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RESUMEN 

Las tortugas gigantes de Galápagos (Chelonoidis spp.) desempeñan un rol fundamental 

en la ecología y economía del archipiélago, y actualmente, las doce especies existentes se 

encuentran amenazadas. Los microorganismos asociados a las superficies externas de los 

animales representan una parte importante del microbioma animal, y tienen la capacidad de 

afectar su salud. En los caparazones de las tortugas gigantes de Galápagos frecuentemente se 

encuentran áreas blanquecinas causadas por el hongo Aphanoascella galapagosensis. Este 

estudio utilizó tecnología de secuenciación de última generación para examinar los 

microbiomas bacterianos asociados a tres especies de Chelonoidis spp. Se examinaron muestras 

de caparazón sano y lesionado para cada especie. Bacterias de los filos Cyanobacteria, 

Deinococcus-Thermus, Actinobacteria, Proteobacteria y Bacteroidetes fueron comunes en 

todas las muestras, y Deinoccocus fue el género más abundante de todos. Se encontraron 

diferencias significativas entre caparazones sanos y lesionados y entre la interacción lesión-

especie, con una diversidad semejante entre todas las muestras examinadas.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 

Galapagos giant tortoises (Chelonoidis spp.) play a fundamental role in the ecology and 

economy of the archipelago, and currently all twelve extant species are threatened. 

Microorganisms associated with the external surfaces of animals represent an important part of 

the animal microbiome, and have the capacity to affect their health. On the shells of Galapagos 

giant tortoises, whitish areas caused by the fungus Aphanoascella galapagosensis are frequently 

found. This study used next generation sequencing technology to examine bacterial 

microbiomes associated with three species of Chelonoidis spp. Healthy and lesioned shell 

samples were examined for each species. Bacteria of the phyla Cyanobacteria, Deinococcus-

Thermus, Actinobacteria, Proteobacteria, and Bacteroidetes were common in all samples, and 

Deinoccocus was the most abundant genus overall. Significant differences were found between 

healthy and lesioned shells and between lesion-species interaction, with a similar diversity 

among all samples examined.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


