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Introduccioén. Los habitats salino-alcalinos presentan
una alta salinidad (>60 g/L) y alcalinidad (pH>9) [1]. En
México existen diversos ambientes salinos, entre ellos
el lago de crater de soda salina moderada ubicada en
Isla Isabel (Nayarit) [2]. Estos entornos presentan gran
diversidad de microorganismos (haléfilos, alcaléfilos y
haloalcal6filos). Los microorganismos haloalcalofilos
muestran caracteristicas estructurales, metabdlicas y
energéticas que les permiten proliferar en ambientes
con alta concentracién de sal de hasta un 33% (p/v) y
un pH mayor a 9 [1], por lo que la comunidad cientifica
se ha centrado en la bisqueda de biomoléculas con
potencial aplicacion en procesos biotecnoldgicos. Los
microorganismos haloalcaléfilos se han descrito como
buenos productores de bioplasticos (PHB’s) asi como
de las enzimas encargadas de degradarlos
(depolimerasas de PHB’s) y sintetizarlos.

Por lo anterior, el objetivo de este trabajo es identificar
potenciales enzimas degradadoras de PHB’s en
metagenomas aislados de un lago de crater de soda
salina moderada ubicado en Isla Isabel (Nayarit).

Metodologia. Las muestras de los metagenomas del
lago de la Isla lIsabel se tomaron a diferentes
profundidades debido a que es un lago estratificado.
Una vez que los meagenomas se ensamblaron
(metaSPAdes), la estrategia que se siguié para la
identificacion de las posibles PHB depolimerasas
consisti6 en realizar alineamientos de las proteinas
identificadas en esos metagenomas (anotacion con
prokka) vs una familia de proteinas que ha sido
reportada para depolimerasas de PHB PF10503
(esterasas de PHB depolimerasas) [3]. Posteriormente,
con las proteinas que presentaron mayor similitud (i-
value mas cercano a cero, numero de falsos positivos)
respecto a PF10503 se realiz6 una prediccion de
dominios (NCBI domain), las proteinas que
presentaron dominios para  posibles PHB
depolimerasas se alinearon (seaview.exe, método
Clustal W) para identificar el dominio catalitico (caja
lipasa, G,S,G) de las depolimerasas de PHB’s y los
aminoacidos conservados (H,D).
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Resultados. En la Tabla 1 se enlistan las posibles
depolimerasas de PHBs identificadas con la familia de
proteinas PF10503.

Tabla 1. Proteinas problema con mayor similitud a depolimerasas
de PHB identificadas en los metagenomas

PF10503 Esterasas de phb depolimerasas

Profundidad  Clasificacion i-value  Microorganismo %
(m) identificado identidad
5 a/B-hidrolasa 2.1x10° Halomonas sp 87.64
8
a/B-hidrolasa 3.2x10°  Halomonas sp 79.55
7
Sedimento
poli (3- 0.0014  Chiloroflexi 60.95
hidroxibutirato) bacterium

depolimerasa

En la Figura 1 se muestra el alineamiento de las
posibles depolimerasas de PHB’s, se observa la caja
lipasa que contiene la serina catalitica correspondiente
a las lipasas/esterasas y los aminoacidos conservados
(H, D).
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Fig. 1. Alineamiento de las secuencias aminoacidicas de las
posibles depolimerasas de PHB identificadas en el metagenoma
correspondiente a 5 m de profundidad.

Conclusiones. Se identificaron posibles
depolimerasas de PHB’s asi como su dominio
catalitico y los aminoacidos conservados en el
metagenoma correspondiente a 5 m de profundidad y
en el sedimento. Dichas depolimerasas posteriormente
seran evaluadas experimentalmente para verificar su
actividad.
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