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Introduccion. La Reserva de la Bidsfera de Tehuacan-
Cuicatlan es rica en especies de cactaceas, muchas de
las cuales son endémicas, sin embargo, hay una
creciente preocupacién por la perdida de especies
como resultado de la recoleccion desmedida,
sobrepastoreo y otras actividades. La comunidad
bacteriana en la rizosfera de estas plantas ha sido
poco estudiada, y podria representar un factor
importante en el manejo de las mismas. Los
microorganismos ejercen efectos sobre el crecimiento
vegetal mediante factores como la solubilizacion de
nutrientes, fijacién de N,, y produccion de metabolitos
como fitohormonas, entre otros compuestos (Smalla et
al 2001). El uso de técnicas moleculares proporcionan
datos relevantes para el estudio de la diversidad
microbiana en estos ambientes (Ramirez et al, 2003)

El objetivo general del trabajo fue establecer la
composicién y estructura de la comunidad bacteriana
asociada a la rizosfera de las cactdceas Mammillaria
carnea (Mc), Stenocereus stellatus (Ss) y Opuntia
pilifera (Op), y en suelo no rizosferico (nr), utilizando
técnicas tradicionales basadas en cultivo, vy
moleculares como analisis del 16S rDNA en DGGE, y
SARST.

Metodologia Las muestras rizofericas y no rizosfericas
se tomaron en la zona del Tomellin, en Cuicatlan
Oaxaca. Obtuvimos 40 cepas utilizando el medio para
bacterias heterotrofas totales. Mediante el DGGE
logramos agrupar en 21 ribotipos. Para la amplificacién
por PCR del 16S rDNA, se usaron los iniciadores 1492r
y 8f, para la regién V6-V8 el GC968f y 1401UNIr . EI
calculo de la diversidad microbiana se hizo utilizando el
coeficiente de Pearson. La construccion de
concatameros para SARST se realizo segin Kysela et
al, (2004).

Resultados y discusidon. En la siguiente Tabla,

mostramos el andlisis filogenético para los 21 ribotipos
Op Nr

Bacillus macroides 99.0%
Paenibacillus pocheonensis 95.7%
Streptomyces ginsengisoli 98.95%
Pseudochrobactrumsaccharol99.0%

Bacillus megaterium 99.4%
Arthrobacter globiformis 99.0%
Arthrobacter ramosus 98.2%
Massilia aerolata 97.2%
Herbaspirillumautotro 98.0%
Ss

Bacillus soli 99.3% Mc

Arthrobacter atrocyaneus 98.0% Bacillus muralis 99.4%
Micrococcus luteus 99.5% Arthrobacter globiformis 99.7%
Microbacterium trichotecenol 98.6% Acinetobactercalcoacetic99.7%
Leifsonia shinshuensis 99.7% Pseudomonas parafulva 99.6%
Acinetobacter radioresistens 98.7% Rhizobium huautlense 99.1%
Acinetobacter calcoaceticus 99.6%

Tabla 1.Andlisis de secuencias del gen ribosomal 16S se muestra el
porcentaje de similitud que se obtuvo con el programa MEGA.

Es importante resaltar la presencia de los phylum
Firmicutes y Actinobacteria en todas las muestras. Con
el DGGE encontramos diferencias en los perfiles de
metagenoma como lo mostramos en la Figura 1.
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Fig.- 1 A- nr, B- nr, C- Mc, D- Mc, E- Ss, F- Ss, G- Op y H- Op.

En la Figura 2 basados en SARST, los phylum mas
representativos son Actinobacteria, Proteobacteria y
Acidobacteria.
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Fig.-2 To-ab-Bs muestra de suelo no rizosferico, To-ab.Mc muestra
de rizosfera de Mammillaria carnea.

Conclusiones. Con el uso del DGGE encontramos
diferencias en los perfiles para las muestras
rizosfericas y no rizosfericas. Con el SARST vy el
andlisis de la secuencias del ribosomal 16S los
géneros en mayor proporcion pertenecen a
actinomicetos, acidobacterias y proteobacterias, el uso
de ambos enfoques complementa los resultados y es
importante resaltar al genero Bacillus que se encuentra
en todas las muestras y puede representar efectos
importantes en el crecimiento de las cactaceas.
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