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RESUMEN  
 

Los manglares, ubicados en zonas tropicales y subtropicales, son ecosistemas 
clave que brindan importantes servicios ecosistémicos, como la conservación de la 
biodiversidad y la captura de CO₂. En estos entornos, las bacterias endófitas 
desempeñan un rol esencial al mejorar la tolerancia al estrés de las plantas y aportar 
nutrientes, favoreciendo así la estabilidad del ecosistema. A pesar de la importancia 
de este ecosistema y el potencial significativo de las bacterias endófitas en varias 
aplicaciones, hay pocos estudios centrados en estas interacciones, y la falta de 
conocimiento genético limita la capacidad para comprender plenamente su función 
y potencial en estos ecosistemas vitales. Hasta la fecha, la información genética 
sobre estas bacterias es escasa, desconociéndose las características comunes que 
les permiten establecer asociaciones simbióticas como especies endófitas del 
manglar. Este estudio tuvo como objetivo identificar y caracterizar los patrones 
genéticos relacionados con la colonización de bacterias endófitos en Rhizophora 
sp. y Avicennia sp.  
 
Inicialmente, se seleccionaron especies bacterianas más predominantes aisladas 
de las especies Rhizophora sp y Avicennia sp mediante una revisión bibliográfica 



 
 
 
 

 

 

en las bases de datos Google Scholar, PubMed y ScienceDirect, siguiendo el criterio 
de búsqueda Endophytes "bacteria" species "isolated" y (mangrove Rhizophora sp. 
and/or Avicennia sp.). La selección de las especies se realizó considerando su 
repetibilidad en los estudios analizados. Las relaciones evolutivas entre las 
bacterias seleccionadas se estudiaron a través de la comparación de genes 16S en 
MEGA. Adicionalmente, se realizó la búsqueda y descargue de sus genomas en el 
NCBI, a los cuales se les analizó su calidad utilizando la herramienta QUAST. Para 
caracterizar los patrones genéticos asociados a los mecanismos de colonización de 
plantas, se llevaron a cabo pBLAST de secuencias de proteínas relacionadas con 
mecanismos de colonización. Con base en los resultados obtenidos, se 
seleccionaron las proteínas más frecuentes y se realizaron alineamientos en el 
software MEGA. A partir de estos alineamientos, se generaron árboles filogenéticos 
que representan las relaciones evolutivas entre las especies analizadas.   
 
Se identificaron 28 especies bacterianas aisladas de Rhizophora sp. (10) y 
Avicennia sp. (18), principalmente de las especies de mangle Rhizophora apiculata 
y Avicennia marina. Los géneros más comunes entre los aislados fueron Bacillus y 
Staphylococcus, con Bacillus cereus como la especie predominante. El análisis 
filogenético del ARN 16s mostró que la mayoría de las bacterias se agrupan según 
el árbol de manglar del que fueron aisladas. Sin embargo, algunas especies 
provenientes de diferentes manglares forman clados similares, lo que podría indicar 
adaptaciones evolutivas compartidas en respuesta a las condiciones de manglar.  
La evaluación de la calidad del genoma reveló una marcada variabilidad en la 
calidad y características de los ensamblados, evidenciada en la fragmentación, 
tamaño y contenido de GC. Aunque el ensamblado logra capturar la mayor parte 
del genoma, algunas muestras presentan menor cobertura. El amplio rango de 
contenido de GC entre las muestras indica una diversidad genómica significativa y 
posibles adaptaciones específicas a distintos ambientes. En el análisis BLAST, de 
las 36 secuencias de proteínas de referencia, 34 se encontraron en bacterias 
endófitas, principalmente glutathione disulfide-reductase (25), superoxide 
dismutase (23), peroxidasa (21) y lipasa (13) relacionadas con la regulación de 
genes para la desintoxicación de especies reactivas de oxígeno (ROS) y la 
producción de enzimas líticas. Finalmente, el análisis filogenético de las secuencias 
de proteínas más frecuentes confirma que el género de manglar afecta la 
composición microbiana, mostrando que las bacterias aisladas de diferentes 
especies de manglares tienden a agruparse según el tipo de manglar. 
 
Los patrones genéticos identificados resaltan la importancia de las bacterias 
endófitas en los procesos de conservación y restauración de manglares, además de 
sugerir aplicaciones potenciales en biotecnología agrícola y costera. Sin embargo, 
los hallazgos también evidencian que, pese a la amplia diversidad de bacterias 
endófitas observadas, el conocimiento sobre los patrones genéticos que facilitan la 
simbiosis con los manglares sigue siendo limitado. Se recomienda promover 
investigaciones adicionales que profundicen en la diversidad, funcionalidad e 



 
 
 
 

 

 

interacciones de las bacterias endófitas en los manglares. Estos estudios permitirán 
una mejor comprensión de los mecanismos de adaptación al estrés ambiental y 
ampliarán el conocimiento sobre su potencial biotecnológico. 
 
Palabras clave: Manglares, bacterias, endófitos, Rhizophora, Avicennia. 

 
ABSTRACT 

 

Mangroves, located in tropical and subtropical regions, are key ecosystems that 
provide important ecosystem services such as biodiversity conservation and CO₂ 
sequestration. In these environments, endophytic bacteria play an essential role by 
improving plant stress tolerance and supplying nutrients, thereby promoting 
ecosystem stability. Despite the importance of this ecosystem and the significant 
potential of endophytic bacteria in various applications, few studies have focused on 
these interactions, and the lack of genetic knowledge limits the ability to fully 
understand their function and potential in these vital ecosystems. To date, genetic 
information on these bacteria is scarce, and the common characteristics that allow 
them to establish symbiotic associations as mangrove endophytes are unknown. 
This study aimed to identify and characterize the genetic patterns related to the 
colonization of endophytic bacteria in Rhizophora sp. and Avicennia sp. 

Bacterial species were selected through a bibliographic review in Google Scholar, 
PubMed, and ScienceDirect databases, using the search criteria "Endophytes" 
"bacteria" species "isolated" and (mangrove Rhizophora sp. and/or Avicennia sp.). 
The species selection was based on their recurrence in the analyzed studies. 
Evolutionary relationships among the selected bacteria were studied by comparing 
16S genes in MEGA. Genomes were searched and downloaded from NCBI, and its 
quality was assessed using the QUAST tool. To characterize genetic patterns 
associated with plant colonization mechanisms, pBLAST searches of protein 
sequences related to colonization were conducted. Based on the results, the most 
frequent proteins were selected and aligned in MEGA software. Phylogenetic trees 
representing evolutionary relationships among the analyzed species were generated 
from these alignments. 

A total of 28 bacterial species were identified, isolated from Rhizophora sp. (10) and 
Avicennia sp. (18), primarily from Rhizophora apiculata and Avicennia marina 
mangrove species. The most common genera among the isolates were Bacillus and 
Staphylococcus, with Bacillus cereus being the predominant species. The 16S rRNA 
phylogenetic analysis showed that most bacteria clustered according to the 
mangrove tree from which they were isolated. However, some species from different 
mangroves formed similar clades, suggesting shared evolutionary adaptations to 
mangrove conditions. Genome quality assessment revealed marked variability in the 
quality and characteristics of assemblies, evidenced by fragmentation, size, and GC 
content. Although the assembly captured most of the genome, some samples 



 
 
 
 

 

 

showed lower coverage. The wide GC content range among the samples indicates 
significant genomic diversity and potential adaptations to different environments. In 
the BLAST analysis, of the 36 reference protein sequences, 34 were found in 
endophytic bacteria, mainly glutathione disulfide reductase (25), superoxide 
dismutase (23), peroxidase (21), and lipase (13), associated with gene regulation for 
detoxification of reactive oxygen species (ROS) and the production of lytic enzymes. 
Finally, the phylogenetic analysis of these most frequent protein sequences supports 
the idea that the mangrove genus influences microbial composition. 

The identified genetic patterns highlight their importance in mangrove conservation 
and restoration processes and suggest potential applications in agricultural and 
coastal biotechnology. However, the findings also reveal that, despite the broad 
diversity of endophytic bacteria observed, knowledge of the genetic patterns that 
facilitate symbiosis with mangroves remains limited. Further research is 
recommended to deepen our understanding of the diversity, functionality, and 
interactions of endophytic bacteria in mangroves. These studies will lead to a better 
understanding of environmental stress adaptation mechanisms and expand 
knowledge of their biotechnological potential. 
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