GGTCGTAAAGTTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCAGAGTAACTGCTGGTACCTTGACGGTACCTAAC
CAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATT
ATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGTGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGG
GTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGT
AGAGATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAAGC
GTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGG
GTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGA
AACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAG
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AACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTTCCCCTTCGGGGGACAGAGTGA
CAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACC
CTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTG
GGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGG
GCTGCAAACCTGCGAAGGTAAGCGAATCCCATAAAGCCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGC
CTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGT
ACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGT 
 

>29 M+P, Bacillus atrophaeus, 16S rDNA, IHBB 9871,1409 pb 

 
CTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTC
CCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGG
AAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCA
CTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAANGGCTCACCAAGGCNACGATGCGTAG
CCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG
TAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGAT
CGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCA
GAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTAT
TGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGT
CATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGGG
TTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAA
CTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAA
CCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACACCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAG
GTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTT
GATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGG
GATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGC
AGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACT
GCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTAC
ACACCGCCCGTCACACCACGAGAGT 
 
>32 M, Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, UCMB-5137,1349 pb 
 
TGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCT
TGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACT
CCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGC
TACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATG
CGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGC
AGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTT
CGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCT
AACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGA
ATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGG
AGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAAT
GCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGA
AAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTA
GGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGA
CTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGC
GAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACATCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGT
GACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAA
CCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGG
TGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAA
GGGCAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTC
GACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCG 
 

>33 M, Bacillus simplex. 16S rDNA, IHB B 17010,1360 pb 

 
CTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGAATCGATGGGAGCTTGCTC
CCTGAGATTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCTATAAGACTGGGATAACTTCGGG
AAACCGGAGCTAATACCGGATACGTTCTTTTCTCGCATGAGAGAAGATGGAAAGACGGTTTACGCTGTCA
CTTATAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAG
CCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG
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TAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAACGAAGAAGGCCTTCGGGT
CGTAAAGTTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCAGAGTAACTGCTGGTACCTTGACGGTACCTAACCAG
AAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATT
GGGCGTAAAGCGCGCGCAGGTGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTC
ATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGA
GATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAAGCGTG
GGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTT
CCGCCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACT
CAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACC
TTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTTCCCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGG
TGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGA
TCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGA
TGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTG
CAAACCTGCGAAGGTAAGCGAATCCCATAAAGCCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGC
ATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCG 
 
>34 M, Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, NRS 1221A,1384 
 
TAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAAC
ACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGA
ACNGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAG
TTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGG
GACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTG
ACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTG
CCGTTCNAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCC
GCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTA
AGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAG
AGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCG
ACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTA
GTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATT
AAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGC
GGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACACCCC
TAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTG
AGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCT
AAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCT
GGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGCAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAA
ATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGAT
CAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTA 
 
>35 M, Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, NRS 1221A, 1415 pb 
 
TCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGC
TCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCG
GGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTAC
CACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCGT
AGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGG
ATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAAC
CAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATT
ATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGG
GTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCG
TAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAG
CGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGG
GGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTG
AAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAA
GAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGG
CAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGAC
TGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTA
CACACCGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGT 
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>37 M, Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, UCMB-5137,1364 pb 
 
CCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCT
CCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGG
GAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACC
ACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTA
GCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCA
GTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGA
TCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACC
AGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTA
TTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGG
TCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGT
AGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGC
GTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGG
GTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGA
AACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAG
AACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACACCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACA
GGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCT
TGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGG
CAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGAC
TGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGA 
 
>38 M,  Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, UCMB-5137, 1406 pb 
 
CCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCT
CCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGG
GAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACC
ACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTA
GCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCA
GTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGA
TCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACC
AGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTA
TTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGG
TCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGT
AGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGC
GTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGG
GTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGA
AACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAG
AACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACA
GGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCT
TGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGG
CAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGAC
TGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTA
CACACCGCCCGTCACACCACGA  
 
>40 M, Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, IHB B 4053,1394 pb 
 
AACCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTG
CTCCCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCC
GGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTA
CCACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAANGGCTCACCAAGGCNACGATGCG
TAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAG
CAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCG
GATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAA
CCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAAT
TATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAG
GGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGC
GTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAA
GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGG
GGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACT
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GAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGA
AGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGA
CAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACC
CTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTG
GGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGG
GCAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGA
CTGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGT
ACACACCGC 
 
>41 M,  Arthrobacter sp. 16S rDNA, M2012083,1334 pb 
 
CTGGCTCAGGATGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGATCCCAGCTTGCTGGG
GGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCTTGACTCTGGGATAAGCCTGGGAAAC
TGGGTCTAATACCGGATACGACCATCTGGCGCATGTCATGGTGGTGGAAAGCTTTTGTGGTTTTGGATGG
ACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGA
GGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATT
GCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCT
TTCAGTAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCC
GCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCG
CGTCTGCTGTGAAAGACCGGGGCTCAACTCCGGTTCTGCAGTGGGTACGGGCAGACTAGAGTGCAGTAG
GGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCA
GGTCTCTGGGCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCATGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTA
GTCCATGCCGTAAACGTTGGGCACTAGGTGTGGGGGACATTCCACGTTTTCCGCGCCGTAGCTAACGCA
TTAAGTGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAA
GCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATGAACCGGAAA
GACCTGGAAACAGGTGCCCCGCTTGCGGTCGGTTTACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCG
TGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCTATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGG
ACTCATAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAATCATCATGCCCCTTAT
GTCTTGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTACAAAGGGTTGCGATACTGTGAGGTGGAGCTAATCCC
AAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGC
AGATCAGCAACGCTGCGGTGA 
 

>42 M, Bacillus aryabhattai. 16S rDNA, IHBB 11068,1362 pb 

 
CTGGCTCAGGATGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGAACTGATTAGAAGCTTGCTT
CTATGACGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTTCGG
GAAACCGAAGCTAATACCGGATAGGATCTTCTCCTTCATGGGAGATGATTGAAAGATGGTTTCGGCTATCA
CTTACAGATGGGCCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCATAG
CCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG
TAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTCGGGT
CGTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACGAGAGTAACTGCTNGTACCTTGACGGTACCTAACCAG
AAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTG
GGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCA
TTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGAAAAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGA
GATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTTTTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCGAAAGCGTG
GGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTT
CCGCCCTTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAACT
CAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACC
TTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAACTCTAGAGATAGAGCGTTCCCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGG
TGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGA
TCTTAGTTGCCAGCATTNAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGA
TGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTG
CAAGACCGCGAGGTCAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTAC
ATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCG 
 
>43 M, Bacillus simplex. 16S rDNA, IHB B 17010,1374 pb 
 
CTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGAATCGATGGGAGCTTGCTC
CCTGAGATTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCTATAAGACTGGGATAACTTCGGG
AAACCGGAGCTAATACCGGATACGTTCTTTTCTCGCATGAGAGAAGATGGAAAGACGGTTTACGCTGTCA
CTTATAGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGATGCGTAG
CCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG
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TAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAACGAAGAAGGCCTTCGGGT
CGTAAAGTTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCAGAGTAACTGCTGGTACCTTGACGGTACCTAACCAG
AAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTATT
GGGCGTAAAGCGCGCGCAGGTGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTC
ATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCAAGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGA
GATTTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAAAGCGTG
GGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGAGGGTTT
CCGCCCTTTAGTGNTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTGAAACT
CAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACC
TTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACAACCCTAGAGATAGGGCTTTCCCCTTCGGGGGACAGAGTGACAGG
TGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGA
TCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGA
TGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAAGGGCTG
CAAACCTGCGAAGGTAAGCGAATCCCATAAAGCCATTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTGC
ATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCC 
 
>45 P, Bacillus thuringiensis. 16S rDNA, HS18-1,1413 pb 
 
TCCTGGCTCAGGATGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGAATGGATTGAGAGCTTG
CTCTCAAGAAGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCATAAGACTGGGATAACTC
CGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAACATTTTGAACTGCATGGTTCGAAATTGAAAGGCGGCTTCGGCT
GTCACTTATGGATGGACCCGCGTCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGC
GTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCA
GCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGCTTTC
GGGTCGTAAAACTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCTAGTTGAATAAGCTGGCACCTTGACGGTACCTA
ACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAA
TTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGTGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGA
GGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATG
CGTAGAGATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACACTGAGGCGCGAA
AGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGA
GGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGAAGTTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCT
GAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGA
AGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGAAAACCCTAGAGATAGGGCTTCTCCTTCGGGAGCAGAGTGA
CAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACC
CTTGATCTTAGTTGCCATCATTAAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTG
GGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAAAGA
GCTGCAAGACCGCGAGGTGGAGCTAATCTCATAAAACCGTTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGC
CTACATGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTA
CACACCGCCCGTCACACCACGAGAGT 
 

>47 P,  Bacillus atrophaeus.16S rDNA, NRS 1221A,1359 pb  

 
CTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGCTC
CCTGATGTNAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCGGG
AAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTACCA
CTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCGTAG
CCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG
TAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGGAT
CGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAACCA
GAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATTAT
TGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGT
CATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCGTA
GAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCG
TGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGGGG
TTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTGAAA
CTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAA
CCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGACAG
GTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTT
GATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGG
GATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGGC
AGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACT
GCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCG 
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>48 P, Bacillus sp . 16S rDNA, VITABR6,1372 pb 

 
GAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGAGTTTTGA
AAAGCTTGCTTTTCAAAACTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTTGAGACGGG
GATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACATATCTTCGCATGAGGATATGTTAGAAGGTGG
CTTTTAGCTACCACTCAAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGG
CGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTA
CGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAT
GAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCTGTTNAATAAGCAGGTACCTTGA
CGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGT
TGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTC
AACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGC
GGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTG
AGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCT
AAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGT
CGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAA
GCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGCTACTTCTAGAGATAGAAGGTTCCCTTCGGGG
ACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACG
AGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGG
AGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATG
GTACAAAGGGCTGCAAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCT
GCAACTCGCCTACATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCG 
 
>49 P, Sinorhizobium sp. 16S rDNA, S009,1331 pb 
 
TCAGAACGAACGCTGGCGGCAGGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGCCCCGCAAGGGGAGCGGCAGACG
GGTGAGTAACGCGTGGGAATCTACCCATCCCTACGGAACAACTCCGGGAAACTGGAGCTAATACCGTATA
CGCCCTTCGGGGGAAAGATTTATCGGGGATGGATGAGCCCGCGTTGGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAAA
GGCCTACCAAGGCGACGATCCATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACATTGGGACTGAGACACGGC
CCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCCATGCCG
CGTGAGTGATGAAGGCCTTAGGGTTGTAAAGCTCTTTCACCGGAGAAGATAATGACGGTATCCGGAGAAG
AAGCCCCGGCTAACTTCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGAAGGGGGCTAGCGTTGTTCGGAATTACTG
GGCGTAAAGCGCACGTAGGCGGATATTTAAGTCAGGGGTGAAATCCCAGAGCTCAACTCTGGAACTGCC
TTTGATACTGGGTATCTTGAGTATGGAAGAGGTAAGTGGAATTGCGAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATA
TTCGCAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTACTGGTCCATTACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGG
GAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAATGTTAGCCGTCGGCAAGTTTAC
TTGTCGGTGGCGCAGCTAACGCATTAAACATTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGATTAAAACTCAAAG
GAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGCAGAACCTTACC
AGCCCTTGACATGCCCGGCCAGCTACAGAGATGTAGTGTTCCCTTCGGGGACCGGGACACAGGTGCTGC
ATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGCCCTTA
GTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGGGACTGCCGGTGATAAGCCGAGAGGAAGGTGGGGATGAC
GTCAAGTCCTCATGGCCCTTACGGGCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGTGGTGACAGTGGGCAGCGA
AGGAGCGATCCCGAGCTAATCTCCAAAAGCCATCTCAGTTCGGATTGCACTCTGCAACTCGAGTGCATGA
AGTTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCACGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCG
CCCGTCACACCATG 
 
 
>50 P, Bacillus atrophaeus. 16S rDNA, IHB B 4053,1346 pb 
 
ACCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGACAGATGGGAGCTTGC
TCCCTGATGTNAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCTGTAAGACTGGGATAACTCCG
GGAAACCGGGGCTAATACCGGATGCTTGTTTGAACCGCATGGTTCAAACATAAAAGGTGGCTTCGGCTAC
CACTTACAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCAACGATGCGT
AGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTTCGG
ATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTGCCGTTCAAATAGGGCGGCACCTTGACGGTACCTAAC
CAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGAATT
ATTGGGCGTAAAGGGCTCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGG
GTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAATGCG
TAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAG
CGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGGG
GGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGACTG
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AAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAA
GAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGACANCCCTAGAGATAGGGCTTCCCCTTCGGGGGCAGAGTGAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGG
GGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGACAGAACAAAGGG
CAGCGAGACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCACAAATCTGTTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGAC
TGCGTGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCG 
 
>51 P,   Bacillus endophyticus. 16S rDNA, IHBB 9943,1397 pb 
 
ATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGAGTTTTGAAAAGCTT
GCTTTTCAAAACTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTTGAGACGGGGATAACT
CCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACATATCTTCGCATGAGGATATGTTAGAAGGTGGCTTTTAG
CTACCACTCAAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGAT
GCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGG
CAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTT
TCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCTGTTGAATAAGCAGGTACCTTGACGGTACC
TAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGG
AATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTG
GAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAA
TGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGC
GAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGT
TAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAA
GACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAAC
GCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGCTACTTCTAGAGATAGAAGGTTCCCTTCGGGGACAGA
GTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGC
AACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTNAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAA
GGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACA
AAGGGCTGCAAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAAC
TCGCCTACATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGTC
TTGTACACACCGC 
 
>53 P, Bacillus endophyticus. 16S rDNA, S160(2),1339 pb 
 
AGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGAGTTTTG
AAAAGCTTGCTTTTCAAAACTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTTGAGACGG
GGATAACTCCGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACATATCTTCGCATGAGGATATGTTAGAAGGTG
GCTTTTAGCTACCACTCAAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAG
GCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCT
ACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAT
GAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCTGTTGAATAAGCAGGTACCTTGA
CGGTACCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGT
TGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTC
AACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGC
GGTGAAATGCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTG
AGGCGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCT
AAGTGTTAGAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGT
CGCAAGACTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAA
GCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGCTACTTCTAGAGATAGAAGGTTCCCTTCGGGG
ACAGAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACG
AGCGCAACCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTNAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGG
AGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATG
GTACAAAGGGCTGCAAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCT
GCAACTCGCCTACATGAAGCC 
 
>54 P, Bacillus endophyticus. 16 rDNA, KR085883.1 1375 pb 
 
ACCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGAGTTTTGAAAAGCTTG
CTTTTCAAAACTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTTGAGACNGGGATAACTC
CGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACATATCTTCGCATGAGGATATGTTAGAAGGTGGCTTTTAGC
TACCACTCAAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATG
CGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGC
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AGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTT
CGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCTGTTGAATAAGCAGGTACCTTGACGGTACCT
AACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGA
ATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGG
AGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAAT
GCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCG
AAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTA
GAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGA
CTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGC
GAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGCTACTTCTAGAGATAGAAGGTTCCCTTCGGGGACAGAGT
GACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAA
CCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTNAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGG
TGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAA
GGGCTGCAAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTC
GCCTACATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGTGAATACGTT 
 
>55 P, Bacillus endophyticus, 16S rDNA, IHBB 9943,1366 pb 
 
TCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCAAGTCGAGCGGAGTTTTGAAAAGCTTG
CTTTTCAAAACTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTTGAGACGGGGATAACTC
CGGGAAACCGGAGCTAATACCGGATAACACATATCTTCGCATGAGGATATGTTAGAAGGTGGCTTTTAGC
TACCACTCAAGGATGGGCCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGATG
CGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGC
AGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGACGAAAGTCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGTTTT
CGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTAGGGAAGAACAAGTACCTGTTGAATAAGCAGGTACCTTGACGGTACCT
AACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGA
ATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGCAGGCGGTTCCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGG
AGGGTCATTGGAAACTGGGGAACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGCGGAATTCCACGTGTAGCGGTGAAAT
GCGTAGAGATGTGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCGCG
AAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTA
GAGGGTTTCCGCCCTTTAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGA
CTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGC
GAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTCTGCTACTTCTAGAGATAGAAGGTTCCCTTCGGGGACAGAGT
GACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAA
CCCTTGATCTTAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTAAGGTGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGG
TGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGATGGTACAAA
GGGCTGCAAAACCGCGAGGTTAAGCCAATCCCATAAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTC
GCCTACATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCATGCCGCGGT 

 

 

Secuencias de 16S rDNA correspondientes a bacterias aisladas de medio Lipman. 

(Bacterias Potencialmente Fijadoras de Nitrógeno) 

 

S=Suelo a distancia;  M+P= Interrizosfera;  M= rizosfera de M.compressa;  P= rizosfera de 

P.laevigata 
 

 

>56 S, Rhizobium gallicum. 16S rDNA, R602, 876 pb 
 
GTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAGCCATGCAGCACCTGT
GTCCCGGTCCCCGAAGGGAACCCTACATCTCTGTAGGTAGCCGGGCATGTCAAGGGCTGGTAAGGTTCT
GCGCGTTGCTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTTAA
TCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCGGAATGTTTAATGCGTTAGCTGCGCCACCGACAAGTAAACTTGCCGA
CGGCTAACATTCATCGTTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCA
CCTCAGCGTCAGTAATGGACCAGTGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCGAATATCTACGAATTTCA
CCTCTACACTCGGAATTCCACTCACCTCTTCCATACTCCAGACACCCAGTATCAAAGGCAGTTCCAGAGTT
GAGCTCTGGGATTTCACCCCTGACTTAAATGTCCGCCTACGTGCGCTTTACGCCCAGTAATTCCGAACAA
CGCTAGCCCCCTTCGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGAAGTTAGCCGGGGCTTCTTCTCCGGATACCGT
CATTATCTTCTCCGGTGAAAGAGCTTTACAACCCTAGGGCCTTCATCACTCACGCGGCATGGCTGGATCA
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GGCTTGCGCCCATTGTCCAATATTCCCCACTGCTGCCTCCCGTAGGAGTTTGGGCCGTGTCTCAGTCCCA
ATGTGGCTGATCATCCTCTCAGACCAGCTATGGATCGTCGCCTTGGTAGGCCTTTACCCCACCAACTAGC
TAATCCAACGCGGGCCGATCCCTTACCGATAAATCT 
 
>57 S, Arthrobacter sp. 16S rDNA, PD1.5, 1098 pb 
 
AAAGAGTTTGATTATCTGCTCAGGATGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGATC
CGGTGCTTGCACCGGGGATTAGTGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCTTGACTCTGGGA
TAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACTCCTCATCGCATGGTGGGGGGTGGAAAGCTTTTG
TGGTTTTGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGACGGGT
AGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCG
GGTTGTAAACCTCTTTCAGTAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTA
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGT
AGGCGGTTTGTCGCGTCTGCCGTGAAAGTCCGGGGCTCAACTCCGGATCTGCGGTGGGTACGGGCAGA
CTAGAGTGATGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACAC
CGATGGCGAAGGCAGGTCTCTGGGCATTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAAAATGGGGAGCGAACAGGAT
TAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACGTTGGGCACTAGGTGTGGGGGACATTCCACGTTTTCCGCGC
CGTAGCTAACGCATTAAGTGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACG
GGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGA
CATGGACCGGATCGCCGCAGAAATGTGGTTTCTCCTTTGGGGCCGGTTCACAGGTGGTGCATGGTTGTC
GTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGT 
 
>58 S, Microbacteriaceae bacterium. 16S rDNA, SAP142.1,919 pb 
 
GGTTGGAGTTGGAAAGAATTTGGTCAAGGATGGACTCGCGGCCTTTCAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCT
CACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCA
GACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCAACGCCGCG
TGAGGGACGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTTAGTAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCA
GAAAAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATT
ATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCTGCTGTGAAATCTGGGGGCTCAACCCCCAGCC
TGCAGTGGGTACGGGCAGACTAGAGTGCGGTAGGGGAGATTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGC
GCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAGATCTCTGGGCCGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAA
GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGATGTGGGG
ACCATTCCACGGTCTCCGTGTCGCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGC
TAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCG
AAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGGAAACGGCCAGAGATGGTCGCCCCGCAAGGTCGGTATAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TCGTTCTATGTTGCCAGCACGTTA 
 
 
>60 M+P, Variovorax sp. 16S rDNA, RC3.3,1035 pb 
 
AACGCAGCGAAAGCTGTGCTAATACCGCATACGATCTACGGATGAAAGCAGGGGATCGCAAGACCTTGC
GCGAATGGAGCGGCCGATGGCAGATTAGGTAGTTGGTGAGGTAAAGGCTCACCAAGCCTTCGATCTGTA
GCTGGTCTGAGAGGACGACCAGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCA
GTGGGGAATTTTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGCAGGATGAAGGCCTTCGGG
TTGTAAACTGCTTTTGTACGGAACGAAACGGCCTTTTCTAATAAAGAGGGCTAATGACGGTACCGTAAGAA
TAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTG
GGCGTAAAGCGTGCGCAGGCGGTAATGTAAGACAGTTGTGAAATCCCCGGGCTCAACCTGGGAACTGCA
TCTGTGACTGCATTGCTGGAGTACGGCAGAGGGGGATGGAATTCCGCGTGTAGCAGTGAAATGCGTAGA
TATGCGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAATCCCCTGGGCCTGTACTGACGCTCATGCACGAAAGCGTG
GGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCCTAAACGATGTCAACTGGTTGTTGGGTCTTCA
CTGACTCAGTAACGAAGCTAACGCGTGAAGTTGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGTTGAAACTCA
AAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGATGATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAAAACCTTA
CCCACCTTTGACATGTACGGAATTCGCCAGAGATGGCTTAGTGCTCGAAAGAGAGCCGTAACACAGGTGC
TGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCAT
TAGTTGCTACATTTAGTTGGGCACTCTAATGAGACTGCCCGGTGACAAACCGGGAGGACGTGG 
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>62 M+P, Rhizobium mongolense, 16S rDNA, CCBAU 85033, 1013 pb 

 
GAGCGGCAGACGGGTGAGTAACGCGTGGGAAACGTACCCTTTACTACGGAATAACGCAGGGAAACTTGT
GCTAATACCGTATGTGCCCTTTTGGGGAAAGATTTATCGGTAAGGGATCGGCCCGCGTTGGATTAGCTAG
TTGGTGGGGTAAAGGCCTACCAAGGCGACGATCCATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACATTGGG
ACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGA
TCCAGCCATGCCGCGTGAGTGATGAAGGCCCTAGGGTTGTAAAGCTCTTTCACCGGAGAAGATAATGACG
GTATCCGGAGAAGAAGCCCCGGCTAACTTCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGAAGGGGGCTAGCGTTG
TTCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCACGTAGGCGGACATTTAAGTCAGGGGTGAAATCCCAGAGCTCAAC
TCTGGAACTGCCTTTGATACTGGATGTCTGGAGTATGGAAGAGGTGAGTGGAATTCCGAGTGTAGAGGTG
AAATTCGTAGATATTCGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCACTGGTCCATTACTGACGCTGAGGT
GCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAACGATGAATGTTAGCCG
TCGGCAAGTTTACTTGTCGGTGGCGCAGCTAACGCATTAAACATTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGA
TTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGC
GCAGAACCTTACCAGCCCTTGACATGCCCGGCCAGCTGCAGAGATGCAGTGTTCCCTTCGGGGACCGGG
ACACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCA
ACCCTCGCCCTTAGTTGCCAGCATTTAGTTGGGCACTCTAAG 
 
>63 M+P, Sinorhizobium meliloti. 16S rDNA, NHBTR72, 838 pb 
 
AGGATGAGCCCGCGTTGGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAAAGGCCTACCAAGGCGACGATCCATAGCTGG
TCTGAGAGGATGATCAGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGG
AATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGAGTGATGAAGGCCCTAGGGTTGTAA
AGCTCTTTCACCGGTGAAGATAATGACGGTAACCGGAGAAGAAGCCCCGGCTAACTTCGTGCCAGCAGC
CGCGGTAATACGAAGGGGGCTAGCGTTGTTCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCACGTAGGCGGATTGTT
AAGTGAGGGGTGAAATCCCAGGGCTCAACCCTGGAACTGCCTTTCATACTGGCAATCTAGAGTCCAGAAG
AGGTGAGTGGAATTCCGAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTCGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCG
GCTCACTGGTCTGGAACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTA
GTCCACGCCGTAACGATGAATGTTAGCCGTCGGGCAGTTTACTGTTCGGTGGCGCAGCTAACGCATTAAA
CATTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGATTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGT
GGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGCAGAACCTTACCAGCCCTTGACATCCCGATCGCGGATACG
AGAGATCGTATCCTTCAGTTCGGCTGGATCGGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGT
GAGATGT 
 
>64 M+P, Arthrobacter sp. 16S rDNA, PD1.5,1098 pb 
 
AAAGAGTTTGATTATCTGCTCAGGATGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGATC
CGGTGCTTGCACCGGGGATTAGTGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCTTGACTCTGGGA
TAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACTCCTCATCGCATGGTGGGGGGTGGAAAGCTTTTG
TGGTTTTGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGACGGGT
AGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCG
GGTTGTAAACCTCTTTCAGTAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTA
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGT
AGGCGGTTTGTCGCGTCTGCCGTGAAAGTCCGGGGCTCAACTCCGGATCTGCGGTGGGTACGGGCAGA
CTAGAGTGATGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACAC
CGATGGCGAAGGCAGGTCTCTGGGCATTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAAAATGGGGAGCGAACAGGAT
TAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACGTTGGGCACTAGGTGTGGGGGACATTCCACGTTTTCCGCGC
CGTAGCTAACGCATTAAGTGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACG
GGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGA
CATGGACCGGATCGCCGCAGAAATGTGGTTTCTCCTTTGGGGCCGGTTCACAGGTGGTGCATGGTTGTC
GTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGT 
 
>65 M+P, Microbacteriaceae bacterium. 16S rDNA, SAP142.1 919 pb 
 
 
GGTTGGAGTTGGAAAGAATTTGGTCAAGGATGGACTCGCGGCCTTTCAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCT
CACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCA
GACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCAACGCCGCG
TGAGGGACGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTTAGTAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCA
GAAAAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATT
ATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCTGCTGTGAAATCTGGGGGCTCAACCCCCAGCC
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TGCAGTGGGTACGGGCAGACTAGAGTGCGGTAGGGGAGATTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGC
GCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAGATCTCTGGGCCGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAA
GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGATGTGGGG
ACCATTCCACGGTCTCCGTGTCGCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGC
TAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCG
AAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGGAAACGGCCAGAGATGGTCGCCCCGCAAGGTCGGTATAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TCGTTCTATGTTGCCAGCACGTTA 
 
>68 P, Microbacteriaceae bacterium. 16S rDNA, SAP142.1,919 pb 
 
GGTTGGAGTTGGAAAGAATTTGGTCAAGGATGGACTCGCGGCCTTTCAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCT
CACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCA
GACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCAACGCCGCG
TGAGGGACGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTTAGTAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCA
GAAAAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATT
ATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCTGCTGTGAAATCTGGGGGCTCAACCCCCAGCC
TGCAGTGGGTACGGGCAGACTAGAGTGCGGTAGGGGAGATTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGC
GCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAGATCTCTGGGCCGTAACTGACGCTGAGGAGCGAAA
GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGATGTGGGG
ACCATTCCACGGTCTCCGTGTCGCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGC
TAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCG
AAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGGAAACGGCCAGAGATGGTCGCCCCGCAAGGTCGGTATAC
AGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCC
TCGTTCTATGTTGCCAGCACGTTA 
 
>69 P, Sinorhizobium meliloti. 16S rDNA, NHBTR72, 838 pb 
 
AGGATGAGCCCGCGTTGGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAAAGGCCTACCAAGGCGACGATCCATAGCTGG
TCTGAGAGGATGATCAGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGG
AATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGAGTGATGAAGGCCCTAGGGTTGTAA
AGCTCTTTCACCGGTGAAGATAATGACGGTAACCGGAGAAGAAGCCCCGGCTAACTTCGTGCCAGCAGC
CGCGGTAATACGAAGGGGGCTAGCGTTGTTCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCACGTAGGCGGATTGTT
AAGTGAGGGGTGAAATCCCAGGGCTCAACCCTGGAACTGCCTTTCATACTGGCAATCTAGAGTCCAGAAG
AGGTGAGTGGAATTCCGAGTGTAGAGGTGAAATTCGTAGATATTCGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCG
GCTCACTGGTCTGGAACTGACGCTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTA
GTCCACGCCGTAACGATGAATGTTAGCCGTCGGGCAGTTTACTGTTCGGTGGCGCAGCTAACGCATTAAA
CATTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGATTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGT
GGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGCAGAACCTTACCAGCCCTTGACATCCCGATCGCGGATACG
AGAGATCGTATCCTTCAGTTCGGCTGGATCGGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGT
GAGATGT 
 

>70 P, Variovorax paradoxus. 16S rDNA, KAR44,938 pb 

 
AGCAGGGGATCGCAAGACCTTGCGCGAATGGAGCGGCCGATGGCAGATTAGGTAGTTGGTGAGGTAAAG
GCTCACCAAGCCTTCGATCTGTAGCTGGTCTGAGAGGACGACCAGCCACACTGGGACTGAGACACGGCC
CAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATTTTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGC
GTGCAGGATGAAGGCCTTCGGGTTGTAAACTGCTTTTGTACGGAACGAAACGGCCTTTTCTAATAAAGAG
GGCTAATGACGGTACCGTAAGAATAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGG
TGCAAGCGTTAATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGTGCGCAGGCGGTAATGTAAGACAGTTGTGAAATCC
CCGGGCTCAACCTGGGAACTGCATCTGTGACTGCATTGCTGGAGTACGGCAGAGGGGGATGGAATTCCG
CGTGTAGCAGTGAAATGCGTAGATATGCGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAATCCCCTGGGCCTGTAC
TGACGCTCATGCACGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCCTAAACGA
TGTCAACTGGTTGTTGGGTCTTCACTGACTCAGTAACGAAGCTAACGCGTGAAGTTGACCGCCTGGGGAG
TACGGCCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGATGATGTGGTTTAA
TTCGATGCAACGCGAAAAACCTTACCCACCTTTGACATGTACGGAATTCGCCAGAGATGGCTTAGTGCTC
GAAAGAGAACCGTAACACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCC
CGCAACGAGCGCAACCCTTGTCATTAGTTGCTACAT 
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>71 P, Variovorax paradoxus. 16S rDNA, KAR44,908 pb 
 
GATCGCAAGACCTTGCGCGAATGGAGCGGCCGATGGCAGATTAGGTAGTTGGTGAGGTAAAGGCTCACC
AAGCCTTCGATCTGTAGCTGGTCTGAGAGGACGACCAGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTC
TACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATTTTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGCAGG
ATGAAGGCCTTCGGGTTGTAAACTGCTTTTGTACGGAACGAAACGGCCTTTTCTAATAAAGAGGGCTAATG
ACGGTACCGTAAGAATAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCG
TTAATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGTGCGCAGGCGGTAATGTAAGACAGTTGTGAAATCCCCGGGCTC
AACCTGGGAACTGCATCTGTGACTGCATTGCTGGAGTACGGCAGAGGGGGATGGAATTCCGCGTGTAGC
AGTGAAATGCGTAGATATGCGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAATCCCCTGGGCCTGTACTGACGCTC
ATGCACGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCCTAAACGATGTCAACTG
GTTGTTGGGTCTTCACTGACTCAGTAACGAAGCTAACGCGTGAAGTTGACCGCCTGGGGAGTACGGCCG
CAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGATGATGTGGTTTAATTCGATGCA
ACGCGAAAAACCTTACCCACCTTTGACATGTACGGAATTCGCCAGAGATGGCTTAGTGCTCGAAAGAGAA
CCGTAACACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGA
GCGCAA 
 
>72 P, Staphylococcus sp. 16S rDNA, YF6, 876 pb  
 
TGCTATCACTTATAGATGGACCCGCGCCGTATTAGCTAGTTGGTAAGGTAACGGCTTACCAAGGCGACGA
TACGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGG
CAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGGTT
TCGGCTCGTAAAACTCTGTTATTAGGGAAGAACAAATGTGTAAGTAACTGTGCACGTCTTGACGGTACCTA
ATCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAA
TTATTGGGCGTAAAGCGCGCGTAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGA
GGGTCATTGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGC
GCAGAGATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGATGTGCGAAA
GCGTGGGGATCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTAGG
GGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTT
GAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGA
AGAACCTTACCAAATCTTGACATCCTTTGAAAACTCTAGAGATAGAGCCTTCCCCTTCGGGGGACAAAGTG
ACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGT 
 

>73 P, Arthrobacter sp. 16S rDNA, PD1.5,854 pb 

 
CTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCG
GCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGG
GCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGTAGG
GAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA
CGTAGGGCGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCTGCCG
TGAAAGTCCGGGGCTCAACTCCGGATCTGCGGTGGGTACGGGCAGACTAGAGTGATGTAGGGGAGACT
GGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAGGTCTCTG
GGCATTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCATGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGC
CGTAAACGTTGGGCACTAGGTGTGGGGGACATTCCACGTTTTCCGCGCCGTAGCTAACGCATTAAGTGCC
CCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGA
GCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATGGACCGGATCGCCGCAGA
AATGTGGTTTCTCCTTTGGGGCCGGTTCACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGT
TGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAAC 
 
>74 M, Rhizobium gallicum. 16S rDNA, R602, 876 pb 
 
GTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACATCTCACGACACGAGCTGACGACAGCCATGCAGCACCTGT
GTCCCGGTCCCCGAAGGGAACCCTACATCTCTGTAGGTAGCCGGGCATGTCAAGGGCTGGTAAGGTTCT
GCGCGTTGCTTCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTTAA
TCTTGCGACCGTACTCCCCAGGCGGAATGTTTAATGCGTTAGCTGCGCCACCGACAAGTAAACTTGCCGA
CGGCTAACATTCATCGTTTACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTTGCTCCCCACGCTTTCGCA
CCTCAGCGTCAGTAATGGACCAGTGAGCCGCCTTCGCCACTGGTGTTCCTCCGAATATCTACGAATTTCA
CCTCTACACTCGGAATTCCACTCACCTCTTCCATACTCCAGACACCCAGTATCAAAGGCAGTTCCAGAGTT
GAGCTCTGGGATTTCACCCCTGACTTAAATGTCCGCCTACGTGCGCTTTACGCCCAGTAATTCCGAACAA
CGCTAGCCCCCTTCGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGAAGTTAGCCGGGGCTTCTTCTCCGGATACCGT
CATTATCTTCTCCGGTGAAAGAGCTTTACAACCCTAGGGCCTTCATCACTCACGCGGCATGGCTGGATCA
GGCTTGCGCCCATTGTCCAATATTCCCCACTGCTGCCTCCCGTAGGAGTTTGGGCCGTGTCTCAGTCCCA
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ATGTGGCTGATCATCCTCTCAGACCAGCTATGGATCGTCGCCTTGGTAGGCCTTTACCCCACCAACTAGC
TAATCCAACGCGGGCCGATCCCTTACCGATAAATCT 
 
>76 M,  Arthrobacter sp. 16S rDNA, PD1.5,1098 pb 
 
AAAGAGTTTGATTATCTGCTCAGGATGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGATC
CGGTGCTTGCACCGGGGATTAGTGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCTTGACTCTGGGA
TAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACTCCTCATCGCATGGTGGGGGGTGGAAAGCTTTTG
TGGTTTTGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGACGGGT
AGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGC
AGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCG
GGTTGTAAACCTCTTTCAGTAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTA
CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGT
AGGCGGTTTGTCGCGTCTGCCGTGAAAGTCCGGGGCTCAACTCCGGATCTGCGGTGGGTACGGGCAGA
CTAGAGTGATGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACAC
CGATGGCGAAGGCAGGTCTCTGGGCATTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAAAATGGGGAGCGAACAGGAT
TAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACGTTGGGCACTAGGTGTGGGGGACATTCCACGTTTTCCGCGC
CGTAGCTAACGCATTAAGTGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACG
GGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGA
CATGGACCGGATCGCCGCAGAAATGTGGTTTCTCCTTTGGGGCCGGTTCACAGGTGGTGCATGGTTGTC
GTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGT 
 
>78 M,  Rhizobium mongolense, 16S rDNA, CCBAU 85033, 1013 pb 
 
GAGCGGCAGACGGGTGAGTAACGCGTGGGAAACGTACCCTTTACTACGGAATAACGCAGGGAAACTTGT
GCTAATACCGTATGTGCCCTTTTGGGGAAAGATTTATCGGTAAGGGATCGGCCCGCGTTGGATTAGCTAG
TTGGTGGGGTAAAGGCCTACCAAGGCGACGATCCATAGCTGGTCTGAGAGGATGATCAGCCACATTGGG
ACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGA
TCCAGCCATGCCGCGTGAGTGATGAAGGCCCTAGGGTTGTAAAGCTCTTTCACCGGAGAAGATAATGACG
GTATCCGGAGAAGAAGCCCCGGCTAACTTCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGAAGGGGGCTAGCGTTG
TTCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCACGTAGGCGGACATTTAAGTCAGGGGTGAAATCCCAGAGCTCAAC
TCTGGAACTGCCTTTGATACTGGATGTCTGGAGTATGGAAGAGGTGAGTGGAATTCCGAGTGTAGAGGTG
AAATTCGTAGATATTCGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCACTGGTCCATTACTGACGCTGAGGT
GCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAACGATGAATGTTAGCCG
TCGGCAAGTTTACTTGTCGGTGGCGCAGCTAACGCATTAAACATTCCGCCTGGGGAGTACGGTCGCAAGA
TTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGC
GCAGAACCTTACCAGCCCTTGACATGCCCGGCCAGCTGCAGAGATGCAGTGTTCCCTTCGGGGACCGGG
ACACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCA
ACCCTCGCCCTTAGTTGCCAGCATTTAGTTGGGCACTCTAAG 
 

Secuencias de 16S rDNA correspondientes a bacterias aisladas de medio Czapeck. 

(Actinobacterias) 

 

S=Suelo a distancia;  M+P= Interrizosfera;  M= rizosfera de M.compressa;  P= rizosfera de 

P.laevigata 
 

>79 S, Streptomyces erumpens. 16S rDNA, DSM 40941,1406 pb 

 
GTCGAACGATGAACCTCCTTCGGGAGGGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCC
CTGCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATATGACACACGACCGCATGGTCTGTG
TGTGGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACC
AAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGAC
TCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGA
GGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAAGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAA
GAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATT
GGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGGATGTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTG
CATTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGATCGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCA
GATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGC
GTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGGTGTGGGCGA
CATTCCACGTCGTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTA
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AAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAA
GAACCTTACCAAGGCTTGACATACACCGGAAACCTCTGGAGACAGGGGCCCCCTTGTGGTCGGTGTACA
GGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCT
TGTTCTGTGTTGCCAGCATGCCCTTCGGGGTGATGGGGACTCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGA
GGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCG
GTACAATGAGCTGCGATACCGCGAGGTGGAGCGAATCTCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTC
TGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCC
CGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCT
TGTGGGAGGGAATCGTCGAAGGTGGGACTG 
 
 

>81 S, Streptomyces longisporoflavus. 16S rDNA, WT6,1338 pb  

 
GAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATA
CCGGATGACACTCTTCCTCGCATGGGGAGGGGTTGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCGGCC
TATCAGCTAGTTGGTGAGGTAGAAGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCG
GCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGG
GCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGG
GAAGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA
CGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGGTTG
TGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTGTGGTAGGGGAGATC
GGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTG
GGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGC
CGTAAACGGTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCCACGTCGTCGGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTTC
CCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCAGCGG
AGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGGAAAGCATCAGA
GATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTT
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGTGTTGCCAGCATGCCCTTCGGGGTGATGGGGAC
TCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGT
CTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCAGGTACAATGAGCTGCGATGTCGTAAGGCGGAGCGAATCTCA
AAAAGCCTGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTTGCTAGTAATCGCA
GATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGG
TAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTT 
 
 

>83 S,  Streptomyces erumpens. 16S rDNA, DSM 40941,1400 pb 

 
GAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATA
CCGGATGACACTCTTCCTCGCATGGGGAGGGGTTGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCGGCC
TATCAGCTAGTTGGTGAGGTAGAAGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCG
GCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGG
GCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGG
GAAGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA
CGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGGTTG
TGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTGTGGTAGGGGAGATC
GGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTG
GGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGC
CGTAAACGGTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCCACGTCGTCGGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTTC
CCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCAGCGG
AGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGGAAAGCATCAGA
GATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTT
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGTGTTGCCAGCATGCCCTTCGGGGTGATGGGGAC
TCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGT
CTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCAGGTACAATGAGCTGCGATGTCGTAAGGCGGAGCGAATCTCA
AAAAGCCTGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTTGCTAGTAATCGCA
GATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGG
TAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTT 
 

>84 S, Streptomyces netropsis. 16S rDNA, SXYM16, 1428 pb  

 
GGGGGTGGCCGCAGCTTACCATGCAAGTCGAACGATGAAGCCTTTCGGGGTGGATTAGTGGCGAACGG
GTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTTCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGAT
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ACGACCTGCCGAGGCATCTCGGTGGGTGGAAAGCTCCGGCGGTGAAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAG
CTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACA
CTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAA
GCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAAGAA
GCGAGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAG
GGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTTGCGTCGGATGTGAAA
GCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCATTCGATACGGGCAGGCTAGAGTGTGGTAGGGGAGATCGGAATT
CCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTGGGCCAT
TACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAA
CGTTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCCACGTCGTCGGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCC
TGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCAGCGGAGCATG
TGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGGAAACGGCCAGAGATGGT
CGCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTA
AGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGTGTTGCCAGCATGCCTTTCGGGGTGATGGGGACTCACAG
GAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGG
CTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCTCAAAAAGC
CGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTTGGAGTTGCTAGTAATCGCAGATCAG
CATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACAC
CCGAAGCCGGTGGCCCAACCCTTGTGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGATCCGGG 
 
 
>85 M+P, Actinomycete sp. 16S rDNA, M3, 1350 pb 
 
GCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAA
TACCGGATACTGATCCTCGCGGGCATCTGCGAGGTTCGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCG
GCCTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGA
CCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAAT
GGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCA
GGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTA
ATACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGG
TTGTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAG
ATCGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCT
CTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCA
CGCCGTAAACGGTGGGCACTAGGTGTGGGCAACATTCCACGTTGTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAG
TGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGG
CGGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATACACCGGAAAGCATC
AGAGATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGAT
GTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCGTGTTGCCAGCAGGCCCTTGTGGTGCTGGGG
ACTCACGGGAGACCGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTAT
GTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATACCGCAAGGTGGAGCGAATCT
CAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCG
CAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTC
GGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAGGGA 
 
>86 M+P, Streptomyces ambofaciens. 16S rDNA, 1350 pb  
 
GAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATA
CCGGATACTGATCCGCCTGGGCATCCAGGCGGTTCGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCGGC
CTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAGTGGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACC
GGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATG
GGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAG
GGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAT
ACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGGTT
GTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGAT
CGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCT
GGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCAC
GCCGTAAACGGTGGGCACTAGGTGTGGGCAACATTCCACGTTGTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGT
GCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGC
GGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATACACCGGAAAGCATTA
GAGATAGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATG
TTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCGTGTTGCCAGCAAGCCCTTCGGGGTGTTGGGG
ACTCACGGGAGACCGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTAT
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GTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATACCGCGAGGTGGAGCGAATCT
CAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCG
CAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTC
GGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAGGGAG 
 

>89 M+P,  Arthrobacter sp. 16S rDNA, CMU6,1413 pb 

 
GTCGAACGATGATCCGGTGCTTGCACCGGGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTG
CCCTTGACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACTCCTCATCGCATGGTGGGG
GGTGGAAAGCTTTTGTGGTTTTGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCA
AGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTC
CTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGG
GATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGTAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAA
GCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGG
CGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCTGCCGTGAAAGTCCGGGGCTCAACTCCGGATCTGCGGT
GGGTACGGGCAGACTAGAGTGATGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATA
TCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAGGTCTCTGGGCATTAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCATGG
GGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACGTTGGGCACTAGGTGTGGGGGACATT
CCACGTTTTCCGCGCCGTAGCTAACGCATTAAGTGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAAC
TCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAAC
CTTACCAAGGCTTGACATGGACCGGATCGCCGCAGAAATGTGGTTTCCCCTTTGGGGCCGGTTCACAGG
TGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCG
TTCCATGTTGCCAGCACGTAGTGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTG
GGGACGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTACAAAGG
GTTGCGATACTGTGAGGTGGAGCTAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGA
CCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTG
TACACACCGCCCGTCAAGTCACGAAAGTTGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCTAACCCCTTCTGGGGAG
GGAGCCGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGA 
 

>91 M+P, Streptomyces longisporoflavus. 16S rDNA, NBRC 12886,1338 pb 

 
GAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATA
CCGGATGACACTCTTCCTCGCATGGGGAGGGGTTGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCGGCC
TATCAGCTAGTTGGTGAGGTAGAAGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCG
GCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGG
GCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGG
GAAGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA
CGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGGTTG
TGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTGTGGTAGGGGAGATC
GGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTG
GGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGC
CGTAAACGGTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCCACGTCGTCGGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTTC
CCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCAGCGG
AGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGGAAAGCATCAGA
GATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTT
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGTGTTGCCAGCATGCCCTTCGGGGTGATGGGGAC
TCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGT
CTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCAGGTACAATGAGCTGCGATGTCGTAAGGCGGAGCGAATCTCA
AAAAGCCTGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTTGCTAGTAATCGCA
GATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGG
TAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTT 
 
>93 M, Streptomyces sp. 16S rDNA,1388 pb 
 
CTTCGGTGGTGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTTCACTCTGGGACAAG
CCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATAACACTCTGTCCCGCATGGGACGGGGTTGAAAGCTCCGGCGG
TGAAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGC
CGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT
GGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGT
TGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACG
TGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAG
GCGGCTTGTCACGTCGGATGTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCATTCGATACGGGCTAGCTA
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GAGTGTGGTAGGGGAGATCGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGG
TGGCGAAGGCGGATCTCTGGGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTA
GATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCCACGTCGTCGGTGCC
GCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGG
GGGCCCGCACAAGCAGCGGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGAC
ATATACCGGAAAGCATCAGAGATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCA
GCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGTGTTGCCAGCATGCC
CTTCGGGGTGATGGGGACTCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAA
GTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATGCCGC
GAGGCGGAGCGAATCTCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTC
GGAGTTGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCC
GTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAGGGAGCTGTCGAA
GGTGGGACTG 
 

>96 M, Streptomyces longisporoflavus. 16 S rDNA, WT6,1338 pb 

 
GAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATA
CCGGATGACACTCTTCCTCGCATGGGGAGGGGTTGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCGGCC
TATCAGCTAGTTGGTGAGGTAGAAGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCG
GCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGG
GCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGG
GAAGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA
CGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGGTTG
TGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTGTGGTAGGGGAGATC
GGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTG
GGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGC
CGTAAACGGTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCCACGTCGTCGGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTTC
CCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCAGCGG
AGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATACCGGAAAGCATCAGA
GATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTT
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGTGTTGCCAGCATGCCCTTCGGGGTGATGGGGAC
TCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGT
CTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCAGGTACAATGAGCTGCGATGTCGTAAGGCGGAGCGAATCTCA
AAAAGCCTGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTTGCTAGTAATCGCA
GATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGG
TAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTT 
 
>99 P, Streptomyces sp. 16S rDNA,1388 pb 
 
CTTCGGTGGTGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTTCACTCTGGGACAAG
CCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATAACACTCTGTCCCGCATGGGACGGGGTTGAAAGCTCCGGCGG
TGAAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGC
CGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT
GGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGT
TGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACG
TGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAG
GCGGCTTGTCACGTCGGATGTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCATTCGATACGGGCTAGCTA
GAGTGTGGTAGGGGAGATCGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGG
TGGCGAAGGCGGATCTCTGGGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTA
GATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCCACGTCGTCGGTGCC
GCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGG
GGGCCCGCACAAGCAGCGGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGAC
ATATACCGGAAAGCATCAGAGATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCA
GCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGTGTTGCCAGCATGCC
CTTCGGGGTGATGGGGACTCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAA
GTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATGCCGC
GAGGCGGAGCGAATCTCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTC
GGAGTTGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCC
GTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAGGGAGCTGTCGAA
GGTGGGACTG 
 
 



99 

 

>100 P, Streptomyces ambofaciens. 16S rDNA, HBUM173833,1350 pb 

 
GAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATA
CCGGATACTGATCCGCCTGGGCATCCAGGCGGTTCGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCGGC
CTATCAGCTTGTTGGTGAGGTAGTGGCTCACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACC
GGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATG
GGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAG
GGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAT
ACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGGTT
GTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGAT
CGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCT
GGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCAC
GCCGTAAACGGTGGGCACTAGGTGTGGGCAACATTCCACGTTGTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGT
GCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGC
GGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATACACCGGAAAGCATTA
GAGATAGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATG
TTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCGTGTTGCCAGCAAGCCCTTCGGGGTGTTGGGG
ACTCACGGGAGACCGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTAT
GTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATACCGCGAGGTGGAGCGAATCT
CAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCG
CAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTC
GGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAGGGAG 
 
>101 P,  Streptomyces rubiginosohelvolus. 16S rDNA, 1409 pb 
 
GTCGAACGATGAAGCCCTTCGGGGTGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCT
TCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATAACACTCTGTCCCGCATGGGACGGGGT
TGAAAGCTCCGGCGGTGAAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAG
GCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCT
ACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGA
TGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAG
CGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGC
GTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGGATGTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCATTC
GATACGGGCTAGCTAGAGTGTGGTAGGGGAGATCGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATAT
CAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTGGGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGG
GAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCC
ACGTCGTCGGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTC
AAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCAGCGGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCT
TACCAAGGCTTGACATATACCGGAAAGCATCAGAGATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTG
CATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGT
GTTGCCAGCATGCCCTTCGGGGTGATGGGGACTCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGT
GGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATG
AGCTGCGATGCCGCGAGGCGGAGCGAATCTCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTC
GACCCCATGAAGTCGGAGTTGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTT
GTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAG
GGAGCTGTCGAAGGTGGGACTGGCGATT 
 
>102 P, Streptomyces rubiginosohelvolus. 1422 pb  
 
GTCGAACGATGAAGCCCTTCGGGGTGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCT
TCACTCTGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATAACACTCTGTCCCGCATGGGACGGGGT
TGAAAGCTCCGGCGGTGAAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAG
GCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCT
ACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGA
TGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAG
CGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGC
GTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCACGTCGGATGTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCATTC
GATACGGGCTAGCTAGAGTGTGGTAGGGGAGATCGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATAT
CAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTGGGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGG
GAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCC
ACGTCGTCGGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTC
AAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCAGCGGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCT
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TACCAAGGCTTGACATATACCGGAAAGCATCAGAGATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTG
CATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGT
GTTGCCAGCATGCCCTTCGGGGTGATGGGGACTCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGT
GGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATG
AGCTGCGATGCCGCGAGGCGGAGCGAATCTCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTC
GACCCCATGAAGTCGGAGTTGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTT
GTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAG
GGAGCTGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGGTAA 
 
>103 P, Streptomyces sp. 16S rDNA,1388 pb 
 
CTTCGGTGGTGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTTCACTCTGGGACAAG
CCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATAACACTCTGTCCCGCATGGGACGGGGTTGAAAGCTCCGGCGG
TGAAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGC
CGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT
GGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGT
TGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAAGAAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACG
TGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAG
GCGGCTTGTCACGTCGGATGTGAAAGCCCGGGGCTTAACCCCGGGTCTGCATTCGATACGGGCTAGCTA
GAGTGTGGTAGGGGAGATCGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGG
TGGCGAAGGCGGATCTCTGGGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTA
GATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGAACTAGGTGTTGGCGACATTCCACGTCGTCGGTGCC
GCAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGG
GGGCCCGCACAAGCAGCGGAGCATGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGAC
ATATACCGGAAAGCATCAGAGATGGTGCCCCCCTTGTGGTCGGTATACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCA
GCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCTGTGTTGCCAGCATGCC
CTTCGGGGTGATGGGGACTCACAGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAA
GTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATGCCGC
GAGGCGGAGCGAATCTCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTC
GGAGTTGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCC
GTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAGGGAGCTGTCGAA
GGTGGGACTG
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Anexo 3. Análisis filogenético de las bacterias aisladas de la rizosfera e interrizosfera, 

de Prosopis laevigata y Mammillaria compressa y suelo a distancia. Se asignó 

Desulfurococcus fermentans como grupo externo. La barra indica 20 substituciones 

por grupo  
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