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Introducción. La Reserva de la Biósfera de Tehuacán-
Cuicatlán creada en septiembre de 1998, abarca 4,897 km2, 
en los cuales hay 307 poblados y 35,500 habitantes, 
aproximadamente. La reserva es especialmente rica en 
especies de cactáceas, muchas de las cuales son 
endémicas. Actualmente hay una creciente preocupación 
debido  a la recolección desmedida de algunas especies, así 
como por la deforestación de las zonas áridas que pueden 
llevar a procesos de desertificación y una consecuente 
perdida de diversidad biológica (Huenneke y Noble, 1996) 
El manejo biológico de las cactáceas es escaso, y en la 
mayoría de los casos no se contempla en absoluto la 
microbiota asociada a sus raíces  
El objetivo general del trabajo fue evaluar la biodiversidad 
bacteriana asociada a la rizosfera de las cactáceas 
Mammillaria carnea, Stenocereus stellatus y Opuntia 
pilifera y distinguir grupos funcionales específicos de cada 
especie, utilizando técnicas microbiológicas y moleculares. 
Metodología. Se llevaron a cabo dos muestreos,  uno en la 
estación seca (abril 2006) y otro en la temporada de lluvias 
(septiembre 2005), 2 ejemplares por especie de cactácea y 
2 muestras de suelos no rizosfericos. El conteo de 
microorganismos viables reportado en UFC se utiliza 
comúnmente para el análisis  de muestras del suelo. (Lorch 
et al, 1995). El medio que se utilizó fue el medio rico 
nutritivo para heterótrofas aerobias (TY). Se realizó la 
extracción de DNA metagenómico de las muestras 
rizosfericas por ruptura mecánica. Para la amplificación 
por PCR de la región variable V6-V8 del gen 16SrRNA se 
usaron los iniciadores 1401 UNI rev y 968GC for.  El 
cálculo de la diversidad microbiana se realizó por 
electroforesis en gel con gradiente desnaturalizante 
(DGGE) según Ramírez-Saad (2003) 
Resultados y discusión. Como se aprecia en la Tabla 1, 
encontramos diferencias significativas (p>0.05) entre la 
cuenta de bacterias viables entre la muestras rizosfericas y 
las muestras no rizosfericas para la temporada de lluvias, 
diferencias que no encontramos entre las muestras en la 
temporada seca.   

Cuenta de Viables      
Medio TY 

Cuenta de Viables      
Medio Fijadores 
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TOBs 7.6E+06 2.6E+06 1.83E+05 8.00E+06 
TOMc 6.0E+08 5.7E+06 1.33E+07 4.43E+06 
TOOp 5.7E+08 4.5E+06 1.93E+07 3.20E+06 
TOSs 6.1E+08 5.4E+06 1.63E+07 3.43E+06 

Tabla.- 1 Cuenta de viables para las tres cactáceas y las muestras no rizosfericas,  
TOBs = suelo no rizosferico, TOMc = rizosfera de Mamillaria carnea, TOOp = 
rizosfera de Opuntia pilifera, TOSs = rizosfera de Stenocereus stellatus utilizando 
medio para bacterias heterótrofas totales y fijadoras de nitrógeno 
Para estimar la diversidad bacteriana presente en las 
rizosferas de las tres cactáceas y el suelo no rizosferico 

utilizamos la técnica de (DGGE), la Figura 1 nos muestra 
un gel de DGGE, con amplicones de la región V6-V8 del 
16S rDNA. Cada banda la asociamos a la presencia de una 
especie bacteriana diferente. 
 

 
               Fig.-1 DGGE con un porcentaje de desnaturalización del 

35 al 55% del carril 1 al 4  DNA metagenómico de suelo no 
rizosferico, del carril 6 al 16 muestras de las tres cactáceas. 

 
Conclusiones. Las cuentas de bacterias viables en ambos 
medios para la temporada de lluvias mostró diferencias 
significativas entre las muestras de suelo no rizosferico y 
las muestras de suelo rizosferico, de las tres cactáceas en 
estudio, siendo mayor el numero para las rizosferas de las 
tres cactáceas. Para las cuentas de bacterias viables en la 
temporada seca no encontramos estas diferencias. Con el 
DGGE estimamos cualitativamente una mayor diversidad 
bacteriana en las muestras rizosfericas. 
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