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Introducción. Los océanos constituyen el hábitat más 
grande y probablemente el más diverso en términos de 
especies. Aún así, existe mucho desconocimiento de las 
comunidades microbianas planctónicas. La recuperación 
mínima de cepas mediante las técnicas tradicionales, ha 
hecho necesaria el empleo de herramientas moleculares 
que no dependen del cultivo de los microorganismos(1). 
La secuenciación de bibliotecas de clonas a partir del 
ADN ribosomal amplificadas del DNA ambiental está 
revolucionado nuestro entendimiento de la diversidad y 
ecología del fitoplancton(2). El trabajo busca observar la 
biodiversidad del fitoplancton de dos ecosistemas 
costeros, así como las variaciones espacio-temporales 
durante los periodos frío y cálido (2009-2010). 
Metodología. La temporalidad del muestreo se 
determinó mediante el registro de temperatura 
(superficie, media agua y fondo) con una sonda YSI58. A 
partir de muestras ambientales de Bahía La Paz (BLP) y 
Bahía Tortugas (BT), B.C.S., México, recolectadas 
verticalmente (0-15m) con una red de plancton (20µm). 
Se obtuvo el ADN ambiental empleado para la 
construcción de bibliotecas de clonas ambientales (BC) 
mediante la técnica de la reacción en cadena de la 
polimerasa (PCR) multiprimer(2) (Fig. 1). El análisis de 
secuencia (aprox. 500 clonas) se esta llevando a cabo 
para determinar la representatividad de grupos 
taxonómicos; mientras que muestras de diferente 
profundidad (1.5 L) fueron colectadas en membranas de 
Nitrocelulosa (0.47µm) mediante vacío para la obtención 
de huellas digitales como el Polimorfismo de cadena 
sencilla (SSCP) y así determinar el perfil de la 
comunidad(3). 
 

 
 
Fig. 1. Representación de los productos de PCR obtenidos a partir de 

varias parejas de cebadores para la construcción de las BC y el 
SSCP**. 18ADNr (ABDEFI), 16SADNr(*). 

Resultados. Se reconocieron tres periodos con base en 
la temperatura superficial: frío, intermedio y cálido 
correspondientes a los meses de marzo (21.8 ºC), 
noviembre (25.7 ºC) y agosto (29.7 ºC) para BLP y julio 
(13.6 ºC), marzo (15.6 ºC) y noviembre (22 ºC) para BT, 
respectivamente. Se presentaron patrones específicos (1 
sólo amplicón) y compuestos (más de un amplicón) 
siendo los grupos derivados: Bacterias, Eucariotas, 
Cianoprokariotas y Fitoplancton (Fig. 2). De las 8 
bibliotecas clonales obtenidas, 3 son de BLP y 5 de BT; 
estas bibliotecas se encuentran en proceso de 
secuenciación, asi como los análisis SSCP. 

 
Fig. 2. Amplicones para la fracción del fitoplancton a partir de ADN 

genómico ambiental de BLP y BT en las temporadas cálida, intermedia 
y fría. ADN amplificado con el primer LSU(DIR)F/ LSU(D2C)R. Gel de 

agarosa TBE al 1%. Técnica de tinción: EtBr. 
 

Conclusiones. Los métodos moleculares para el análisis 
de comunidades del fitoplancton hacen posible 
complementar y/o corroborar los métodos tradicionales, 
de manera expedita, para obtener información sobre 
aspectos ecológicos como: diversidad, estructura y 
función.  
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