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El mantenimiento de la heterocromatina es esencial para el correcto desarrollo de los organismos ya que 
juega un papel fundamental en distintos procesos celulares como la división celular, la diferenciación y la 
transcripción genética entre otros. Fallas en su mantenimiento se asocian directamente a una pérdida de la 
estabilidad genómica que puede resultar en aberraciones cromosómicas y fallas transcripcionales que se 
traducen en diferentes patologías entre ellas el cáncer.  
La heterocromatina puede ser de diferentes tipos, constitutiva y facultativa, la primera se encuentra en 
regiones pericentroméricas, subteloméricas y contiene secuencias retrovirales, la segunda puede cambiar con 
respecto al tipo celular estudiado y puede encontrarse en diferentes sitios en el genoma. La heterocromatina 
se establece y se mantiene durante el ciclo celular y el desarrollo por distintos complejos remodeladores los 
cuáles son complejos multiproteícos que contienen diferentes funciones enzimáticas que inciden 
directamente sobre componentes de la cromatina y ayudan a regular estas regiones durante los distintos 
procesos celulares.  
En particular el remodelador ATRX es una proteína que conserva un dominio del tipo SNF2, con una función 
de ATPasa la cual proporciona la energía necesaria para que, junto con la chaperona DAXX, se lleve a cabo 
el intercambio de la variante de histona H3.3 en regiones de heterocromatina constitutiva. La presencia de 
H3.3 en estas regiones es necesaria para mantener la heterocromatinización y el silenciamiento 
transcripcional, impidiendo así la expresión de elementos transponibles y regulando la replicación de 
secuencias altamente repetidas que de otra forma pudieran originar inestabilidad cromosomal. 
Los mecanismos de silenciamiento y mantenimiento heterocromático están altamente conservados en la 
evolución de los metazoarios por lo que nosotros utilizamos a Drosophila melanogaster como un modelo 
biológico más simple que nos proveé de diversas herramientas genéticas que nos permiten entender las 
funciones de estas proteínas durante el desarrollo del organismo. 
Durante el seminario, presentaremos nuevos datos obtenidos por nuestro grupo en los que demostramos que 
las proteínas ortólogas a ATRX en la mosca, actúan manteniendo el silenciamiento de la heterocromatina en 
diferentes estadios del desarrollo y que mutaciones en estas proteínas afectan la expresión de genes que 
forman parte de vías de señalización importantes para la respuesta al daño al ADN incidiendo directamente 
en eventos asociados a la progresión tumoral. 
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INTRODUCCION 
 
La contaminación por metales pesados se ha convertido en una preocupación ambiental significativa debido a 
la persistencia de estos elementos, que tienen el potencial de bioacumularse y pasar a través de la cadena 
alimentaria. Además de su impacto negativo en la salud, principalmente en los sistemas inmunológico y 
nervioso. 
 
Una forma muy eficiente de eliminar metales pesados de los suelos contaminados es mediante la 
fitorremediación, proceso que utiliza plantas y sus microorganismos asociados para extraer contaminantes 
y/o detoxificar sistemas contaminados inactivando o translocando estas sustancias. 
 
El éxito de la fitoremediación depende de varios factores, pero principalmente del microbioma asociado, 
también llamado rizobioma. Se ha observado que el rizobioma de las plantas confiere una mayor tolerancia a 
las tensiones bióticas y abióticas en las que se desarrollan. Varios estudios han propuesto que el "núcleo" de 
las comunidades microbianas de sitios contaminados pertenece a los géneros Proteobacteria, Actinobacteria y 
Chloroflexi, ya que mejoran la biodisponibilidad de algunos contaminantes, como los metales pesados, 
mediante la producción de metabolitos secundarios, como sideróforos, que modifican el medio al promover 
la quelación y solubilización de los metales pesados (Kuiper et al., 2004; Rajkumar et al., 2012; Ullah et al., 
2015; Selvi et al., 2019). Sin embargo, aún es necesario profundizar para entender cómo las dinámicas 
ecológicas en la rizosfera permiten que la planta haga frente a las tensiones ambientales en sistemas 
contaminados. Conocer las estrategias empleadas por las plantas para construir tales comunidades en 
condiciones de presión selectiva en entornos contaminados, y si este núcleo es estable incluso si la planta se 
mueve de ese sitio. Por lo tanto, en el presente estudio, nuestro objetivo fue probar la siguiente hipótesis: El 
rizobioma de las plantas que crecen en la ribera de un río contaminado tendrán el potencial metabólico para 
mejorar la fitoremediación de Cd y Pb en comparación con las plantas germinadas en un laboratorio de 
invernadero. 
 
MATERIALES Y MÉTODOS 
 
Para llevar a cabo los experimentos se implementaron mesocosmos. Los mesocosmos consisten en cinco 
bloques, dos bloques pertenecientes a R. communis germinadas en laboratorio, un bloque con metal y el otro 
sin metal. Los otros dos bloques fueron de R. communis que vinieron del río (plantas silvestres) con y sin 
metal y el ultimo bloque corresponde al control de suelo preparado. Cada bloque consiste en 3 macetas 
holandesas de 33L con 4 plantas por maceta, cada maceta contiene una mezcla de tezontle y grava en partes 
iguales, y suelo preparado con tierra negra y tierra de hoja en una proporción 70:30. Las plantas 
permanecieron en el invernadero a una temperatura de 26±5.98 °C y una humedad relativa de 64.42±3.93% 
durante todo el experimento y fueron regadas con agua del grifo o una solución de 0.20 mg/L de Cd y 4 



mg/L. de Pb, según fuera el caso. Las concentraciones de metales pesados fueron analizadas al inicio y al 
final del experimento utilizando espectrometría de plasma acoplado inductivamente (ICP). Para las muestras 
de plantas, fue necesario realizar una digestión ácida, que implicó la adición de 4 ml de HNO3 y 2 ml de 
H2O2 (30% v/v en agua), seguido de un período de calentamiento de 60 minutos. Posteriormente, las 
muestras se filtraron a través de papel de filtro Whatman 42. 
 
Todas las muestras se analizaron por duplicado y los resultados se utilizaron para calcular: 1. El Factor de 
bioacumulación (BF). El BF se define como la cantidad de metales pesados acumulados tanto en las raíces 
como en las partes aéreas de la planta en relación con la concentración del metal presente en el suelo (Arthur 
et al., 2022). 2. El factor de translocación (TF), que describe la relación entre la cantidad de MP trasladados 
desde las raíces hacia las partes aéreas (Arthur et al., 2022). 
 
La extracción de DNA se realizó usando el kit DNAeasy PowerWater Kit (QIAGEN), posteriormente se 
verifico la calidad del material genómico extraído, el cual fue utilizado para construir librerías para una 
secuenciación tipo shotgun. Los análisis bioinformáticos y estadísticos se realizaron de acuerdo con lo 
establecido en Breton-Deval et al (2019). 
 
 
RESULTADOS Y DISCUSION 
 
Los resultados muestran que el rizobioma de las plantas germinadas en laboratorio es más diverso y 
abundante en comparación con el de las plantas silvestres, con un índice de Shannon de 4.06 frente a 2.78, 
respectivamente. El rizobioma de las plantas silvestres está particularmente enriquecido en Acinetobacter 
johnsonii (54%), lo cual se atribuye a la contaminación en la zona de recolección, caracterizada por altos 
niveles de la demanda química de oxígeno (DQO), amoníaco, fosfatos, plomo (Pb), cadmio (Cd) y varios 
microorganismos como Acinetobacter (Breton-Deval et al., 2019). 
 
Por otro lado, el rizobioma presente en las plantas germinadas en laboratorio es bastante diverso y comprende 
miembros responsables de los principales procesos que se encuentran comúnmente en el suelo. Entre ellos, 
hay ciertas especies de bacterias que promueven el crecimiento de las plantas, como Methylobacterium soli 
(2%) y Microvirga ossetica (2%) (Chauhan et al., 2015; Msaddak et al., 2019). Además, hay otras bacterias 
que desempeñan un papel en el ciclo del nitrógeno, como Nitrososphaerales archaeon (2%) y 
Nitrosocosmicus oleophilus (1%), ambos contribuyen a la oxidación del amoníaco, así como Nitrobacter 
vulgaris, bacteria oxidante de nitritos (1%), e Hyphomicrobium sp. (9%), bacteria que participa en la 
conversión de los nitratos en gas nitrógeno. 
 
Respecto a los resultados de la fitorremediación, las plantas silvestres retadas a Cd y Pb presentaron niveles 
significativamente más altos de acumulación de Pb principalmente en sus raíces (9.62 mg/kg), tallos (0.33 
mg/kg) y hojas (0.15 mg/kg) en comparación con las plantas germinadas en laboratorio, las cuales 
presentaron los siguientes niveles de Pb, 5.59 mg/kg en raíz, 0.44 mg/kg en tallo y 0.11 mg/kg en hoja. Se 
observó un patrón similar con la acumulación de Cd, ya que las plantas silvestres mostraron la capacidad de 
acumular 0.83 mg/kg en sus raíces y 0.08 mg/kg en su tallo en comparación con los 0.34 mg/kg en raíz y los 
0.08 mg/kg en hoja en las plantas germinadas en laboratorio. Sin embargo, ninguno de los dos tipos de 
plantas mostró acumulación de Cd en sus hojas. 
 
La translocación de metales pesados es un aspecto crucial en el contexto de la fitoremediación, este 
mecanismo implica la fitovolatilización y la fitoextracción, ya que las plantas transfieren iones metálicos 
desde las raíces hasta los brotes. Se observó una diferencia estadísticamente significativa en el TF para Cd 



entre las plantas germinadas en laboratorio y las plantas silvestres, con valores de 0.179 y 0.096, 
respectivamente. El TF para Pb sigue la misma tendencia y mostró una diferencia estadísticamente 
significativa entre las plantas germinadas en laboratorio y las plantas silvestres, con valores de 0.099 y 0.048, 
respectivamente. 
 
Respecto al rizobioma de ambos grupos, Las plantas de ambos grupos, silvestres y germinadas en 
laboratorio, expuestas a metales, presentaron enriquecimientos similares. Ambas enriquecidas con 
Rhizobium_sp_AC44_96. La principal diferencia de las plantas silvestres en comparación con las 
germinadas en laboratorio fueron los enriquecimientos con especies del genero Enterobacter.  
 
Los resultados nos permiten concluir que R. communis es una planta con el potencial de ser usada para la 
fitorremediación de Pd y Cd, además los resultados muestran que las plantas silvestres presentaron mayores 
niveles de acumulación de Pd y Cd principalmente en tallo en comparación con las plantas germinadas en 
laboratorio, así como niveles mas altos de los índices de translocación (TF) y de acumulación (BF). 
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Geobacter sulfurreducens es una bacteria que puede acoplar la respiración anaeróbica a la reducción de metales 
a través de un proceso llamado transferencia extracelular de electrones (TEE). La TEE esta dirigida por un pili 
con características conductivas, mas de 100 citocromos tipo-c y la formación de biopelículas 
electroconductivas. Gracias al proceso de TEE, G. sulfurreducens es capaz de producir bioelectricidad cuando 
es crecida en celdas microbianas de combustible (CMC). En G. sulfurreducens, nosotros hemos descrito el 
papel de los reguladores globales PilR/PilS, IHF, Flp1 y Flp2 en controlar la expresión de algunos genes que 
codifican proteínas relevantes en el procesos de TEE;1,2,3 sin embargo, se desconoce si existen mas reguladores 
que controlan el proceso de TEE y sus mecanismos de regulación. En este trabajo, describimos la participación 
del regulador GSU1771 -miembro de la familia Steptomyces Antibiotic Regulatory Protein- en controlar la 
expresión de citocromos, el gen pilA (codifica para la proteina estructural del pili, PilA), la formación de 
biopelículas conductivas y la producción de bioelectricidad en celda microbianas de combustible. La cepa 
mutante en el gen gsu1771 ('gsu1771) presenta altas tasas de reducción de óxidos de Fe(III) que la cepa 
silvestre (WT), además de que tiene un incremento tanto en el contenido total de citocromos tipo-c como de la 
proteina PilA, lo cual fue determinado por tinción hemo, western blot y RTqPCR. Un fenotipo relevante que 
presenta la cepa 'gsu1771 es que genera biopelículas hasta 2 veces mas gruesas que la cepa WT, en soportes 
tanto inertes (vidrio), como conductivos (electrodos tipo FTO y de grafito). Más del 90 % de las células 
presentes en esas biopelículas son viables. Mediante varios análisis electroquímicos, determinamos que las 
biopelículas desarrolladas por la cepa 'gsu1771 en electrodos de FTO llagan a ser hasta 100 veces mas 
electrocondutivas que las biopelículas de la cepa silvestre.4 Debido a esas características, se probó la capacidad 
de la cepa 'gsu1771 para generar bioelectricidad en CMC. Después de dos días de operación de las CMC, las 
cepas de G. sulfurreducens empezaron a generar corriente, alcanzando un máximo al tercer día de operación, 
19 PA para la cepa 'gsu1771 y 14 PA la cepa WT. La corriente producida por ambas cepas se mantuvo estable 
durante dos semanas. La producción de bioelectricidad por la cepa 'gsu1771 se incremento entre un 30-35% 
más que la cepa WT. Después de 2 semanas, a partir de las biopelículas crecidas en la CMC se realizó un 
análisis de transcriptoma por RNA-seq. 119 genes se encontraron diferencialmente expresados (DE) en la cepa 
'gsu1771 (79 sobreregulados y 40 subregulados), entre los que destacan genes que participan en la generación 
de energía y transporte de electrones (20 genes DE), regulación transcripcional (17 genes DE) y transporte (13 
genes DE). Entre los genes DE destacan los que codifican proteínas homólogas al sistema de secreción tipo VI 
(SST6), relacionado con virulencia, actividad antimicrobiana, homeostasis de metales y formación de 
biopelículas5. 
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Las microalgas psicrófilas, que forman la base de la cadena alimenticia en los océanos polares, se han 
adaptado con éxito a los gradientes ambientales polares extremos y oscilantes. Además de las temperaturas 
bajo cero, estos ambientes fríos coinciden con una serie de otros desafíos ambientales como 24 horas de 
oscuridad en invierno y luz solar en verano, además de estrés osmótico, oxidativo y nutricional [1]. Esto 
promueve una evolución rápida a través del intercambio horizontal y la recombinación del material genético 
[2]. Entonces, estos microorganismos representan un recurso para la identificación de nuevos rasgos únicos, 
nuevos mecanismos fisiológicos de adaptación y nuevos genes. En este sentido, se ha avanzado en el 
conocimiento de una microalga polar altamente productiva en términos de biomasa y ácidos grasos 
poliinsaturados, Chlamydomonas malina RCC2488. Una de las características más interesantes de esta 
microalga polar es su adaptación tanto a bajas como a altas intensidades y radiaciones de luz [3,4]. Aunque 
algunas microalgas tropicales toleran relativamente altas intensidades de luz, aún pueden sufrir de 
fotoinhibición. Esto conlleva a bajos rendimientos de biomasa y metabolitos de interés. Por lo tanto, es 
importante disminuir la fotosensibilidad de microalgas tropicales si se desea utilizar microalgas tropicales en 
cultivos abiertos al ambiente en México, en donde las intensidades y radiación de luz pueden ser muy altas en 
algunas áreas. 
Recientemente, encontramos evidencias de aclimatación a altas intensidades de luz (6000 μmol m-2 s-1 en 
periodos de luz intermitente de 10 milisegundos) en Nannochloropsis gaditana. Esta microalga tropical 
sobrevive a estas condiciones a través de la sobrerregulación de uno de los ciclos de las xantofilas, el ciclo de 
la violaxantina. Este ciclo esta involucrado en un mecanismo de fotoprotección al sintetizar pigmentos como 
violaxantina y zeaxantina. Sin embargo, a pesar de que se acumularon fotopigmentos que ayudaron a la 
microalga a sobrevivir, su velocidad de crecimiento fue muy baja, por lo que se obtuvieron bajos 
rendimientos de biomasa y metabolitos de interés [5,6].   
Nuestros proyectos enfocados en biotecnología microalgal estudiarán más a detalle los efectos de las altas 
intensidades de luz en el ciclo de la violaxantina, la síntesis de fotopigmentos y la velocidad de crecimiento 
en C. malina y en la microalga tropical C. reinhardtii como modelos de estudio.  
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