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Introducción. El empleo de cultivos mixtos para la 
biorremediación de sitios contaminados ofrece ventajas 
que se basan en los efectos sinérgicos entre los 
miembros de la asociación (1). La cooperación entre las 
actividades metabólicas de las poblaciones influye 
directamente en la degradación de hidrocarburos, 
obteniéndose una mayor capacidad de degradación por 
cultivos mixtos en comparación con los cultivos puros (2).  
El objetivo de este trabajo fue elucidar las asociaciones 
entre las cepas de un consorcio bacteriano definido y 
evaluar su capacidad para degradar hexadecano. 
 
Metodología. Se empleó un consorcio bacteriano 
integrado por Xanthomonas sp., Acinetobacter bouvetii, 
Shewanella sp. y Defluvibacter lusatiensis. Los estudios 
de degradación se realizaron en botellas serológicas con 
medio mineral (50 mL) y hexadecano (HXD) (13 g/L). Las 
botellas se inocularon con volúmenes variables de los 
cultivos puros, creciendo en caldo nutritivo, para obtener 
una concentración inicial total de 1x106 UFC/mL. Se 
diseñaron inóculos considerando las cepas mencionadas 
anteriormente, todas en la misma proporción (1:1:1:1); 
además de los cultivos con Xanthomonas sp. y A. 
bouvetii en diferentes proporciones (1:1; 50:1; 1:50). Los 
cultivos se incubaron por 15 días (30°C, 200 rpm). El 
HXD residual fue cuantificado por CG-FID y el 
crecimiento bacteriano por la realización de cuentas 
viables (3). Las pruebas se realizaron por triplicado y 
analizadas por ANOVA (p ≤ 0.5, NCSS). 
 
Resultados. Como se muestra en la Fig. 1, el consorcio 
degradó 79±3% del HXD inicial en 15 días y se 
observaron cambios en el crecimiento de las cepas; 
Xanthomonas sp fue dominante al inicio del cultivo, 
mientras que al final, D. lusatiensis alcanzó los valores 
más altos (3.6x108 UFC/mL). Asimismo, se observó una 
relación inversa en el crecimiento de Xanthomonas sp y 
A. bouvetii, ya que, conforme la población de 
Xanthomonas sp. aumentó, la de A. bouvetii disminuyó. 
Con el propósito de evaluar la capacidad de degradación 
de la asociación entre Xanthomonas sp. y A. bouvetii, se 
evaluaron diferentes proporciones de estas dos cepas 
(Fig. 2). Se observó una alta capacidad de degradación 
con las proporciones 1:1 y 1:50, muy similar a la 
degradación observada por el consorcio (74±7%, 73±3% 
y 79±3%, respectivamente). Mientras que con la 
proporción 50:1 la degradación fue significativamente 

menor (60±6%). Los resultados indican que la proporción 
en la que se encontraron estas dos cepas (Xanthomonas 
sp. y A. bouvetii) influyó directamente en la degradación 
del HXD. 
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Fig. 1. Cinéticas de degradación de HXD y crecimiento de las cepas de 

un consorcio bacteriano. Símbolos: HXD residual, (♦); Xanthomonas 
sp., (■); A. bouvetii, (▲); Shewanella sp., (□); D. lusatiensis, (●). 
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Fig. 2. Degradación de HXD por diferentes proporciones del cultivo 
Xanthomonas sp.+ A. bouvetii y el consorcio bacteriano. 
 
Conclusiones. La capacidad de degradación del 
consorcio bacteriano depende de la asociación entre 
Xanthomonas sp y A. bouvetii. La simplificación del 
consorcio, usando solo estas dos cepas, mantiene la 
capacidad de degradación de HXD. Lo que abre la 
posibilidad para diseño de inoculantes. 
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