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Objetivos

General

• Aislar y caracterizar genéticamente las bacterias del tracto digestivo

del Tenebrio molitor que presenten la capacidad de biodegradar

espuma de poliestireno.

Particulares

• Aislar bacterias con la capacidad de biodegradar espuma de

poliestireno.

• Identificar genéticamente las colonias de las bacterias Gram positivas

aisladas.

Hipótesis

Se encuentran más de un género de bacterias con la capacidad de biodegradar

poliestireno en el tracto gastrointestinal de la larva del Tenebrio molitor.

El poliestireno (PS) genera graves problemáticas en ambientes acuáticos (Ivar

& Costa, 2014; Solís, 2005) debido a su extensa demanda de aproximadamente

21 millones de toneladas (Ho et al., 2017).

En busca de una solución, se ha investigado el uso de la larva de Tenebrio

molitor ya que tiene la capacidad consumir PS, sin embargo, tras ingerir una

dieta con gentamicina, esta capacidad de pierde. Esto sugiere que las bacterias

del tracto digestivo pueden jugar un papel importante en la degradación del

material (Shan-Shan, et al., 2018; Yang, et al. 2015). Actualmente poco se

sabe sobre la microbiota de estas larvas y no hay suficiente literatura que

soporten su uso en la degradación del PS (Sangeetha, et al., 2015).

Por tal motivo, el propósito de esta investigación es aislar y caracterizar

genéticamente los microorganismos provenientes del tracto gastrointestinal de

la larva de T. molitor utilizados en la degradación de PS.

I N T R O D U C C I Ó N O B J E T I V O S / H I P Ó T E S I S 

M E T O D O L O G Í A

1. Colecta y procesamiento 

de la muestra.
2. Extracción de DNA. 3. Realización del PCR.

3. Electroforesis 4. Análisis bioinformático 

a través de DNA Subway.
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R E S U L T A D O S 

Figura 1. Árbol filogenético de las bacterias del tracto

digestivo de Tenebrio molitor.

T1A

Forma: Irregular Bordes: Lobulados Elevación:

Planas Superficie: Rugosa Consistencia:

Membranosa Color: Blanquecino Luz transmitida:

Transparente Luz reflejada: Opaca

T1B
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Membranosa Color: Blanquecino Luz transmitida:
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T1C
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T3A

Forma: Circular Bordes: Ondulado Elevación:
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T3A

Forma: Circular Bordes: Entero Elevación:

Convexas Superficie: Lisa Consistencia: Cremosa

Color: Blanquecino Luz transmitida: Transparente
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T3C
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Blanquecino Luz transmitida: Traslúcida Luz
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Figura 2. Caracterización macroscópica de las bacterias en MLB.

D I S C U S I Ó N  Y  C O N C L U S I O N E S

La Figura 1, muestra que las bacterias del tratamiento de T1A tienen

similitud con Bacillus subtilis determinando la especie presente en la

muestra secuenciada. Los tratamientos T1B y T2B muestran relación

con B. subtilis además de parentesco con Bacillus licheniformis,

especie con la cual tuvo mayor incidencia en el BLAST, lo que

permitió determinar que este es el microorganismo presente en dichas

muestras.

El tratamiento de T1C mostró bacterias con relación muy cercana a

tres especies distintas del género Bacillus: Bacillus licheniformis,

Bacillus paralicheniformis y Bacillus glycinifermentans. De modo

que no fue posible determinar con exactitud que especie se encuentra

presente en la muestra secuenciada.

Las bacterias de los tratamientos T3A y T3B se encuentran

relacionadas con Brevibacillus borstelensis y Bacillales bacterium.

Debido a que con Brevibacillus borstelensis se tuvo mayor incidencia

ésta se considerado como el organismo presente en ambas muestras.

Finalmente, se determinó la especie Bacillus flexus en el

tratamiento T3C.

Cabe destacar que las observaciones morfológicas de las colonias

aisladas coincide con las reportadas para las especies encontradas con

ayuda del Barcoding.

Las especies encontradas son de suma importancia ya que hay

estudios que reportan su capacidad para degradar compuestos del

petróleo (Bacillus subtilis), degradación de PVC (Bacillus flexus),

degradación de polietileno (género Brevibacillus). La presencia de

estos microorganismos en el Tenebrio molitor permitirá aportar una

explicación a la pérdida de masa observada en los tratamientos de

degradación de PS.

Nuestra hipótesis es aceptada, lo que implica que se logró identificar

más de una especie bacteriana como las posibles responsables de la

degradación de poliestireno.
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