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Introducción. Debido a su bajo costo y a la facilidad para 
producirlo o extraerlo, el metano se considera una materia 
prima de siguiente generación para biorrefinerías 
celulares con productos de alto valor agregado [1]. 
También es un gas de efecto invernadero con potencial 
invernadero 23 veces mayor al del CO2, que se produce 
por procesos biogénicos y antropogénicos [2]. 
 
En este trabajo tiene el objetivo de enriquecer una 
comunidad microbiana con capacidad de abatir emisiones 
de metano en bajas concentraciones (<20% v/v) y estudiar 
las poblaciones que componen el consorcio. 
 
Metodología. Se utilizaron 2.5mL de una muestra 
ambiental para inocular 25mL de medio de sales de nitrato 
(por duplicado). Este inoculo se incubo en botellas 
serológicas de 125mL con atmosfera al 10% v/v de 
metano, a 28oC, 150r.p.m. La concentración de metano se 
midió con cromatógrafo de gases GOW-MAC cada dos 
días. Al haberse agotado el metano (después de dos 
semanas), se utilizó la biomasa final para inocular un 
nuevo cultivo. Para enriquecer en bacterias 
metanotróficas, los cultivos posteriores se re-inocularon 
disminuyendo sucesivamente el tiempo entre 
transferencias (1 semana, 5d, 3d, 24hrs y 12hrs), sin 
importar que el metano no se agotará, esto para 
seleccionar las poblaciones con la mayor tasa de 
crecimiento en metano. Las poblaciones presentes en la 
última transferencia se identificaron mediante 
secuenciación de la región V4 del gen 16S rDNA. 
 
Resultados.  Se realizaron un total de 24 transferencias 
en un periodo de tres meses. La tasa de consumo 
específico se incrementó de 33mgCH4 gCel-1 h-1en la 
transferencia 6, a 92mgCH4 gCel-1 h-1en la última, lo que 
sugeriría que la proporción de las poblaciones 
metanotróficas se incrementaron en el consorcio. Sin 
embargo, los resultados de secuenciación indican que la 
población metanotrófica representa solo el 3% del 
consorcio, mientras el 86% está compuesto por una 
bacteria metilotrófica. Es posible que se establezca una 
interacción entre ambas bacterias a través de la 
alimentación cruzada de metanol [3], aunque en este 
momento no está claro como la presencia de la 
metilotrófica afecta a la metanotrófica. 
 
 

 
Fig. 1. Consumo específico de metano de transferencias sucesivas. 

 
Conclusiones. Se enriqueció un consorcio metanotrófico 
de una muestra ambiental. A pesar de que la metodología 
pretendía enriquecer poblaciones con afinidad al metano, 
la mayor proporción del consorcio está compuesto por una 
población metilotrófica. Esto sugiera la existencia de una 
interacción intrínseca entre ambas poblaciones. El 
incremento en la tasa de consumo especifica de metano 
de la transferencia 6 a la 24 indica que esta interacción 
afecta de forma positiva este parámetro, aunque no se 
sabe la naturaleza real de la interacción. 
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