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Introduccion. El maguey (Agave spp.), €s una de las
plantas mas aprovechadas en América. Existen
registradas 82 especies y 197 taxones, y pocas son
capaces de producir aguamiel [1]. El aguamiel es una
savia proveniente de la pifia de algunas especies de
agave como: A. mapisaga, A. atrovirens y A. salmiana.
Se le atribuyen cualidades prebidticas y probidticas,
debido a los carbohidratos y a la microbiota que lo
componen. En diversos aislamientos se han
identificado levaduras y bacterias acido-lacticas homo
y hetero fermentativas. La mayoria de los estudios de
la microbiota del aguamiel se han realizado por medio
de técnicas tradicionales de cultivo. Por ello, gran parte
de su riqueza genética es limitada y desconocida,
algunos microorganismos predominantes del aguamiel
son: Lactobacillus sp., Leuconostoc mesenteroides,
Zymomonas mobilis y Saccharomyces cerevisiae [2-3].
Por otra parte, la metagendmica funcional, permite
aprovechar la informacion genética con una alta
sensibilidad y reproducibilidad [3]. Las librerias
metagendmicas dan acceso “practicamente ilimitado”
al potencial genético de aquellos microorganismos no
cultivables, a la identificacion y seleccion de enzimas o
genes de interés a través del estudio metabdlico en un
microorganismo huésped [4-5]. El presente estudio
busca la obtencion de enzimas de interés
biotecnolégico a través de ensayos funcionales a partir
de la generacion de librerias metagendémicas.

Metodologia. EI ADN metagendémico fue extraido de
muestras de aguamiel provenientes del estado de
Tlaxcala. Posteriormente, se utilizaron 100 ng de
material genético que fue digerido enzimaticamente
con Sau3Al (5 U/uL) y se realizd una electroforesis al
1% de agarosa. La ligacion de los fragmentos de ADN
metagendmico fue realizada en el vector de clonacion
pUC19 vy linealizado con la enzima de restriccion
BamHI. Se prepararon células quimiocompetentes de
la cepa E.coli DH5a para la transformacion bacteriana.

Resultados. Se obtuvieron fragmentos digeridos del
ADN metagenémico con la enzima de restriccion
Sau3Al que fueron purificados entre las 7,000 y 20, 000
pb desde el gel de agarosa (ver, figura 1).
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Fig. 1. ADN metagenémico del aguamiel digerido con la enzima
Sau3Al.

Conclusiones. La extraccion, purificacion y ligacion
del ADN metagendémico de la microbiota del pulque fue
exitosa. Las células de E.coli DH5a seran
transformadas y dirigidas a la busqueda de enzimas
esterasas, lipasas y lacasas mediante ensayos
funcionales.
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