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Microcomunidades, sedimentos de manglar

Introduccién. Los microorganismos del ecosistema del
manglar muestran interacciones complejas involucradas con
los ciclos biogeoguimicos y con € reciclamiento de
nutrientes utilizados por las plantas. La productividad
primaria de este ecosistema asegura un gran aporte de
detritus a la cadena trdfica, los cuales son hidrolizados hasta
compuestos monomeéricos y oligoméricos, y que bao

salinidad y el potencial redox. En particular €l redox indica
gue las comunidades microbianas son predominantemente
anaerobias. Esto se corrobora con otras caracteristicas
relacionadas tales como la produccion de un persistente olor
fétido (probablemente H,S) y € color negro del sedimento,
indicador de la precipitacion de sulfuros (Tabla 2).

Tabla 2. Parametros fisicoquimicos de |os sedimentos
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CO,, y CH,. Un porcentaje de estas moléculas se volatiliza a
la atmosfera y otra parte es metabolizada por bacterias
aerdbicas sulfoxidantes y metandtrofas. Las caracteristicas
fisicoquimicas de estos sedimentos dependen también de
factores como la distancia al cuerpo de agua, la vegetacion y
la perturbacion (1). Lo anterior denota la importancia de
estudiar estas microcomunidades en funcion a diferentes
factores ambientales, sin embargo, hasta ahora hay pocos

* Distanciaen relacion a cuerpo de agua, ** En proceso, ND: No detectado
Las secuencias de la subunidad 16S obtenidas se presentan
en la tabla 3. Su andlisis en e Gene

presencia mayoritaria de bacterias asociadas a lodos
activados y a sedimentos andxicos metanogénicos de los
grupos alfaproteobacteria, deltaprotecbacteria y bacterias
verdes no sulfurosas.

Tabla 3. Andlisis de la subunidad 16S de las bacterias amplificadas
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Metodologia. Se establecieron puntos de muestreo en B sulforosas Chioroflexi metanogenicos
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la planta de lodos (julio, 2004). La salinidad, pH, potencial A sulforosas Chloroflexi (AF142799) TERES

redox (Eh), concentracion de SO, y nutrientes fueron M4  Verdesno Uncultured 89 Sedimentosantxicos
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incubacion con silice (no publicado) y las condiciones de B sulforosas Chloroflexi (AJ305057) metanogeni cos surgencia

PCR con oligonucledtidos universales fueron optimizadas
para amplificar la mayor cantidad de bacterias y separar
algunas bandas en un gel de agarosaal 2% (Tabla 1) (2).

Tabla 1. Condicionesy reactivos finales de amplificacion por PCR

* Identidad por fasta3-andlisis. **, NUmero de accesion en proceso
Conclusiones. La amplificacion por PCR directo de los
sedimentos asociados a manglar resultd adecuada para la
caracterizacion preliminar de algunas bacterias asociadas a
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Se realizé la secuenciacion automatica de los amplicones 16S
ribosomal utilizando termosequenasay 7 deaza GTP.

Resultados y discusion. Los pardmetros fisicoquimicos que
variaron en funcién de la distancia a la laguna fueron la

2. Schwieger F. y TebbeC. (1998). A new approach to utilize PCR-
Single-Strand-Conformation Polymorphism for 16S rRNA gene-
based microbial community analysis. Appl. Environ. Microbiol
64:4870-4876.
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