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Introduccién. Actualmente € gene 16S rDNA es € gene
“blanco” mas utilizado en estudios de diversidad bacteriana en
diferentes ambientes naturales o sometidos a intervencion
humana asi como en estudios de filogenia bacteriana (1). El
genel6 S rDNA es un marcador universal relativamente poco
afectado por las presiones ambientales ademas de que posee
una funcién esencial en la sintesis de las proteinas. Sin
embargo, e uso de este gene puede presentar ciertas
desventgjas debido a que es tan conservado que no permite
distinguir con precisién entre algunas especies bacterianas
ademas este gene puede ser presente en mas de una copia, 1o
cud dificultala cuantificacion de las especies en comunidades
complgjas. En consecuencia, algunas especies bacterianas
pueden ser sobre o subestimadas. En el campo del diagnostico
microbiolégico molecular, este gene puede ser utilizado
solamente cuando los organismos a evidenciar son
suficientemente diferentes pero no cuando se trata de
distinguir especies diferentes dentro de un genero. Los
objetivos de este trabajo son: (i) revisar las ventgas y
desventgjas del empleo de los genes ribosomales para la
identificacion bacteriana, en particular en biotecnologia
ambiental y de aimentos e (ii) discutir el uso de genes
diferentes a gene 16S rDNA como posibles alternativas.
Materiales y métodos. Una extensa revision bibliografica fue
realizada utilizando las herramientas de busqueda del NCBI
(http://www.ncbi.nim.nih.gov/L iterature/). La basqueda de
secuencias fue realizada en la base de datos piblica GenBank
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/index.html). Se
utilizaron secuencias tanto de DNA como de proteinas.
Secuencias de bacterias tipo depositadas en col ecciones fueron
utilizadas y se trato en lo posible no tomar en cuenta
secuencias de bacterias no cultivadas. Los aineamientos
fueron redlizados usando e programa Clusta W
(http://www.ncbi.nim.nih.gov/Genbank/index.html) 'y los
arboles filogenéticos fueron construidos utilizando las
herramientas contenidas en € paguete informatico MEGA2
(http://www.megasoftware.net/).

Resultados y discusién. Los estudios de diversidad
bacteriana incluyen tanto el estudio de la composicién
genética de estos microorganismos como la deteccion de su
presencia en diferentes hdbitats y su funcion en los
ecosistemas. Diversas bacterias son de interés para nosotros y
tomaremos aqui como ejemplos, en microbiologia ambiental
las bacterias participando en la biocorrosion y en
microbiologia de alimentos, algunas bacterias lacticas. Estas
bacterias presentan problemas en cuanto a su deteccion e
identificacion. Hemos identificado dos grandes enfoques para
estudios de biodiversidad bacteriana dependiendo de la

aplicacion final del estudio, estos enfoques se muestran en la
figura 1. Se presentara un listado y estudio comparativo de
secuencias de lentay rapida evolucién aplicables.
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Fig. 1. Estimacion de la diversidad bacteriana
mediante secuenciacion de DNA. .

Posibles genes a parte del gene 16S rDNA incluyen por jemplo
los que codifican para la subunidad b de la RNA polimerasa
rpoB, la proteina RecA o la DNA girasa gyrB. En el caso de las
bacterias sulfato-reductoras que intervienen en la Biocorrosion,
se consideran los genes codificando por las enzimas APS
reductasa, hidrogenasa y desulfitoreductasa. Es posible
comparar la filogenia obtenida con los genes ribosomales y la
obtenida con los otros genes obteniéndose clasificaciones
congruentes y en algunos casos mas precisas.

Conclusiones. Una variedad de genes diferentes del gene 16S
rDNA pueden ser utilizados para estudios de diversidad
bacteriana. Sin embargo, una limitante es que solo la base de
datos de genes 16S rDNA es suficientemente amplia en
comparacion con la base de datos de otros genes. El uso de
otros genes es valioso para disefiar reacciones de PCR
especificas de especies bacterianas y pueden dar una vision més
precisa de la filogenia de bacterias muy cercanas y dificiles de
distinguir mediante andlisis solo del gene 16S rDNA. Por otro
lado, cuando se requiere detectar una actividad metabdlica mas
gue una especie 0 un grupo particular de bacterias, algunos
genes codificando por enzimas responsables de esta actividad es
posible.
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