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Introducción. Los procesos de recuperación de 
hidrocarburos  (Enhanced oil recovery  EOR) que son 
empleados posterior a la producción primaria y 
secundaria (inyección de  agua), se basan en el uso de 
alternativas químicas o térmicas para recuperar el crudo 
que se encuentra atrapado en los poros de las 
formaciones geológicas. En la recuperación mejorada de 
hidrocarburos vía microbiana (MEOR- Microbial 
Enhanced Oil Recovery) se emplean microorganismos 
capaces de vivir en condiciones con temperatura y 
salinidad elevadas y que producen compuestos como 
biosurfactantes, biopolímeros, alcoholes, ácidos 
orgánicos y gases (H2, CH4 y CO2) que pueden 
incrementar la presión en el yacimiento y disminuir la 
viscosidad del crudo, lo que facilita su movimiento y su 
extracción. El éxito de la aplicación de una tecnología 
MEOR depende del estudio de bioprospección que se 
realice al yacimiento de interés, esto es seleccionar los 
grupos microbianos que produzcan los metabolitos 
necesarios y requeridos. 
El objetivo de este trabajo es el estudio basado en la 
búsqueda de arqueas termófilas e hipertermófilas que 
producen metano para ser usadas en tecnología MEOR.  
Metodología. Se evaluaron 19 muestras de crudo 
pesado provenientes de campos petroleros mexicanos. 
Se emplearon sistemas anaerobios (H2/CO2 80%/20%) 
con medios de cultivo específicos para arqueas 
metanógenas (3% NaCl). La incubación fue a 70 y 80ºC. 
La determinación de CH4 se llevó a cabo con un 
cromatógrafo de gases GowMac con detector TCD. Se 
amplificó por PCR la región V3 del gen 16S rRNA de 
arqueas

(1)
. Las clonas de interés se secuenciaron. Las 

secuencias se analizaron con las existentes en el 
GenBank con los algoritmos BlastN y BlastX. Se 
realizaron alineamientos múltiples con Clustal X. Los 
análisis filogenéticos se llevaron a cabo con el programa 
MEGA 4

(2)
.  

Resultados. Los sistemas fueron incubados por 42 días 
aproximadamente, sin embargo la primera detección de 
metano se observó entre los 12 y 15 días. A los 17 días 
dos de los cultivos MIMP-02 y MIMP-4, mostraron mayor 
crecimiento en biomasa y una mayor producción de 
metano de 24.1 y 42% respectivamente (a 70ºC). El resto 
de los cultivos presentaron porcentajes entre 2 y 12% de 
metano (a 70 y 80ºC). Los filotipos detectados en MIMP-

02 Y MIMP-44 son representantes de la familia 
Methanobacteriaceae, se detectaron dos especies 
predominantes Methanobacterium subterraneum y 
Methanobacterium formicicum. Estos metanógenos 
hidrogenotróficos son especies dominantes en 
ecosistemas del subsuelo y en particular en yacimientos 
petroleros

(3)
. De la familia Methanomicrobiaceae se 

detectó la especie Metanoculleus sp. Del orden 
Methanomicrobiales se encontró a Methanolinea tarda, 
que es un género y especie recientemente descritos en la 
taxonomía del dominio Archaea

(4)
. Los gases producidos 

in situ como el metano pueden contribuir a la 
presurización de un yacimiento y a modificar la 
viscosidad del crudo. Methanobacterium es un taxón 
propio de la microbiota de un yacimiento petrolero, por lo 
que su estimulación in situ es una alternativa potencial y 
de bajo costo para la aplicación de la tecnología 
MEOR

(5)
. Actualmente se llevan a cabo estudios de 

cinética y de ecología microbiana molecular con los 
cultivos MIMP-02 y MIMP-44 para su caracterización y 
por tanto su eventual aplicación en campo. 
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