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Introduccion

Los hidrocarburos (HCs) son compuestos formados por
cadenas de carbono (C) e hidrogeno (H). En la
actualidad existen un gran ndmero de areas
contaminadas por el uso, la manipulacién y disposicién
inadecuada de los HCs? Para reducir el dafio y hacer
uso del suelo contaminado con HCs se ha optado por
métodos quimicos, fisicos, los cuales pueden tener
inconvenientes como la generacion de compuestos mas
toxicos!. Se han usado métodos bioldgicos con
microorganismos aislados de sitios contaminados con
HCs, los cuales pueden usar estos compuestos como
fuente de C y llevarlos hasta mineralizacion®. Se han
aislado organismos como Pseudomonas aeruginosa, P.
putida, Alcanivorax sp., Bacillus ceparia, Acinetobacter
sp.*S. En el presente trabajo se identificaron las cepas
aisladas de chapopoteras del estado de Veracruz hasta
especie con el fin se conocer diversidad de organismos
presentes en sitios contaminados con HCs.

Parte experimental

Las cepas se reactivaron en caldo nutritivo y se
preservaron a -20° C. Después se realizd la
determinacion hasta género usando pruebas API® 20E,
en caso de ser Gram negativo y pruebas de catalasa,
amilasa, oxidacion de citratos, formacion de
endosporas, oxidacion y fermentacion de azlcares en el
caso de ser Gram positivo. Posteriormente, se extrajo el
DNA genomico usando el kit PrepEase™ USB®, para
después amplificar por PCR la secuencia que codifica
para la subunidad 16S del rRNA usando los primers
27F (AGAGTTTGATCCTGGCTCAG) vy 1392R
(GGTTACCTTGTTACGACTT) y el kit GoTag®
Green Master Mix Promega ©. Los fragmentos
amplificados se enviaron a secuenciar a la empresa
MacroGen© vy el andlisis de los resultados de la
secuenciacion se hizo usando la base de datos del
National Center for Biotechnology Information (NCBI).
El cladograma se hizo con el método UPGMA usando
el programa MEGA version 7.0.21.

Resultados y discusion

El total de las cepas con las que se trabajo fue de 19, de
las cuales 18 fueron aisladas previamente de las
chapopoteras y se utiliz una cepa de E. coli (ATCC ®
CRM-11229™) como control. Con las pruebas
bioquimicas se determinaron 4 cepas del género
Pseudomonas, una del género Shigella, y 6 del género

Bacillus. Se obtuvo el DNA génomico de las cepas y se
realiz6 la PCR. Al analizar los resultados de la
secuenciacion del gen de la subunidad 16S de rRNA se
identificaron 5 especies pertenecientes a los phyla
Firmicutes y Proteobacteria (Fig. 1). .
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Fig. 1. Cladograma realizado con las secuencia amplificadas
del gen de la subunidad 16s rRNA. Para la construccién del
cladograma se consider6 la secuencia previamente reportada de
M. ethanolicus

De estas, solamente P. aeruginosa y especies del
género Bacillus habian sido reportadas®*, Mientras que
las especies L. fusiformis, P. dendritiformis y
Aneurinibacillus sp. no habian sido aisladas de sitios
contaminados con hidrocarburos®*.

Conclusiones

Se identificaron 14 cepas que pertenecen a 5
especies diferentes, de las cuales 4 son del phylum
Firmicutes y 1 de Proteobacteria
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