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Introduccion. La bioremediacion in situ tiene el potencial
para remover contaminantes de diversos ambientes con una
buena relacién costo/efectividad. Para vaorarla se hace
seguimiento de microorganismos participantes en los
procesos degradativos, aungue existen evidencias de que la
mayor parte de éstos no pueden ser cultivados (Muyzer et al,
1999). Un pantano del sur de Veracruz presenta una alta
contaminacién con hidrocarburos. En este sitio crecen casi
exclusivamente plantas del género Cyperusy Echinocloa, y
se sospecha que estas plantas facilitan la biodegradacion de
hidrocarburos principaimente del grupo BTEX (Benceno,
Tolueno, Etilbenceno y Xileno) (Zermefio et al, 2000). Esto
hace que estas plantas sean candidatas potenciales para ser
utilizadas en procesos de fitoremediacion.

El propdsito de este trabajo es anaizar la comunidad
bacteriana asociada al suelo rizosférico de Cyperus sp. e
identificar ~ algunos  microorganismos  frecuentemente
aislados de este ambiente.

Metodologia Se obtuvieron muestras de 7 suelos
rizosféricos de Cyperus sp. y 2 de suelos no rizosféricos de
diversos puntos del pantano. A estas muestras se les hicieron
diversas pruebas fisicoquimicas. Los suelos se tamizaron, se
extrajo y purific6 e DNA metagendmico. Los genes 16S
rDNA de la comunidad bacteriana se amplificaron por PCR
y, los productos se separaron por electroforesis en gel con
gradiente desnaturalizante (DGGE). Por otra parte se busco
la presencia del gen que codifica parala subunidad alfadela
benceno dioxigenasa que participa en la degradacion de
hidrocarburos BTEX. A partir del DNA de algunas bacterias
aisladas de la rizosfera de Cyperus sp. se amplifico y
secuencié el gen 16S rDNA para identificacién y andlisis
filogenético delas cepas.

Resultados. En genera el pH de los suelos no rizosféricos
fue &cido (2.90) y el de los suelos rizosféricos fue cercano a
la neutralidad. Después de probar diversas técnicas para la
extraccion y la purificacién del DNA se selecciond un
protocolo basado en el rompimiento mecanico de las células
seguido de precipitaciones y lavados con diferentes sales y
alcoholes.

Se disefi6 y estandariz6 una PCR para amplificar un
fragmento del gen de la subunidad ? de la benceno
dioxigenasa. Con este sistema, se obtuvo un fragmento del
tamafio esperado a partir de DNA gendémico de algunas
bacterias aisladas de larizosfera

Por otra parte, se amplificd un fragmento de 250 pb del gen
16S rDNA a partir de DNA metagendmico de las muestras
de suelo. Se observd una comunidad microbiana més
compleja en los suelos rizosféricos que en los no
rizosféricos.

El andlisis de la secuencia del gen 16S rDNA permitié la
identificacién y construir la filogenia de bacterias

pertenecientes a los grupos ? y ? de las proteobacterias
dentro de los géneros Enterobacter y Stenotrophomonas
respectivamente.

Conclusiones Se amplific6 DNA bacteriano metagenémico
a partir de suelos rizosféricos y no rizosféricos altamente
contaminados con petroleo. La DGGE permiti6 observar una
mayor complejidad de la diversidad bacteriana en los suelos
rizosféricos, que tenian un pH neutro o ligeramente alcalino.
Se pudieron detectar genes de la dioxigenasa de benceno y la
presencia de bacterias no cultivables en los suel os.
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