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CARACTERIZACION MOLECULAR DEL AGENTE DE CONTROL BIOLOGICO Bacillus 83.
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Introducciéon. Miembros del género Bacillus ademas de
estar presentes de forma natural en la rizésfera de
diversas plantas y actuar como promotoras de su
crecimiento, se han destacado también por la produccion
de compuestos antimicrobianos. Esta Gltima
caracteristica le confiere ventajas para su uso como
agente de control biolégico en la supresion de
enfermedades fungicas y bacterianas de diversos cultivos
de importancia comercial (1). De la filosfera de mango se
aisl6 la cepa denominada como Bacillus sp. 83 con
fundamento en las pruebas bioquimicas con API 50 CH
(bioMérieux) (2). Se realizaron estudios de antagonismo
de la cepa contra diversos hongos causantes de
enfermedades en cultivos de importancia comercial,
encontrandose importante actividad antagénica contra
Colletotrichum  gloeosporioides causante de la
antracnosis del mango (2).

Con la finalidad de eventualmente hacer un seguimiento
de Bacillus 83 en campo, es primeramente necesario el
desarrollo de un marcador molecular especifico y por lo
tanto como un primer paso, se caracterizd
molecularmente a la cepa antagonica.

Metodologia. Para la caracterizacion molecular de
Bacillus 83 se utiliz6 como templado DNA genémico de la
bacteria para la amplificacion de dos genes, 16S rRNA y
recA. Para la amplificacion del 16S rRNA se utilizé un par
de primers universales, D1 (3). Mientras que para el gen
recA se empled un par de primers basado en regiones
conservadas del gen en miembros del género Bacillus;
siendo recA (4). El andlisis de la homologia de la
secuencia de cada gen amplificado (16S rRNA y recA),
se realiz6 con el programa Blastn. Finalmente, se realiz6
un arbol filogenético con la secuencia del gen recA
empleando el método de Mé&xima verosimilitud mediante
el programa Phyml 3.0.

Resultados. Los resultados en la homologia en
secuencias del gen 16S rRNA de Bacillus 83 vy las
encontradas en la base de datos, revel6 que la secuencia
del fragmento amplificado de 1543 pb comparte el 99%
de identidad tanto con B. subtilis subsp. subtilis 168
(ALO09126.3) como con B. amyloliquefaciens FzZB42
(CP000560.1). Fue claro que el gen 16S rRNA como
Unico parametro para la identificacibn no permitié la
distinciébn entre estas dos especies muy cercanas de
Bacillus. El gen recA se ha usado como marcador
molecular y es util cuando hay una gran similitud entre
los genes de 16S rRNA (5). Los resultados del analisis de

la secuencia del fragmento amplificado de 824 pb de este
gen de Bacillus 83 mostraron el 100% de identidad con el
gen de la recombinasa A de B. amyloliquefaciens FZB42
(CAD56687.1). La filogenia con la secuencia del gen
recA ubicé a Bacillus 83 en el grupo de Bacillus
amyloliquefaciens (Fig. 1).
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Fig. 1. Arbol filogenético de Bacillus 83 basado en la secuencia
del gen recA.

Conclusiones. El agente de control biologico Bacillus 83
usado como antifingico, mostrd gran similitud tanto con
B. subtilis como con B. amyloliquefaciens, de acuerdo a
las secuencias de los genes 16S rRNA y recA
analizadas.
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