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Introduccion. El estado de Tamaulipas es uno de los
principales productores de cafia de azlcar en México,
con cerca de 3,699,369 ton/afio (1). En el sur de
Tamaulipas la cafia se ha cultivado desde 1928, siendo
una de las principales fuentes de ingreso para gran parte
de la poblacién (2). El largo periodo de monocultivo ha
provocado una disminucion en el rendimiento del cultivo.
Ante este proceso de degradacion, se ha promovido la
generacion de tecnologias alternativas a los fertilizantes
quimicos, tales como las bacterias promotoras de
crecimiento vegetal, siendo una opcién tangible para
incrementar el rendimiento y disminuir costos en la
produccion de cafia de azlcar (3). El objetivo de este
estudio es establecer si existe una diferencia en la
diversidad bacteriana, de la rizosfera de cafia de azucar
(Saccharum officinarum), tomando como fuente de
variacion el tiempo de manejo agricola.

Metodologia. Las muestras de rizosfera fueron
colectadas en el municipio de Ocampo, Tamaulipas,
realizando un muestreo aleatorio en 6 lotes, tomando 15
por cada categoria; reciente apertura al cultivo (2 afios) y
largo periodo de monocultivo (mas de 50 afios).
Posteriormente, se realizaron diluciones seriadas para
ser sembradas en medio LB, obteniendo colonias
aisladas para generar un cepario. EI ADN se aislo
mediante el método PrepMan® de Applied Biosystems®.
Se amplifico una region del gen conservado 16s RNAr
mediante PCR, utilizando los primers universales 27F
(Sx- AGAGTTTGATCMTGGCTCAG) y 1492R (Ay-
ACCTTGTTACGACTT) (4),. El producto PCR fue
cuantificado con gel de agarosa al 1% y purificado con
ExoSAP-IT® de Promega®. Finalmente el producto
purificado fue enviado a la empresa Eurofins MWG
Operon LLC, para ser secuenciado. La composicion de
especies fue comparada entre los cultivos de distinto
tiempo de manejo, a partir de la comparacion de la
distancia multidimensional de la composicion de especies
(indice de Sorencen-Dice) con el analisis de Permanova.

Resultados. Se aislaron y secuenciaron un total de 121
cepas bacterianas de rizosfera de cafia de azlcar, las
cuales se agruparon en 14 genéros y 39 especies. Los
cultivos tienen en comuin la presencia de 12 especies;
Arthrobacter globiformis, Bacillus megaterium, Bacillus

pumilus, Bacillus simplex, Bacillus sp., Bacillus subtilis,
Bacillus thuringiensis, Fictibacillus barbaricus,
Pseudomonas koreensis, Pseudomonas sp.,
Staphylococcus sp. y Terribacillus saccharophilus, sin
embargo se encontraron especies que solo estan
presentes en una categoria (Tablal). El andlisis de
Permanova sugiere que existe una composicion de
especies diferentes entre los cultivos con reciente manejo
con respecto a los cultivos antiguos (F= 4.232.
P.=0.0003).

Tabla 1. Especies bacterianas que diferencian los tiempos de manejo.

Cultivos Recientes Cultivos Antiguos

1 Arthrobacter siccitolerans 1 Acinetobacter sp.

2 Arthrobacter sp. 2 Bacillus barbaricus

3 Bacillus aryabhattai 3 Bacillus cereus

4 Bacillus methylotrophicus 4 Bacillus circulans

5 Bacillus nealsonii 5 Bacillus idriensis

6 Bacillus safensis 6 Bacillus licheniformis

7 Bacillus subterraneus 7 Bacillus mycoides

8 Brevundimonas aurantiaca 8 Bacillus niacini

9 Ensifer adhaerens 9 Bacillus soli

10 Paenibacillus barcinonensis 10 Brevibacterium frigoritolerans

11 Paenibacillus illinoisensis 11 Pseudomonas fluorescens

12 Pseudomonas putida 12 Pseudomonas mediterranea
13 Staphylococcus haemolyticus
14 Streptomyces venezuelae
15 Virgibacillus sp.

Conclusiones. Se detectaron diferencias en el contenido
de bacterias rizosfericas; las cepas que fueron aisladas
para cada categoria de manejo, indican que la diversidad
bacteriana entre una y otra fue diferente. El 31% de las
especies estuvo presente en los suelos de manejo
recientes y el 39 % en suelos de manejo més antiguo.
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