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Introduccion. En el suelo del ex Lago de Texcoco hay
gran diversidad de microorganismos extremdfilos, entre
ellos, los haléfilos. Texcoconibacillus texcoconensis gen.
nov., sp. nov., cepa 13CC es una bacteria, Gram-positiva
haldfila (20% w/v de NaCl), aislada de dicho suelo @.
Para determinar las bases genéticas de su capacidad
para sobrevivir en un ambiente extremo, se secuencio,
ensamblé y anot6é su genoma.

De este andlisis se encontraron posibles genes
asociados a la resistencia a concentraciones toxicas de
metaloides y metales, rasgos que fueron analizados
experimentalmente.

Metodologia. El genoma de T. texcoconensis se
secuencié utilizando la plataforma lllumina pair-end, el
ensamblaje se realiz6 con Velvet y la anotacién con
RAST @, Con la anotacién se identificaron posibles
genes, entre ellos, de resistencia a compuestos toxicos.
Se hicieron pruebas con T. texcoconensis para
corroborar esa resistencia. Las pruebas se hicieron en
medio sélido con arsenito, arseniato, cobalto, cobre y
zinc, para determinar las concentraciones minimas
inhibitorias  (MICs) ©®". Las concentraciones y
compuestos usados fueron: 1-7 mM de As,03, 5-625 mM
de Na,HAsO,, 1-6 mM de CoCl,, 2-16 mM de CuSO, y
0.05-1 mM de ZnSO,.

Resultados. Se obtuvo un genoma de 3.4Mb,
organizado en 58 contigs. En la anotacién se obtuvieron
un total de 1925 posibles genes que codifican para
proteinas; de estos, 11 genes sugieren resistencia a
arsénico, cobalto, cobre y zinc. Finalmente, el analisis
experimental confirmd que T. texcoconensis es resistente
a estos metales y metaloides téxicos.

Tabla 1. Concentraciones minimas inhibitorias (MICs) para cada metal
evaluado, y la comparacién con otros microorganismos

Vi ) MIC? (mM)
ICroorganismo
g AS+3 AS+5 Co+2 Cu+2 Zn+2
T. texcoconensis 7 625 6 16 0.5
Bacillus sp. AR-9 ® 5 200 | ND | N.D | N.D
E. faecium ® N.D | ND | N.D 24 | N.D
S. aureus ° ND | ND | ND | ND | 10
E. coli >’ N.D | ND | 005 | 20 | ND
Alcaligenes eutrophus® | N.D | N.D 20 N.D | N.D

a. MIC: es la concentraciéon mas baja del compuesto que inhibe totalmente el crecimiento de los
microorganismos en medio sélido después de 72h de incubacién. N.D. No Data

Fig. 1. Resultados MIC; a) Control, cepa sin metales; b) 620 mM de
As™; c) 625 mM de As'®; d) 6 mM de As'; e) 7 mM de As™>;f) 5mM de
Co'% g) 6 mM de Co*% h) 15 mM de Cu*? i) 16 mM de Cu™ [) 0.4 mM
de Zn**;m) 0.5 mM de Zn*2.

Conclusiones. El ensamblaje y la anotacién del genoma
de la cepa 13CC permitieron identificar genes de
resistencia a arsénico, cobalto, cobre y zinc en este
microorganismo. Estas resistencias fueron corroboradas
experimentalmente. Ademas, durante este trabajo se ha
obtenido el primer genoma de un miembro del género
Texcoconibacillus, creemos que el analisis funcional de
este genoma nos permitird entender mejor su adaptacion
a ambientes extremos.

La anotacién del genoma de la cepa 13CC permitié
encontrar genes con funciones conocidas que predicen
posibles caracteristicas fisiol6gicas sin necesidad de
basquedas aleatorias.
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