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Table S1. Relative abundance of fungal taxa in the analyzed lagoons at the phylum level
	Taxa
	Lake 
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca

	
	Marker 
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2

	
	Sample 
	CH1-ITS1
	CH1-ITS2
	CH2-ITS1
	CH2-ITS2
	CH3-ITS1
	CH3-ITS2
	ES1-ITS1
	ES1-ITS2
	ES2-ITS1
	ES2-ITS2
	ES3-ITS1
	ES3-ITS2

	Unclassified
	
	0,915
	0,709
	0,694
	0,770
	0,734
	0,712
	0,767
	0,340
	0,608
	0,696
	0,788
	0,770

	Ascomycota
	
	0,022
	0,050
	0,099
	0,034
	0,096
	0,030
	0,091
	0,334
	0,100
	0,059
	0,072
	0,060

	Rozellomycota
	
	0,000
	0,068
	0,012
	0,131
	0,037
	0,135
	0,032
	0,216
	0,012
	0,083
	0,038
	0,069

	Basidiomycota
	
	0,031
	0,135
	0,070
	0,025
	0,107
	0,015
	0,071
	0,031
	0,084
	0,108
	0,063
	0,060

	Chytridiomycota
	
	0,018
	0,014
	0,065
	0,032
	0,022
	0,014
	0,021
	0,054
	0,159
	0,041
	0,032
	0,032

	Fungi_phy_Incertae_sedis
	
	0,012
	0,000
	0,056
	0,002
	0,004
	0,001
	0,006
	0,014
	0,035
	0,004
	0,005
	0,005

	Blastocladiomycota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,010
	0,010
	0,000
	0,004
	0,000
	0,002

	Mucoromycota
	
	0,002
	0,000
	0,000
	0,006
	0,000
	0,094
	0,002
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,001

	Entorrhizomycota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Aphelidiomycota
	
	0,000
	0,022
	0,003
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000

	Basidiobolomycota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000

	Olpidiomycota
	
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,000

	Neocallimastigomycota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Mortierellomycota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000



Table S2. Relative abundance of the 50 most abundant fungal orders in the analyzed lagoons
	Taxa
	Lake
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca

	
	Marker
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2

	
	Sample
	CH1-ITS1
	CH1-ITS2
	CH2-ITS1
	CH2-ITS2
	CH3-ITS1
	CH3-ITS2
	ES1-ITS1
	ES1-ITS2
	ES2-ITS1
	ES2-ITS2
	ES3-ITS1
	ES3-ITS2

	Unclassified
	
	0,915
	0,709
	0,694
	0,770
	0,734
	0,712
	0,767
	0,340
	0,608
	0,696
	0,788
	0,770

	Rozellomycota_ord_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,068
	0,012
	0,131
	0,026
	0,135
	0,028
	0,186
	0,012
	0,071
	0,031
	0,059

	Agaricales
	
	0,000
	0,133
	0,026
	0,021
	0,009
	0,013
	0,011
	0,004
	0,023
	0,050
	0,010
	0,019

	c__Chytridiomycetes
	
	0,016
	0,001
	0,054
	0,002
	0,018
	0,005
	0,014
	0,000
	0,150
	0,000
	0,030
	0,000

	Sordariales
	
	0,000
	0,003
	0,000
	0,000
	0,020
	0,000
	0,021
	0,146
	0,001
	0,003
	0,009
	0,003

	Pleosporales
	
	0,010
	0,006
	0,037
	0,003
	0,014
	0,006
	0,016
	0,024
	0,036
	0,009
	0,011
	0,009

	Hypocreales
	
	0,002
	0,002
	0,023
	0,001
	0,016
	0,000
	0,015
	0,031
	0,020
	0,003
	0,010
	0,003

	Trichosporonales
	
	0,030
	0,000
	0,010
	0,000
	0,017
	0,000
	0,040
	0,000
	0,007
	0,000
	0,009
	0,000

	Eurotiales
	
	0,001
	0,000
	0,002
	0,000
	0,010
	0,000
	0,013
	0,049
	0,002
	0,003
	0,027
	0,002

	Rhizophydiales
	
	0,001
	0,003
	0,005
	0,025
	0,002
	0,007
	0,001
	0,019
	0,006
	0,023
	0,002
	0,015

	p__Ascomycota
	
	0,006
	0,016
	0,009
	0,022
	0,002
	0,021
	0,002
	0,004
	0,009
	0,007
	0,003
	0,006

	Mucorales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,006
	0,000
	0,094
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,001

	Exobasidiales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,000
	0,048
	0,000
	0,032

	Fungi_ord_Incertae_sedis
	
	0,004
	0,000
	0,028
	0,001
	0,004
	0,001
	0,005
	0,001
	0,024
	0,001
	0,002
	0,001

	p__Basidiomycota
	
	0,000
	0,001
	0,012
	0,003
	0,014
	0,001
	0,002
	0,004
	0,023
	0,003
	0,007
	0,000

	c__Sordariomycetes
	
	0,000
	0,017
	0,001
	0,002
	0,010
	0,001
	0,001
	0,010
	0,000
	0,016
	0,002
	0,008

	c__Agaricomycetes
	
	0,000
	0,001
	0,017
	0,000
	0,004
	0,000
	0,006
	0,000
	0,028
	0,000
	0,005
	0,000

	Cladosporiales
	
	0,002
	0,001
	0,015
	0,001
	0,005
	0,000
	0,001
	0,002
	0,015
	0,001
	0,006
	0,001

	Dipodascales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,029
	0,000
	0,007
	0,000
	0,013

	Ramicandelaberales
	
	0,007
	0,000
	0,027
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,012
	0,000
	0,001
	0,000

	Tremellales
	
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,022
	0,000
	0,001
	0,006
	0,000
	0,000
	0,007
	0,001

	Chytridiomycota_ord_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,003
	0,019
	0,000
	0,009
	0,000
	0,007

	Saccharomycetales
	
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,004
	0,000
	0,001
	0,012
	0,001
	0,004
	0,000
	0,011

	p__Chytridiomycota
	
	0,001
	0,000
	0,005
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,012
	0,003
	0,005
	0,000
	0,007

	p__Rozellomycota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,021
	0,000
	0,005
	0,001
	0,004

	Cystofilobasidiales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,000
	0,003
	0,002
	0,000
	0,001
	0,013
	0,005

	Blastocladiales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,010
	0,000
	0,004
	0,000
	0,002

	Aphelidiomycota_ord_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,022
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	p__Fungi_phy_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,013
	0,000
	0,002
	0,002
	0,004

	Lobulomycetales
	
	0,000
	0,010
	0,000
	0,004
	0,002
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,001

	Togniniales
	
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,017
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Branch03
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,001
	0,000
	0,005
	0,003
	0,004

	Microascales
	
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,002
	0,000
	0,006
	0,002
	0,000
	0,001
	0,001
	0,001

	Chaetothyriales
	
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,002
	0,000
	0,004
	0,001
	0,003
	0,002
	0,001
	0,002

	Polyporales
	
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,004
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,009
	0,000

	GS11
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,009
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000

	Xylariales
	
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,010
	0,000
	0,001
	0,000

	Sporidiobolales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,011
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Zygophlyctidales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000
	0,003
	0,001
	0,003

	Branch02
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,007
	0,000
	0,001
	0,000
	0,001

	Filobasidiales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,007
	0,000
	0,001
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Malasseziales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,003
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000

	Mycosphaerellales
	
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000
	0,000
	0,001
	0,001
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Lulworthiales
	
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,001
	0,002
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001

	Onygenales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000
	0,000
	0,001
	0,001
	0,000

	Trechisporales
	
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,002
	0,000
	0,001
	0,001
	0,001

	Wallemiales
	
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,000
	0,003
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Glomerellales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	GS16
	
	0,000
	0,000
	0,003
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000

	Helotiales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,005
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Others
	
	0,003
	0,005
	0,002
	0,005
	0,011
	0,001
	0,012
	0,008
	0,004
	0,012
	0,001
	0,005








Table S3. Relative abundance of the 50 most abundant fungal genera in the analyzed lagoons
	Taxa
	Lake
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca
	Estanca

	
	Marker
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2
	ITS1
	ITS2

	
	Sample
	CH1-ITS1
	CH1-ITS2
	CH2-ITS1
	CH2-ITS2
	CH3-ITS1
	CH3-ITS2
	ES1-ITS1
	ES1-ITS2
	ES2-ITS1
	ES2-ITS2
	ES3-ITS1
	ES3-ITS2

	Unclassified
	
	0,915
	0,709
	0,694
	0,770
	0,734
	0,712
	0,767
	0,340
	0,608
	0,696
	0,788
	0,770

	Rozellomycota_gen_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,068
	0,012
	0,131
	0,026
	0,135
	0,028
	0,182
	0,012
	0,070
	0,031
	0,059

	c__Chytridiomycetes
	
	0,016
	0,001
	0,054
	0,002
	0,018
	0,005
	0,014
	0,000
	0,150
	0,000
	0,030
	0,000

	Inocybe
	
	0,000
	0,132
	0,000
	0,021
	0,000
	0,013
	0,000
	0,000
	0,000
	0,046
	0,000
	0,016

	Neurospora
	
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,135
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Cutaneotrichosporon
	
	0,030
	0,000
	0,010
	0,000
	0,017
	0,000
	0,040
	0,000
	0,007
	0,000
	0,009
	0,000

	p__Ascomycota
	
	0,006
	0,016
	0,009
	0,022
	0,002
	0,021
	0,002
	0,004
	0,009
	0,007
	0,003
	0,006

	Rhizopus
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,093
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Marantokordyana
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,000
	0,048
	0,000
	0,032

	p__Basidiomycota
	
	0,000
	0,001
	0,012
	0,003
	0,014
	0,001
	0,002
	0,004
	0,023
	0,003
	0,007
	0,000

	c__Sordariomycetes
	
	0,000
	0,017
	0,001
	0,002
	0,010
	0,001
	0,001
	0,010
	0,000
	0,016
	0,002
	0,008

	Fungi_gen_Incertae_sedis
	
	0,004
	0,000
	0,028
	0,001
	0,001
	0,001
	0,004
	0,001
	0,024
	0,001
	0,002
	0,001

	c__Agaricomycetes
	
	0,000
	0,001
	0,017
	0,000
	0,004
	0,000
	0,006
	0,000
	0,028
	0,000
	0,005
	0,000

	Pleosporales_gen_Incertae_sedis
	
	0,005
	0,000
	0,017
	0,000
	0,005
	0,000
	0,005
	0,004
	0,021
	0,001
	0,001
	0,001

	Cladosporium
	
	0,002
	0,001
	0,015
	0,001
	0,005
	0,000
	0,001
	0,002
	0,015
	0,001
	0,006
	0,001

	Sugiyamaella
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,029
	0,000
	0,007
	0,000
	0,013

	Ramicandelaber
	
	0,007
	0,000
	0,027
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,012
	0,000
	0,001
	0,000

	Aspergillus
	
	0,001
	0,000
	0,002
	0,000
	0,001
	0,000
	0,001
	0,036
	0,001
	0,001
	0,004
	0,001

	Tulostoma
	
	0,000
	0,000
	0,020
	0,000
	0,000
	0,000
	0,003
	0,000
	0,021
	0,000
	0,000
	0,000

	o__Sordariales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,018
	0,000
	0,009
	0,005
	0,000
	0,002
	0,008
	0,002

	o__Rhizophydiales
	
	0,000
	0,001
	0,000
	0,020
	0,000
	0,006
	0,000
	0,004
	0,000
	0,008
	0,000
	0,004

	Talaromyces
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000
	0,006
	0,008
	0,000
	0,002
	0,018
	0,001

	Chytridiomycota_gen_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,003
	0,019
	0,000
	0,009
	0,000
	0,007

	Beauveria
	
	0,002
	0,000
	0,021
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,014
	0,000
	0,000
	0,000

	Psathyrella
	
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,009
	0,000
	0,007
	0,004
	0,000
	0,003
	0,009
	0,002

	p__Chytridiomycota
	
	0,001
	0,000
	0,005
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,012
	0,003
	0,005
	0,000
	0,007

	p__Rozellomycota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,021
	0,000
	0,005
	0,001
	0,004

	Papiliotrema
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,022
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,003
	0,000

	Tausonia
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,000
	0,001
	0,002
	0,000
	0,001
	0,010
	0,005

	Alternaria
	
	0,001
	0,003
	0,011
	0,002
	0,000
	0,003
	0,002
	0,001
	0,003
	0,000
	0,000
	0,000

	f__Rhizophydiaceae
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,000
	0,010
	0,000
	0,006

	Aphelidiomycota_gen_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,022
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	p__Fungi_phy_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,013
	0,000
	0,002
	0,002
	0,004

	f__Starmerella
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,000
	0,004
	0,000
	0,010

	o__Hypocreales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,000
	0,004
	0,007
	0,000
	0,000
	0,003
	0,000

	Hypocreales_gen_Incertae_sedis
	
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000
	0,004
	0,003
	0,003
	0,001
	0,003
	0,001

	Fusarium
	
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,015
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Lobulomycetales_gen_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,010
	0,000
	0,004
	0,002
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001

	Betamyces
	
	0,001
	0,000
	0,001
	0,003
	0,002
	0,001
	0,001
	0,001
	0,000
	0,004
	0,002
	0,003

	Phaeoacremonium
	
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,017
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Branch03_gen_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,001
	0,000
	0,005
	0,003
	0,004

	Trichoderma
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,004
	0,003
	0,001
	0,000
	0,003
	0,001

	Penicillium
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,005
	0,005
	0,002
	0,000
	0,002
	0,000

	GS11_gen_Incertae_sedis
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,009
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,000

	f__Catenariaceae
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,005
	0,006
	0,000
	0,002
	0,000
	0,001

	Monosporascus
	
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,010
	0,000
	0,000
	0,000

	Trematosphaeria
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,006
	0,000
	0,004
	0,000
	0,002

	Sporobolomyces
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,011
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Neocamarosporium
	
	0,003
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,005
	0,000
	0,000
	0,000

	Cephalotrichum
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,006
	0,002
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Others
	
	0,005
	0,013
	0,037
	0,016
	0,060
	0,005
	0,064
	0,071
	0,027
	0,034
	0,042
	0,027



Table S4. Halophilic and halotolerant fungi identified in the analyzed lagoons
	Taxa detected in both lagoons
	Exclusive detected in Salada Grande

	Alternaria
	Chaetomium

	Aspergillus
	Coprinopsis

	Candida
	Melanocarpus

	Cladosporium
	Sporobolomyces

	Comoclathris
	Stachybotrys

	Cutaneotrichosporon
	Thermomyces

	Cystobasidium
	 

	Fusarium
	 

	Monosporascus
	 

	Naganishia
	 

	Neocamarosporium
	 

	Papiliotrema
	 

	Penicillium
	 

	Tritirachium
	 

	Wallemia
	 




Table S5. Melanized fungal taxa identified in the analyzed lagoons
	Taxa detected in both lagoons
	Exclusive detected in Salada Grande

	Alternaria
	Chaetomium

	Bipolaris
	Hormonema

	Cladosporium
	Scedosporium

	Exophiala
	Veronaea

	Microascus
	

	Phaeoacremonium
	

	Sporothrix
	



Table S6. Alpha diversity (Kruskal-Wallis test) of fungi among the lagoons (Salada Grande and Laguna de la Estanca)
	Index
	H
	p- value
	q-value

	Observed Features
	2.561
	0.109
	0.109

	Shannon
	2.076
	0.149
	0.149

	Simpson
	0.230
	0.630
	0.630



Table S7. Alpha diversity (Kruskal-Wallis test) among fungal molecular markes (ITS1 and ITS2)
	Index
	H
	p- value
	q-value

	Observed Features
	5.769
	0.016
	0.016

	Shannon
	0.230
	0.630
	0.630

	Simpson
	0.230
	0.630
	0.630



Table S8. PERMANOVA results (Bray-Curtis) comparing fungal community composition between ITS1 and ITS2 markers
	Group 1
	Group 2
	Sample size
	Permutations
	pseudo-F
	p-value
	q-value

	ITS1
	ITS2
	12
	999
	3.014
	0.002
	0.002




Table S9. Multifactorial PERMANOVA (Bray-Curtis) assessing the effects of lagoon identity, molecular marker, and their interaction on fungal community composition
	
	Df
	SumsOfSqs
	MeanSqs
	F.Model
	R2
	Pr(>F)

	Lake
	1
	0.761
	0.761
	2.743
	0.156
	0.012

	Marker
	1
	1.128
	1.128
	4.066
	0.231
	0.002

	Lake:marker
	1
	0.761
	0.761
	2.743
	0.156
	0.008



Table S10. Permutational analysis of multivariate dispersion (PERMDISP) for fungal communities based on Bray-Curtis distances
	Test statistic name
	F-value

	Simple size 
	12

	Number of groups
	2

	Test statistic
	0.242

	p-value
	0.115

	Number of permutations
	999




























Table S11. Relative abundance of the 50 most abundant prokaryotic phyla in the analyzed lagoons
	Taxa
	Lake
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Estanca
	Estanca
	Estanca

	
	Marker
	16S
	16S
	16S
	16S
	16S
	16S

	
	Sample
	CH-1_1
	CH-2_1
	CH-3_1
	ES-1_1
	ES-2_1
	ES-3_1

	Chloroflexota
	
	0,073
	0,104
	0,114
	0,182
	0,192
	0,203

	Pseudomonadota
	
	0,293
	0,284
	0,257
	0,139
	0,179
	0,179

	Bacteroidota
	
	0,082
	0,150
	0,141
	0,154
	0,184
	0,178

	Cyanobacteriota
	
	0,191
	0,148
	0,198
	0,072
	0,082
	0,089

	Desulfobacterota
	
	0,047
	0,037
	0,047
	0,123
	0,101
	0,095

	Planctomycetota
	
	0,064
	0,066
	0,067
	0,025
	0,023
	0,020

	Spirochaetota
	
	0,011
	0,019
	0,027
	0,041
	0,044
	0,041

	Patescibacteria
	
	0,018
	0,023
	0,012
	0,041
	0,038
	0,036

	Verrucomicrobiota
	
	0,024
	0,033
	0,030
	0,027
	0,026
	0,026

	Actinobacteriota
	
	0,073
	0,025
	0,017
	0,011
	0,010
	0,012

	Acidobacteriota
	
	0,017
	0,010
	0,005
	0,020
	0,019
	0,021

	Bacillota
	
	0,038
	0,028
	0,013
	0,004
	0,003
	0,003

	Myxococcota
	
	0,009
	0,022
	0,029
	0,007
	0,006
	0,006

	d__Bacteria
	
	0,005
	0,003
	0,004
	0,031
	0,018
	0,017

	Zixibacteria
	
	0,001
	0,002
	0,003
	0,023
	0,012
	0,011

	Sva0485
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,020
	0,014
	0,015

	Gemmatimonadota
	
	0,012
	0,005
	0,002
	0,006
	0,008
	0,008

	Nanoarchaeota
	
	0,002
	0,004
	0,003
	0,019
	0,006
	0,005

	Latescibacterota
	
	0,002
	0,004
	0,004
	0,009
	0,007
	0,007

	NB1-j
	
	0,004
	0,007
	0,008
	0,001
	0,001
	0,001

	Sumerlaeota
	
	0,003
	0,005
	0,004
	0,003
	0,001
	0,001

	Fibrobacterota
	
	0,001
	0,001
	0,002
	0,006
	0,002
	0,002

	Calditrichota
	
	0,000
	0,001
	0,000
	0,005
	0,003
	0,003

	TA06
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,006
	0,004
	0,003

	Deinococcota
	
	0,004
	0,004
	0,003
	0,000
	0,000
	0,000

	Bdellovibrionota
	
	0,002
	0,001
	0,001
	0,002
	0,002
	0,003

	Nitrospirota
	
	0,001
	0,000
	0,000
	0,001
	0,003
	0,003

	LCP-89
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,004
	0,002
	0,002

	Hydrogenedentes
	
	0,003
	0,002
	0,001
	0,000
	0,001
	0,001

	SAR324_clade(Marine_group_B)
	
	0,003
	0,001
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Thermoplasmatota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,003
	0,001
	0,001

	MBNT15
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,001
	0,001

	Acetothermia
	
	0,003
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Dependentiae
	
	0,000
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001

	Elusimicrobiota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,001
	0,001

	Halanaerobiaeota
	
	0,002
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Margulisbacteria
	
	0,000
	0,001
	0,001
	0,001
	0,000
	0,000

	WOR-1
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,002
	0,000
	0,000

	d__Archaea
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000

	Halobacterota
	
	0,002
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Modulibacteria
	
	0,000
	0,001
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Marinimicrobia_(SAR406_clade)
	
	0,001
	0,001
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Fermentibacterota
	
	0,001
	0,001
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000

	Caldatribacteriota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,001
	0,001

	Dadabacteria
	
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Campilobacterota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,001

	Synergistota
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,001

	Poribacteria
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,001
	0,000
	0,000

	Nitrospinota
	
	0,001
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	FCPU426
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000
	0,000

	Others
	
	0,003
	0,002
	0,001
	0,002
	0,001
	0,001












Table S12. Relative abundance of the 50 most abundant prokaryotic orders in the analyzed lagoons
	Taxa
	Lake
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Estanca
	Estanca
	Estanca

	
	Marker
	16S
	16S
	16S
	16S
	16S
	16S

	
	Sample
	CH-1_1
	CH-2_1
	CH-3_1
	ES-1_1
	ES-2_1
	ES-3_1

	Anaerolineales
	
	0,003
	0,003
	0,002
	0,044
	0,068
	0,073

	Bacteroidales
	
	0,009
	0,015
	0,015
	0,081
	0,095
	0,088

	Cyanobacteriales
	
	0,036
	0,040
	0,082
	0,030
	0,027
	0,031

	Chloroflexales
	
	0,006
	0,044
	0,059
	0,041
	0,049
	0,046

	Chitinophagales
	
	0,023
	0,063
	0,065
	0,010
	0,013
	0,014

	Rhodobacterales
	
	0,048
	0,061
	0,062
	0,003
	0,004
	0,007

	Burkholderiales
	
	0,004
	0,001
	0,000
	0,040
	0,068
	0,067

	Eurycoccales
	
	0,060
	0,048
	0,059
	0,002
	0,001
	0,001

	SBR1031
	
	0,018
	0,036
	0,042
	0,025
	0,022
	0,028

	Spirochaetales
	
	0,011
	0,019
	0,027
	0,035
	0,039
	0,036

	Phormidesmiales
	
	0,003
	0,008
	0,014
	0,037
	0,049
	0,050

	Chromatiales
	
	0,003
	0,005
	0,003
	0,033
	0,041
	0,038

	Desulfobacterales
	
	0,012
	0,013
	0,011
	0,029
	0,027
	0,028

	Syntrophales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,047
	0,029
	0,025

	Ignavibacteriales
	
	0,001
	0,003
	0,002
	0,030
	0,033
	0,032

	Phycisphaerales
	
	0,023
	0,028
	0,040
	0,003
	0,002
	0,002

	Gammaproteobacteria_Incertae_Sedis
	
	0,010
	0,040
	0,038
	0,000
	0,000
	0,000

	Thalassobaculales
	
	0,050
	0,014
	0,022
	0,000
	0,000
	0,000

	Limnotrichales
	
	0,027
	0,021
	0,033
	0,000
	0,000
	0,000

	Flavobacteriales
	
	0,007
	0,033
	0,033
	0,001
	0,002
	0,002

	Thermosynechococcales
	
	0,059
	0,014
	0,006
	0,000
	0,000
	0,000

	Sphingobacteriales
	
	0,001
	0,001
	0,001
	0,016
	0,030
	0,029

	d__Bacteria
	
	0,005
	0,003
	0,004
	0,031
	0,018
	0,017

	Pirellulales
	
	0,017
	0,022
	0,017
	0,005
	0,008
	0,005

	Desulfatiglandales
	
	0,001
	0,000
	0,000
	0,024
	0,022
	0,021

	Caulobacterales
	
	0,011
	0,023
	0,022
	0,002
	0,003
	0,004

	Myxococcales
	
	0,006
	0,020
	0,027
	0,001
	0,001
	0,001

	Rhizobiales
	
	0,014
	0,023
	0,015
	0,000
	0,001
	0,001

	Tistrellales
	
	0,008
	0,004
	0,004
	0,015
	0,011
	0,012

	Caldilineales
	
	0,008
	0,008
	0,006
	0,009
	0,011
	0,012

	Desulfobulbales
	
	0,016
	0,011
	0,024
	0,000
	0,001
	0,001

	Zixibacteria
	
	0,001
	0,002
	0,003
	0,023
	0,012
	0,011

	Cytophagales
	
	0,009
	0,014
	0,013
	0,005
	0,005
	0,006

	Sva0485
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,020
	0,014
	0,015

	RBG-13-46-9
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,027
	0,009
	0,010

	Actinomarinales
	
	0,025
	0,011
	0,005
	0,001
	0,001
	0,001

	Arenicellales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,018
	0,014
	0,013

	Balneolales
	
	0,021
	0,014
	0,008
	0,000
	0,000
	0,000

	Steroidobacterales
	
	0,010
	0,010
	0,012
	0,003
	0,004
	0,005

	Woesearchaeales
	
	0,002
	0,004
	0,003
	0,019
	0,006
	0,005

	c__Alphaproteobacteria
	
	0,017
	0,006
	0,005
	0,004
	0,003
	0,003

	Opitutales
	
	0,006
	0,011
	0,012
	0,001
	0,004
	0,004

	Azospirillales
	
	0,004
	0,023
	0,011
	0,000
	0,000
	0,000

	Dojkabacteria
	
	0,002
	0,009
	0,005
	0,009
	0,005
	0,005

	Aminicenantales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,012
	0,010
	0,012

	c__Alphaproteobacteria_uncultured
	
	0,013
	0,009
	0,011
	0,000
	0,000
	0,000

	Bacillales
	
	0,009
	0,016
	0,007
	0,000
	0,000
	0,000

	c__Gammaproteobacteria
	
	0,013
	0,009
	0,006
	0,001
	0,001
	0,001

	Microtrichales
	
	0,007
	0,007
	0,008
	0,002
	0,003
	0,003

	Desulfobaccales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,012
	0,009
	0,007

	Others
	
	0,361
	0,230
	0,157
	0,248
	0,225
	0,226






























Table S13. Relative abundance of the 50 most abundant prokaryotic genera in the analyzed lagoons
	Taxa
	Lake
	Chiprana
	Chiprana
	Chiprana
	Estanca
	Estanca
	Estanca

	
	Marker
	16S
	16S
	16S
	16S
	16S
	16S

	
	Sample
	CH-1_1
	CH-2_1
	CH-3_1
	ES-1_1
	ES-2_1
	ES-3_1

	uncultured_o__Eurycoccales
	
	0,060
	0,048
	0,059
	0,002
	0,001
	0,001

	uncultured_f__Anaerolineaceae
	
	0,002
	0,001
	0,001
	0,038
	0,056
	0,059

	SB-5
	
	0,001
	0,004
	0,004
	0,032
	0,041
	0,037

	Thiobacillus
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,024
	0,044
	0,042

	f__Rhodobacteraceae
	
	0,029
	0,035
	0,031
	0,001
	0,002
	0,004

	o__Cyanobacteriales
	
	0,004
	0,031
	0,067
	0,000
	0,000
	0,000

	Syntrophus
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,047
	0,029
	0,024

	Candidatus_Chlorothrix
	
	0,006
	0,038
	0,055
	0,000
	0,000
	0,000

	A4b
	
	0,015
	0,026
	0,036
	0,004
	0,006
	0,007

	Bacteroidetes_vadinHA17
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,025
	0,032
	0,031

	uncultured_o__Thalassobaculales
	
	0,051
	0,014
	0,022
	0,000
	0,000
	0,000

	uncultured_f__Saprospiraceae
	
	0,008
	0,026
	0,025
	0,008
	0,008
	0,009

	Limnothrix
	
	0,027
	0,021
	0,033
	0,000
	0,000
	0,000

	uncultured_ o_Gammaproteobacteria
	
	0,009
	0,036
	0,035
	0,000
	0,000
	0,000

	Synechococcus_IR11
	
	0,059
	0,014
	0,006
	0,000
	0,000
	0,000

	uncultured_f__Chromatiaceae
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,025
	0,028
	0,026

	d__Bacteria
	
	0,005
	0,004
	0,004
	0,031
	0,018
	0,017

	f__Chloroflexaceae
	
	0,000
	0,007
	0,004
	0,019
	0,024
	0,022

	Desulfatiglans
	
	0,001
	0,000
	0,000
	0,024
	0,022
	0,021

	SM1A02
	
	0,013
	0,020
	0,029
	0,001
	0,001
	0,001

	uncultured_f__Flavobacteriaceae
	
	0,006
	0,027
	0,030
	0,000
	0,001
	0,001

	SBR1031
	
	0,003
	0,002
	0,001
	0,021
	0,016
	0,021

	Lentimicrobiaceae
	
	0,001
	0,001
	0,000
	0,013
	0,024
	0,023

	Spirochaeta
	
	0,001
	0,001
	0,002
	0,019
	0,020
	0,018

	Microcystis_PCC-7914
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,020
	0,017
	0,020

	Halomicronema_TFEP1
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,016
	0,019
	0,021

	P3OB-42
	
	0,006
	0,020
	0,027
	0,001
	0,001
	0,001

	uncultured_f__Caldilineaceae
	
	0,008
	0,008
	0,006
	0,008
	0,011
	0,011

	Zixibacteria
	
	0,001
	0,002
	0,003
	0,023
	0,012
	0,011

	Sva0485
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,020
	0,015
	0,015

	Spirochaeta_2
	
	0,004
	0,011
	0,017
	0,004
	0,006
	0,006

	RBG-13-46-9
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,027
	0,009
	0,010

	Phormidium_MBIC10003
	
	0,001
	0,003
	0,003
	0,009
	0,014
	0,015

	uncultured_o__Actinomarinales
	
	0,025
	0,011
	0,005
	0,001
	0,001
	0,001

	Ignavibacterium
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,013
	0,015
	0,015

	Chloronema
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,014
	0,016
	0,014

	f__Saprospiraceae
	
	0,008
	0,017
	0,017
	0,000
	0,000
	0,000

	f__Desulfosarcinaceae
	
	0,001
	0,001
	0,000
	0,013
	0,012
	0,013

	f__Geminicoccaceae
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,015
	0,011
	0,012

	c__Alphaproteobacteria
	
	0,018
	0,006
	0,005
	0,004
	0,003
	0,003

	f__Azospirillaceae
	
	0,004
	0,024
	0,011
	0,000
	0,000
	0,000

	uncultured_o__Chitinophagales
	
	0,005
	0,014
	0,018
	0,000
	0,001
	0,000

	Dojkabacteria
	
	0,002
	0,009
	0,005
	0,009
	0,005
	0,005

	Limibaculum
	
	0,008
	0,011
	0,014
	0,000
	0,001
	0,001

	unculturedf__Arenicellaceae
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,008
	0,013
	0,012

	Aminicenantales
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,012
	0,010
	0,012

	uncultured
	
	0,013
	0,009
	0,011
	0,000
	0,000
	0,000

	Sva0081_sediment_group
	
	0,000
	0,000
	0,000
	0,012
	0,010
	0,010

	Bacteroidetes_BD2-2
	
	0,001
	0,003
	0,002
	0,008
	0,008
	0,008

	c__Gammaproteobacteria
	
	0,013
	0,009
	0,006
	0,001
	0,001
	0,001

	Others
	
	0,620
	0,512
	0,436
	0,425
	0,416
	0,419













Table S14. Halophilic or halotolerant bacteria identified in analyzed lakes
	Identified in both lagoons
	Only detected in Salada Grande

	Bacillus
	Alcanivorax

	Desulfovibrio
	Alkalibacterium

	Hahella
	Arhodomonas

	Halobacillus
	Dactylococcopsis_PCC-8305

	Spirochaeta
	Dichotomicrobium

	 
	Fabibacter

	 
	Fodinicurvata

	 
	Halanaerobium

	 
	Haliea

	 
	Halochromatium

	 
	Halofilum

	 
	Halomonas

	 
	Halopeptonella

	 
	Idiomarina

	 
	Jeotgalibacillus

	 
	Maribacter

	 
	Marinobacter

	 
	Methylohalomonas

	 
	Natroniella

	 
	Orenia

	 
	Paracoccus

	 
	Planococcus

	 
	Pseudomonas

	 
	Psychroflexus

	 
	Rhodovibrio

	 
	Roseivivax

	 
	Roseospira

	 
	Roseovarius

	 
	Salinibacter

	 
	Thalassobacillus

	 
	Thioalkalivibrio

	 
	Thiohalomonas

	 
	Thiohalophilus

	 
	Thiohalorhabdus

	 
	Tistlia

	 
	Vibrio

	 
	Wenzhouxiangella









Table S15. Halophilic or halotolerant archaea identified in analyzed lakes
	Only detected in Salada Grande

	Haladaptatus

	Halobacterium

	Halobellus

	Haloplanus

	Halorubrum

	Halosimplex

	Natronoarchaeum



Table S16. Sulfate-reducing bacteria and archaea identified in analyzed lakes
	Bacteria only detected in La Estanca
	Bacteria identified in both lagoons
	Archaea only detected in La Estanca

	Desulfobulbus
	Desulfobacterium
	Methanobacterium

	Desulfobacter
	Desulfovibrio
	Methanosaeta

	Desulfomicrobium
	
	

	Desulfomonile
	
	

	Desulfonema
	
	



Table S17. Alpha diversity (Kruskal-Wallis test) of prokaryotic communities among the lagoons (Salada Grande and Laguna de la Estanca)
	Index
	H
	p- value
	q-value

	Observed Features
	0.047619
	0.827259
	0.827259

	Shannon
	0.428571
	0.512691
	0.512691

	Simpson
	3.857143
	0.049535
	0.049535



Table S18. PERMANOVA (Bray-Curtis) assessing the effects of lagoon identity on prokaryotic community composition
	
	Df
	SumsOfSqs
	MeanSqs
	F.Model
	R2
	Pr(>F)

	Lake
	1
	1.320
	1.320
	14.946
	0.788
	0.1



Table S19. Permutational analysis of multivariate dispersion (PERMDISP) for prokaryotic communities based on Bray-Curtis distances
	Test statistic name
	F-value

	Simple size 
	6

	Number of groups
	2

	Test statistic
	1.204

	p-value
	0.051

	Numer of permutations
	999




Supplementary figures.
Figure S1.  Alpha diversity indices (Observed, Simpson, and Shannon) for fungal amplicon datasets, (A) Comparison between lagoons; (B) Comparison between molecular markers (ITS1 and ITS2).
Figure S2. Principal Coordinates Analysis (PCoA) of fungal ITS1 and ITS2 genes, based on Bray-Curtis dissimilarity index, with points colored by lagoon.
Figure S3. Alpha diversity indices (Observed, Simpson, and Shannon) for prokaryotic  amplicon datasets, shown as dot plots. 
Figure S4. Principal Coordinates Analysis (PCoA) of prokaryotic communities, based on the 16S rRNA gene and Bray-Curtis dissimilarity index, with points colored by lagoon.
Figure S5. ANCOM-BC analysis showing significantly enriched (blue lines) and depleted (orange lines) of prokariotic genera in Salada Grande de Chiprana (Salada Grande) compared with La Estanca. 

