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El aprovechamiento de la biomasa lignocelulósica como alternativa a los combustibles de origen fósil se ve dificultado por la complejidad de convertir celulosa a reactivos intermediarios fermentables, siendo la hidrólisis enzimática el paso limitante. Por ello, reunir información sobre microorganismos y enzimas capaces de degradar celulosa resulta fundamental para el aprovechamiento de este recurso.


El Objetivo General de este proyecto es la prospección de la biodiversidad de bacterias celulolíticas de suelo de bosques nativos para la identificación de genes bacterianos que codifican para enzimas responsables de la degradación de la celulosa.


Se seleccionó una muestra de suelo de bosque nativo con signos de decaimiento, de Misiones, Argentina. Se enriqueció la muestra en organismos celulolíticos por cultivo en papel de filtro como única fuente de carbono. Se aislaron 49 cultivos, de los cuales 37 presentaron actividad celulolítica en medio sólido con carboximetilcelulosa. La identificación de los aislamientos se realizó por medio de la secuenciación del  rDNA 16s, resultando la totalidad pertenecientes al Phylum Proteobacteria. Los géneros encontrados fueron Delftia, Stenotrophomonas, Pseudomonas, Orchobactrum, Achromobacter y Enterobacter. A su vez, se estimó la biodiversidad bacteriana total (microorganismos cultivables y no cultivables) de la muestra original, por extracción de ADN total de suelo, amplificación y secuenciación de rDNA 16S. Se identificaron una gran diversidad de Phylum presentes en la muestra siendo los mayoritariamente representados Acidobacteria seguido de Proteobacteria.

















