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Introduccion. En México se desechan 15,010 m3/d de aguas
residuales por la actividad de sacrificio de animales (rastro),
estas son caracterizadas por un alto contenido de materia
organica, generando problemas como: la proliferacion de
microorganismos patégenos, que pueden causar enfermedades
en los seres humanos, asi como efectos negativos al ambiente
(1). Se ha realizado el tratamiento biol6gico de estas aguas
residuales para la reduccion de Cy N, obteniendo eficiencias de
95 y 80 % respectivamente, sin embargo, para estos procesos
se realizan diluciones del agua residual, para evitar la inhibicion
por sustrato, debido a las altas concentraciones, ademéas de
requerir de tiempos de reaccion largos (2). Con base en lo
anterior una alternativa para el proceso es el aislamiento de
microorganismos de la fuente de contaminacion y la evaluacion
del potencial metabdlico de las cepas para su aplicacion en el
tratamiento de las aguas residuales. El objetivo del trabajo fue
aislar e identificar microrganismos provenientes de aguas
residuales del matadero de Municipio de Mineral del Monte
mediante la determinacion de actividades biolégicas para su
posible aplicacion en el disefio de un consorcio microbiano
definido en el tratamiento bioldgico.

Metodologia. Del Matadero del Municipio de Mineral del Monte,
Hidalgo se realiz6 el muestreo de las aguas residuales para el
aislamiento de los microrganismos. De los aislados se
identificaron las  caracteristicas morfologicas, pruebas
bioquimicas y secuenciacion de los genes 16s rRNA e ITS para
hongos y bacterias respectivamente. El arbol filogenético se
construyo utilizando el método Neigborh-Joininig, con un analisis
bootstrap de 10,000,000 repeticiones para determinar los valores
de confianza para los clados (3). Ademas, se determinaron las
actividades enziméticas de lipasas y proteasas (4,5).

Resultados. Se realiz6 la caracterizaciéon fisicoquimica y
microbiologica del agua residual de matadero (A.R.M) de Mineral
del Monte obteniendo 21,286 + 1.66 mgDQOI/L. Este valor
supera los limites maximos permisibles para su descarga al
alcantarillado. Por otra parte, del A.R.M se aislaron e
identificaron molecular y fenotipicamente 9 microorganismos, de
los cuales 4 fueron bacterias y 5 hongos estos fueron clasificados
utilizando criterios macroscopicos microscopicos, bioquimicos e
identificados con un porcentaje mayor del 90%, (ver primera
columna Tabla 1). A cada cepa se le realizaron actividades
enzimaticas obteniendo los valores mas altos para L. fusiformis
y L. corymbifera (actividad lipolitica con 30 y 17.3 pmol ac.
grasos/ mL respectivamente), mientras que la actividad maxima
proteolitica se obtuvo en L. fusiformis y G. candidum con 7.27 y
1.43 UA ver Tabla 1.

Tabla 1. Actividades enzimaticas para cada microorganismo.

Cepa Porcentaje Lipasa (umol ac Proteasa
de grasos/ mL) UA/mL
identidad
Kocuria 99 NP 4.4 +0.17
rhizophila
Staphylococcus 99 25+0.15 2.1+041
hominis
Lysinibacillus 99 30 £0.11 7.2+0.64
fusiformis
Bacillus subtillis 99 26.6 £ 0.57 6.2+0.21
Lichteimia 99 17.3+0.14 0.8+0.17
corymbifera
Geotrichum 100 NP 1.1+£0.11
candidum
Cladosporium 100 6.8+0.28 1.4+0.18
cladosporioides
Cladosporium 100 49+0.70 1.0+ 0.29
tenuissimum
Aspergillus 100 15.3+0.14 0.7+£0.70
versicolor
*NP — No presentd
Conclusiones. Se identificaron polifasicamente 9

microorganismos: Kocuria rhizophila, Staphylococcus hominis,
Lysinibacillus  fusiformis, Bacillus  subitillis, Lichteimia
corymbifera, Geotrichum candidum, Cladosporium
cladosporioides, Cladosporium tenuissimum y Aspergillus
versicolor, los cuales presentaron actividades metabdlicas para
la eliminacion de grasas y proteinas, por lo que podrian ser
empleados en el disefio de un consorcio microbiano definido
para el tratamiento de A.R.M.
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