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 RESUMEN 

Los microorganismos han logrado establecerse en una gran cantidad de ambientes, en 

donde son responsables de distintos procesos biogeoquímicos. Gran parte de la manera 

en la que se encuentran distribuidos se debe a las condiciones ambientales del ecosistema, 

pero su presencia también es el resultado de la interacción con otros microorganismos. 

Asimismo, presentan una gran capacidad de resistencia y adaptación a condiciones 

extremas, asi como a la perturbación antropogénica. En Cuatro Ciénegas Coahuila, México, 

la sobreexplotación del agua ha causado un gran deterioro en las pozas, lo cual 

seguramente tendrá efectos en todos los organismos que habitan ahí. Esta degradación 

ambiental progresiva nos ha llevado a estudiar el efecto de esta perturbación en las 

interacciones a nivel linaje. Por ello este estudio tiene como objetivo caracterizar el tipo de 

interacción ecológica entre Vibrio cholerae y dos especies de Pseudomonas (P. otitidis y P. 

mosselii) en función de la salinidad, así como determinar si la sucesión observada podría 

estar dada por la capacidad de consumir diversos compuestos, permitiéndoles cambiar su 

nicho potencial. Se realizó un tamizaje a partir de una colección me proporcionaron 17 

cepas debidamente identificadas a nivel genómico como V. cholerae, P. otitidis y P. 

mosselii. Posteriormente se realizó una filogenia de máxima verosimilitud para las cepas de 

Pseudomonas (P. otitidis y P. mosselii), con marcadores moleculares concatenados (uracil 

149, rpoA, trpB, gyrA, recA, lysR, mutL, aroE) y se encontró que las cepas de P. otitidis son 

genéticamente cercanas, mientras que, las cepas de P. mosselii son diferentes. Después 

se realizaron pruebas de cinética de crecimiento para cada cepa, donde se obtuvo que las 

cepas de P. mosselii tienen un crecimiento más rápido, las cepas de P. otitidis tienen un 

crecimiento lento en comparación con P. mosselii y V. cholerae tiene un crecimiento muy 

lento. En seguida se realizaron pruebas de metabolismo en microplacas para cada cepa, 

utilizando el kit de GEN lll Microplate, y se encontró que V. cholerae y algunas cepas de P. 

mosselii tienen preferencia por compuestos como azúcares y alcoholes, mientras que el 

resto de las cepas de P. mosselii y todas las de P. otitidis prefieren aminoácidos, ácidos 

carboxílicos, ésteres. Finalmente se realizaron ensayos de interacción en medio sólido, 

entre las cepas de V. cholerae con las cepas de Pseudomonas, y se obtuvo que la 

interacción que más predominó fue el amensalismo, seguida de la depredación y el 

comensalismo. De esta manera, se encontró que la salinidad no fue un factor que haya 

propiciado la extinción de Pseudomonas, ya que eventualmente nunca coexistieron porque 

su nicho fue desplazado a raíz de la perturbación antropogénica, además de que pudo 

haber un intercambio de alimento entre V. cholerae con la comunidad microbiana 

sobreviviente permitiéndole de esta manera mantenerse en el ambiente. 
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 Introducción 

 Dominio Bacteria  

 Generalidades e Importancia Ecológica 

Los microorganismos han existido en el planeta desde el origen de la vida y con el paso del 

tiempo han logrado diversificarse y establecerse en todos sus distintos ambientes, desde el 

suelo, mar, ríos, lagos y glaciares hasta ventilas hidrotermales y sitios oligotróficos e 

hipersalinos, donde coexisten equilibradamente (Palacios et al., 2011). Gracias a su 

diversidad y plasticidad metabólica, los microorganismos forman la columna vertebral de 

prácticamente todos los ecosistemas conocidos (Jousset, 2011), ya que son los principales 

responsables del funcionamiento de muchos de los ciclos biogeoquímicos esenciales para 

perpetuar la vida. Tal es el caso del ciclo del nitrógeno y el ciclo del carbono (Corrales et 

al., 2015), con lo que existieron y existen las condiciones propicias para la evolución y 

proliferación de organismos multicelulares (Gibbons & Gilbert, 2015). Las bacterias, son 

organismos procariotas unicelulares (Imagen 1-A), carecen de núcleo, sin embargo 

presentan un cromosoma circular que contiene su material genético (ADN). También 

pueden tener plásmidos que son elementos de ADN extracromosómico que se replican de 

manera autónoma (Loeza-Lara et al., 2004). La pared celular está compuesta por 

peptidoglicano, y presentan estructuras externas a la pared celular, por ejemplo, un flagelo 

que les permite desplazarse y/o pili como estructuras sensoriales (Madigan et al., 2015). 

Las bacterias se clasifican de acuerdo a distintas características como la forma (Imagen 1-

B), el requerimiento de oxígeno, nutrición y composición de su pared celular (Biology Online 

Dictionary, 2021), entre otros; siendo así, el grupo de microorganismos con mayor 

diversidad de especies en el mundo. Se estima que existen 10 billones de especies 

(Ogunseitan, 2016), de las cuales se conocen hasta ahora aproximadamente 45 mil 

especies (Montaño et al., 2010). Las bacterias presentan una gran variedad de estrategias 



                                                                                
11 

para la conversión de energía, por ejemplo: la fermentación y la respiración aerobia- 

anaerobia (Varela & Grotiuz, 2008), también hacen uso de un amplio rango de sustratos y 

vías metabólicas especializadas para el aprovechamiento de su entorno (Horner-Devine et 

al. 2003). Adicionalmente las bacterias cuentan con un gran potencial para dispersarse a 

través de la atmósfera y el agua debido a su diminuto tamaño. Algunas especies pueden 

formar estructuras de resistencia como esporas y biopelículas que les permiten sobrevivir 

ante una amplia gama de ambientes extremos y sobrellevar el estrés ambiental en 

ambientes cambiantes (Jacques et al., 2010; Smith & Schuster, 2019). Además la 

capacidad de transferir genes de manera horizontal les permite acelerar su respuesta 

adaptativa, introduciendo nuevas adaptaciones en forma de genes únicos, cassettes de 

expresión y plásmidos a la poza génica entre las que se encuentran la resistencia a 

múltiples antibióticos, tolerancia a metales pesados y uso de compuestos nutritivos atípicos 

para la especie, entre otros (Horner-Devine et al., 2003).  

Imagen 1. A) Representación de una célula bacteriana con sus diferentes componentes. B) Diferentes 

morfologías de las bacterias. Modificadas en BioRender.com 
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 Importancia económica para el humano 

A través de los años, los científicos han logrado grandes progresos en el estudio de los 

microorganismos, tanto patógenos como benéficos, desarrollando múltiples aplicaciones 

para mejorar el bienestar humano, especialmente en el sector salud. Por ejemplo, el 

conocimiento de las bacterias y sus metabolitos, ha impulsado la producción de antibióticos, 

enzimas y  productos como la insulina y otras proteínas de importancia médica (González, 

2011). En contraparte, la resistencia a los antibióticos ha causado un impacto negativo en 

la economía global, esto debido a un deficiente control regulatorio en el consumo de los 

mismos (González-Mendoza et al., 2019). En el ámbito de la salud los efectos son: mayores 

costos de tratamiento y mayor tiempo de estancia hospitalaria, lo que conlleva un 

incremento significativo de gastos médicos (Ponce de León-Rosales et al., 2015). También 

el uso desmesurado de antibióticos de la ganadería y la agricultura, ha impactado de tal 

manera que grandes cantidades de antibióticos liberadas al medio ambiente, lo cual genera 

una presión selectiva a favor de los microorganismos resistentes (González-Mendoza et al., 

2019). 

Además de estudiar los microorganismos como fábricas de moléculas, la microbiología ha 

ampliado el entendimiento de la importante función que desempeñan los microorganismos 

en la agricultura y la alimentación (Madigan et al., 2015). Por ejemplo, la agricultura se 

beneficia del ciclaje de nutrientes que llevan a cabo microorganismos fijadores de nitrógeno, 

disminuyendo o inclusive eliminando la necesidad de la continua aplicación de fertilizantes 

costosos y contaminantes (Pedraza et al., 2010). La industria de los lácteos depende de la 

actividad de los microorganismos para producir ácidos fundamentales característicos de  

productos como quesos, yogur, mantequilla, salchichas y encurtidos (Quintero, 2018). Sin 

embargo los agentes patógenos presentes en los alimentos contaminados tienen un alto 

impacto socioeconómico por sus efectos negativos en la salud de los humanos, causando 
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de esta manera una gran cantidad de enfermedades infecciosas. (García-Arenal, 2012). El 

consumo de productos agrícolas contaminados por bacterias patógenas ocasiona severas 

pérdidas económicas, entre las que se incluyen, el pago de indemnizaciones a los 

consumidores por toxicidad bacteriana y pérdida total del producto y en el mercado 

internacional, el cierre de fronteras a la comercialización de estos productos (Cortés-

Higareda et al., 2021). Por ejemplo, el Departamento de Agricultura de Estados Unidos 

(USDA, por sus siglas en inglés) reportó que para el 2018 tuvieron una carga económica 

de aproximadamente $17,600 millones de dólares debido a enfermedades transmitidas  por 

los alimentos, a causa de diversos patógenos entre ellos Vibrio, Salmonella, Campylobacter 

y Yersinia, entre otros. (USDA-ERS, 2022).  

Recientemente, otra aplicación de suma importancia de los microorganismos es la 

biorremediación, ya que muchos son capaces de biodegradar petróleo, disolventes, 

plaguicidas y otros contaminantes que afectan al medio ambiente (Covarrubias et al., 2015).  

 Interacciones Microbianas 

 

 Definición e importancia  

Los patrones observables de distribución de los microorganismos son resultado de las 

condiciones ambientales, como la temperatura, salinidad, nutrientes, luz, humedad, pH, 

oxígeno, etc., que corresponden a los factores abióticos (Calixto et al., 2012) y a su 

respuesta adaptativa ante ellos. Sin embargo, igualmente importante es la dinámica de los 

factores bióticos a manera de interacciones entre los miembros de las comunidades 

microbianas (Widder et al., 2016). Las interacciones microbianas son medios esenciales 

para alcanzar un establecimiento y una permanencia exitosa en una comunidad microbiana 

estable (Mesquita et al., 2016). Esto se logra mediante la comunicación molecular basada 
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en el censo poblacional, es decir con quienes y con cuantos coexisten y diversos aspectos 

de la competencia inter e intra-específica, como son, ataque, la defensa y la cooperación, 

jugando todo en conjunto un papel importante en la evolución de las especies más allá de 

sólo las condiciones ambientales (Freilich et al., 2010). La exposición a moléculas de la 

percepción del cuórum (quorum sensing), como la acil-homoserina lactona (AHL) en 

bacterias Gram-negativas y péptidos autoinductores (AIP) en bacterias Gram-positivas 

(Waters & Bassler, 2005) promueve la comunicación entre bacterias. Este fenómeno de 

comunicación se ilustra en la bacteria  Allivibrio fischeri simbionte del calamar Eupyrmna 

scolopes, donde A. fischeri produce bioluminiscencia pero, únicamente al alcanzar un 

determinado tamaño poblacional, el cual está en función de la concentración de AHL 

percibida en el ambiente. La bioluminiscencia es útil para diversos aspectos del estilo de 

vida del calamar  (Leyton et al, 2008).  

Adicionalmente las interacciones mediadas por la percepción del cuórum juegan un papel 

en la patogenicidad de bacterias como Vibrio cholerae (Hammer & Bassler, 2003), así como 

la adquisición de resistencia mediante la transferencia horizontal de información genética 

(Wintersdorff et al., 2016), esto resalta la importancia de su estudio para el tratamiento y 

control de enfermedades (Mesquita et al., 2016). Por otro lado el ataque y la defensa se 

pueden incluir en el término de competencia, el cual corresponde a una batalla constante 

por recursos. Ésta también tienen mecanismos específicos; entre los que destacan, la 

producción de antimicrobianos, la depredación, tasa de crecimiento rápido, colonización de 

nuevos nichos, afectación a la motilidad y la interrupción de la percepción del cuórum 

(Hibbing et al., 2010).  
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 Tipos de interacciones 

El número y tipo de interacciones en determinado ambiente dependen de la composición 

(especies presentes) y estructura (abundancias relativas de la especies) de las 

comunidades, así como de la disponibilidad de nutrientes en el ecosistema, su estabilidad 

y otras condiciones ambientales (Madigan et al., 2015), tales como la temperatura, salinidad 

(Cruz-Leyva et al. 2015), y pH (Gutierrez, 2018). 

A grandes rasgos las interacciones microbianas se dividen en tres tipos; positivas, 

negativas y neutras (Faust & Raes, 2012). Esta categorización se realiza con base en la 

amplia cantidad de interacciones que se llevan a cabo en las comunidades microbianas, ya 

que al coexistir una gran diversidad de géneros y especies de bacterias. Las interacciones 

tienen un efecto sobre los interactores produciendo así fenotipos de distinta índole (Aguilar, 

2018); aunque a veces no podemos fácilmente clasificar las interacciones como positivas, 

negativas y neutras, debido a la complejidad del estudio de los microorganismos y sus 

comunidades. Los fenotipos que produce cada interacción van desde un impacto positivo, 

donde resaltan ejemplos de mutualismo, a un impacto negativo, como el que se da cuando 

existe competencia, o pueden incluso no tener impacto sobre alguna de las bacterias 

involucradas (Lidicker, 1979).  

Las interacciones positivas también conocidas como mutualismo son aquellas donde 

ambos microorganismos son beneficiados, es decir la coexistencia de las dos partes resulta 

en una adecuación mayor para ambas de la que presentarían por separado (Zabrodskii, 

2019). Un ejemplo de interacción positiva es el mutualismo entre el hongo Rhizopus 

microsporus y la bacteria del género Burkholderia como endosimbionte, que provee la 

capacidad de esporulación y toxinas necesarias para la infección vegetal a Rhizopus y a 
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cambio Rhizopus provee refugio, protección y nutrientes a Burkholderia, asegurando el ciclo 

de vida de ambos (Partida et al. 2007).  

Las interacciones negativas se dividen en dos: parasitismo y antagonismo. En una 

interacción parasítica un microorganismo huespéd, sobrevive a expensas de su hospedero 

sin proveer un beneficio a cambio, donde cabe resaltar que no es necesario causarle la 

muerte al hospedero (Zabrodskii, 2019). Como ejemplo tenemos a diversas especies 

patógenas de humanos del género Salmonella  que generan diferentes infecciones sin 

necesidad de ocasionar la muerte, las cuales van desde problemas gastrointestinales hasta 

fiebre tifoidea por consumir alimentos contaminados (Hensel, 2004). Por su parte el 

antagonismo, es una competencia activa que puede dar como resultado un retraso o 

supresión completa del desarrollo de microorganismos de una especie en favor de otra o 

inclusive su opresión mutua (Zabrodskii, 2019). Un ejemplo de antagonismo es el 

observado por Pérez et al. (2013), entre cepas de Bacillus, de Staphylococus y 

actinobacterias que se encontraban en cinco sitios diferentes de la Laguna Intermedia de 

Churince en Cuatro Ciénegas, Coahuila, México, donde cepas de Bacillus producían una 

bacteriocina inhibitoria del crecimiento de los otros grupos bacterianos en un determinado 

espacio. 

Finalmente las interacciones neutras se dividen en dos tipos: neutralismo y comensalismo. 

El neutralismo ocurre cuando microorganismos que coexisten no se afectan entre sí (Begon 

et al., 2006). Como ejemplo tenemos especies anaerobias de los géneros Bacteroides, 

Eubacterium, Bifidobacterium, etcétera, en la microbiota del sistema digestivo humano, las 

cuales cohabitan el intestino sin competir, ni favorecerse (Guarner & Malagelada, 2003). 

Por otro lado en el comensalismo un microorganismo se alimenta o sobrevive gracias a 

algún aspecto de la biología de otro pero sin causarle un daño (Zabrodskii, 2019). Un 

ejemplo notable es la dinámica de uso consecutivo y aprovechamiento de residuos 



                                                                                
17 

metabólicos en tapetes microbianos, donde los miembros metanógenos de estas 

comunidades producen metano, el cual es posteriormente oxidado por metanótrofos, así 

como los reductores de sulfato producen sulfuro, que a su vez es oxidado por una gran 

variedad de organismos (Canfield et al., 2005). 

 Estudio de las interacciones microbianas 

Las interacciones microbianas se pueden estudiar de manera directa e indirecta. La manera 

indirecta comprende el uso de modelos matemáticos como redes, co-ocurrencias y  

modelos dinámicos (Faust & Raes, 2012). Por ejemplo está el artículo de Berry y Widder, 

(2014), donde los autores utilizaron modelos de redes de co-ocurrencia y simulación de la 

dinámica de comunidades microbianas mediante la función Lotka-Volterra. Con ello 

encontraron que sí es posible hallar diversas interacciones positivas y negativas, bajo 

ciertas condiciones, como filtrando especies poco frecuentes, secuenciando las 

comunidades microbianas a gran profundidad, incluyendo una gran cantidad de muestras, 

etcétera. Sin embargo, los autores añaden que algunos parámetros ecológicos como 

muestras de ambientes diferentes, baja riqueza de especies y parámetros no ecológicos 

como los primers que se eligen para secuenciar. Esto representa un sesgo posiblemente 

por, la presencia de genes ARNr en los microorganismos cuyos genomas contienen varias 

copias de genes que pueden tener copias no idénticas, lo que puede modificar la 

interpretación e inferencia de las redes; por lo que este tipo de modelos sigue siendo una 

aproximación que intenta lidiar con la complejidad de las dinámicas comunitarias. Aun 

cuando estos métodos indirectos de redes y modelamiento de comunidades son 

sumamente nuevos, debido a que hace aproximadamente 15 años salieron las nuevas 

tecnologías de secuenciación (Raes et al., 2007 & Rubio et al., 2020), son útiles para el 

estudio de comunidades microbianas.  
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Algunas de sus limitaciones de estos modelos moleculares se deben a que sus resultados 

se basan en inferencias, presentando desventajas, ya que sólo revelan interacciones 

mutualistas (positivas) y competitivas (negativas). También presentan sesgos en las 

medidas de similitud y en cuanto a la elección de modelos nulos apropiados. Su 

interpretación no es sencilla, y las conclusiones deben extraerse con mucho cuidado para 

evitar errores en la información. Por ejemplo, se pueden confundir las interacciones 

ecológicas con otros procesos como la alimentación cruzada o la superposición de nicho, 

por lo que se tendrían que considerar análisis metabólicos, para explicar dichos procesos 

(Faust & Raes, 2012). En general, el estudio indirecto de las interacciones microbianas, 

sacrifica precisión y detalle, en favor del manejo y procesamiento de grandes volúmenes 

de información.  

La manera directa de estudiar las interacciones microbianas es con ensayos 

experimentales, que aunque restringe su estudio a pocas cepas de organismos cultivables, 

provee una mayor precisión que los métodos indirectos. En estos ensayos es posible no 

sólo catalogar el tipo de interacción, sino también medir su magnitud en términos de área o 

velocidad de crecimiento. Ésta metodología se basa principalmente en ensayos de 

interacción en medio sólido, pudiendo suplementarlos con curvas de crecimiento y 

determinación de potencial metabólico para conocer mejor la ecología y preferencias de los 

competidores. Estos estudios pueden explicar la ecología de los microorganismos. Por 

ejemplo en el estudio de Vélez y colaboradores (2018), utilizaron estos ensayos con 

pruebas metabólicas para esclarecer que las variaciones de nutrientes en un ambiente 

oligotrófico suelen ser perjudiciales para las interacciones entre hongos y bacterias. 

También estas pruebas apoyan al sector de la medicina para la creación de antibióticos; tal 

es el caso del estudio de Netzker et al., (2018), donde se menciona que los ensayos de 

interacción han ayudado con éxito al aislamiento de metabolitos secundarios de interés para 
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la industria farmacéutica generando así nuevos compuestos bioactivos como los 

antibióticos. También existen implicaciones bioquímicas porque proporcionan información 

sobre la función natural de las moléculas producidas y la regulación de su formación. Por 

otro lado, en el estudio de Moreno y colaboradores (2017) se realizaron experimentos de 

interacción entre cepas del género Aeromonas y Vibrio en cajas petri y medio marino sólido, 

donde midieron el área de ambas cuando se encontraban en co-cultivo, así como cuando 

se encontraban en su respectivo control, y observaron diferencias de crecimiento entre las 

que competían y sus controles.  

Esta metodología de interacción en cultivo, es actualmente un procedimiento estándar para 

investigar de manera experimental las interacciones microbianas (Moreno, 2017; 

Hernández, 2019). Con ello se tiene la ventaja a diferencia de los métodos indirectos, que 

los experimentos de cocultivo crean una comunidad artificial en un entorno controlado y, 

por lo tanto, se pueden manipular para que proporcionen las condiciones ambientales 

similares e ideales para falsear conceptos ecológicos relacionados con la estabilidad y la 

dinámica de la comunidad a un mayor detalle (Faust & Raes, 2012). El desarrollo y 

adaptación de herramientas y métodos que incluyen los ensayos in vitro e in situ siguen 

siendo muy necesarios para lograr una mejor comprensión de las interacciones 

microbianas, particularmente para ecosistemas únicos en peligro de extinción (Mesquita, et 

al., 2016).  

 Consecuencias del impacto humano en las interacciones sobre el 

ecosistema  

Actualmente las actividades humanas están impactando el clima de la Tierra a un ritmo sin 

precedentes. El calentamiento global, la contaminación y la sobreexplotación de recursos 

naturales están aumentando con una gran intensidad, alterando los ambientes y con ello la 
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frecuencia, la periodicidad, la dirección y la magnitud de las interacciones bióticas, 

propiciando el colapso de comunidades enteras (Romero et al., 2018). Debido a sus cortos 

tiempos de generación y alta diversidad, las comunidades microbianas se encuentran entre 

los primeros en responder a los cambios ambientales, entre ellos están las perturbaciones 

antropogénicas (Hunt & Ward, 2015). Por ejemplo, esto afecta a los microogranismos de tal 

manera que sufren una reducción en la diversidad de especies, presentan una mayor 

heterotrofia y aumenta el número de microorganismos potencialmente virulentos y tóxicos 

en la comunidad (Labbate et al., 2016).  

Uno de los principales problemas de origen antropogénico a nivel mundial es la 

sobreexplotación del agua, que hoy en dia está llevando al agotamiento de las reservas 

subterráneas (García-Ulloa, 2020). Esto ocurre ya que el agua subterránea se explota 

extensivamente, cada vez más a tasas que exceden la recarga de los ríos durante períodos 

de tiempo más largos y en áreas más grandes, lo que lleva a caídas sustanciales y 

persistentes en los niveles de agua subterránea y bajas en su almacenamiento (De Graaf 

et al., 2019). El agotamiento excesivo de las aguas subterráneas afecta a las principales 

regiones del norte de África, Oriente Medio, Asia meridional y central, el norte de China, 

América del Norte y Australia, así como áreas particulares en todo el mundo (Konikow & 

Kendy, 2005). Entre los ecosistemas más afectados están los encontrados en las regiones 

áridas ya que son especialmente susceptibles a esta perturbación debido a la alta tasa de 

evaporación y baja precipitación anual naturales. Aunado a esto las actividades agrícolas 

generan desertificación y el aumento de salinización de la tierra, desequilibrando a 

comunidades y poblaciones de microorganismos presentes en las zonas áridas (Cui & 

Shao, 2005). En México uno de los lugares más interesantes en términos de diversidad 

microbiana así como uno de los afectados por la sobreexplotación del agua es el valle de 

Cuatro Ciénegas en el estado de Coahuila (Souza et al. 2018).  
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 Cuatro Ciénegas, Coahuila.  

 Descripción del sitio  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Imagen 2. Mapa de la Área de Protección de Flora y Fauna Cuatro Ciénegas (Pérez-Ortega, 2020). 

La cuenca de Cuatro Ciénegas (Imagen 2) está localizada en el norte de México, en el 

estado de Coahuila, con una extensión de aproximadamente 84 mil hectáreas (SEMAR, 

2018), a una altitud promedio de 735 m.s.n.m. El clima, según la clasificación de Köppen-

Geiger es (BSh), corresponde a un clima seco, semicálido, con lluvias escasas todo el año 

con mayor abundancia en verano (CONABIO, 2017), la precipitación media anual es de 221 

mm (García y López, 2017). Este sitio se caracteriza por sus diversos ambientes acuáticos 

como humedales, manantiales, canales, ríos, lagos, estanques y corrientes subterráneas. 

Éstos  generalmente poseen aguas duras, denominadas así porque presentan una gran 

cantidad de sales de calcio y magnesio con sodio, potasio, sulfatos, carbonatos y cloruros 
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(Souza et al., 2004). Esta cuenca está rodeada de montañas que se elevan a más de 2500 

metros de altura (Souza et al., 2012), las cuales forman parte de un conjunto de cinco 

sierras: Sierra de la Madera, Sierra Menchaca, Sierra de la Purísima, Sierra de San Marcos 

y Sierra de la Fragua (Johannesson, 2004). En sus sistemas acuáticos, habita una gran 

diversidad de microorganismos principalmente bacterias, arqueas, virus y hongos (Souza, 

et.al., 2006; Escalante et al., 2008; Villedas, 2018), haciéndolo un sitio de alto interés 

científico ya que además conserva condiciones similares a las del Cámbrico temprano 

(Souza, et al., 2004). Dentro de esta localidad se han realizado una gran cantidad de 

estudios sobre ecología y evolución microbiana, incluyendo la caracterización de especies 

bacterianas nuevas, presentes en las pozas de agua (Cerritos et al., 2008; Escalante et al., 

2009; García-Ulloa et al., 2019), hasta análisis taxonómicos y funcionales de comunidades 

mediante técnicas metagenómicas, (Breitbart et al. 2008; Peimbert et al., 2012; De Anda et 

al., 2018). 
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 Sistema Churince 

 

 

 

 

 

 

 

Imagen 3. Reconstrucción del Sistema Churince que se encontraba al poniente de la cuenca de Cuatro 

Ciénegas (Pisanty et al., 2019).  

 

Dentro de la cuenca de Cuatro Ciénegas, hay siete principales sistemas hidrográficos 

Becerra, Río Mesquites, Río Puente Chiquito, Tío Cándido, Santa Tecla, Río Salado de los 

Nadadores y Churince (Minckley, 1969 citado por Hernández et al., 2017), siendo este 

último el más estudiado a la fecha. El sistema Churince (Imagen 3) está compuesto por 

cuatro cuerpos de agua interconectados: Poza Churince y Poza Bonita como manantiales, 

Laguna intermedia, como un lago intermedio y Laguna Grande como el lago terminal o 

laguna salada de desecación, siendo todos estos cuerpos de agua muy diferentes entre sí 

a nivel fisicoquímico (Escalante, 2008). El inventario de este sitio fue tan extenso y exitoso 

que se logró reconocer al Churince como uno de los sitios más intensamente estudiados 

desde una perspectiva de historia natural documentando en un lapso de más de una década 

sus condiciones ambientales anuales así como su enorme diversidad microbiana (Souza et 

al., 2018). 
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En 2002 comenzó una gran problemática en el uso del agua como consecuencia de los 

recientes desarrollos asociados con compañías lecheras en los valles cercanos. Estas 

compañías sobreexplotaron el acuífero para irrigar miles de hectáreas de cultivo de alfalfa 

en el desierto, impactando gravemente los humedales (Souza et al., 2018). A pesar de los 

esfuerzos políticos y de conservación, en la actualidad Cuatro Ciénegas sigue estando 

gravemente perturbado, producto de la actividad humana, haciendo que la combinación del 

cambio climático, mal uso de la tierra y la sobreexplotación del agua para el riego de 

cosechas insostenibles en el desierto generen la extinción de comunidades que 

evolucionaron en un ambiente libre de estas presiones ambientales antropogénicas por 

millones de años (Blois et al., 2013). 

 Consecuencias del problema de agua en Churince.  

Churince es uno de los lugares mejor estudiados del sistema Cuatro Ciénegas, con una 

gran riqueza de especies primordialmente bacterias muy antiguas, a excepción de sus 

manantiales, Churince se secó por completo en 2017 (Garcia-Ulloa et al., 2020). A pesar 

de que se prometieron diversas restauraciones y se instauraron vedas del acuífero 

profundo, éstas nunca se cumplieron de manera precisa y, asociado a esto, comenzaron a 

ocurrir eventos de desecación cada vez más severos, cambiando así, los muestreos a lo 

largo del tiempo (Ponce-Soto et al., 2015; De Anda et al., 2018; García-Ulloa et al., 2020). 

La disminución del nivel de agua generó un aumento y concentración de nutrientes y por 

ende, la diversidad de bacterias previamente adaptadas a un ambiente hiperoligotrófico fue 

disminuyendo (Ponce-Soto et al., 2015). Similarmente, el aumento progresivo en la 

salinidad y el fraccionamiento de Laguna Intermedia hasta 2015, alteró la trayectoria 

evolutiva de un linaje de Pseudomonas otitidis nativa de Churince, llevándola hasta su 

extinción local en 2016 (García-Ulloa et al., 2020). Además la perturbación afectó no sólo a 

nivel de linajes bacterianos, sino que también lo hizo a un nivel de comunidad. Tal es el 
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caso de los tapetes microbianos, cuya dinámica metabólica se vio alterada y sus 

interacciones negativas aumentaron considerablemente (De Anda et al., 2018).  

En un estudio de caso realizado por Ponce-Soto et al., (2015) se muestra un ejemplo de 

cómo la actividad humana ha impactado la biodiversidad y la dinámica de la comunidad de 

bacterias en Cuatro Ciénegas. Diversas bacterias que suelen ser resistentes a antibióticos 

en entornos marinos y terrestres bajos en nutrientes, cuando el medio sufre eutrofización 

como consecuencia de la extracción de agua, estas bacterias pierden esa capacidad de 

resistencia. En este caso, los autores concluyen que las interacciones interespecificas 

negativas en forma de antagonismo eran importantes en el estado oligotrófico de Churince, 

mientras que cuando existe eutrofización, éstas pierden relevancia. Por otro lado, De Anda 

et al., (2018) estudiaron cómo se pueden ver afectados los tapetes microbianos en 

consecuencia de la perturbación, hallando que la estructura general de la comunidad 

microbiana cambió, surgiendo un aumento en las interacciones negativas. 

 Importancia del estudio en Churince 

Dentro de la gran diversidad de bacterias encontradas en el sistema Churince, 

recurrentemente se reportan Gammaproteobacterias, las cuales suelen ser fácilmente 

cultivables y comprenden algunos de los grupos más estudiados a nivel genético y 

genómico (Gomez, et.al., 2018). Dentro de las Gammaproteobacterias, dos de los linajes 

más importantes y conocidos debido a su importancia clínica y económica son 

Pseudomonas y Vibrio. 

En particular de este grupo de microorganismos, han interesado las especies Pseudomonas 

mosselii, P. otitidis y Vibrio cholerae, debido a que V. cholerae sólo fue aislada en 

condiciones de perturbación severa en el año 2016. Mientras que ambas Pseudomonas 

fueron recuperadas en mayor abundancia en prácticamente todos los muestreos de estados 
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no perturbados de Churince desde el año 2003 (Rodríguez-Verdugo et al., 2012) y no fueron 

encontradas en 2016, lo cual sugiere un posible desplazamiento entre estos linajes. A su 

vez, este estudio es importante también para conocer la dinámica de las especies en 

ambientes oligotróficos como Cuatro Ciénegas en donde los efectos antagónicos y 

sinérgicos pueden influir significativamente en la estructura y diversidad de la comunidad 

de microorganismos (Moreno 2017). 

 Pseudomonas  

 Generalidades. 

El género Pseudomonas se ubica dentro de la familia Pseudomonaceae. Fue descrito por 

primera vez en 1894 por Migula y es uno de los géneros bacterianos más diversos con 

especies, de las cuales algunas son patógenas de plantas, animales y humanos (Özen & 

Ussery, 2012). Existen aproximadamente 297 especies reconocidas y válidamente 

publicadas en la Lista de nombres de procariotas (Parte et al., 2020). Numerosas especies 

de Pseudomonas han sido aisladas de suelo, compuestos orgánicos, vegetación, agua y 

aire de todo el mundo desde la Antártida hasta los trópicos, por lo que este género 

altamente flexible es catalogado como cosmopolita (Peix et al., 2009). Estas bacterias se 

caracterizan por ser aeróbicas, Gram negativas, tienen forma de bacilo y son móviles ya 

que presentan un flagelo. Son mesófilas capaces de sobrevivir entre 4 a 42 °C utilizando 

más de 100 compuestos distintos como fuente de carbono (Guzmán, 2017).  
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 Pseudomonas otitidis  

P. otitidis es una especie de bacterias Gram-negativas descrita por primera vez en 2006 

por Clark en un aislado clínico en Corea. Esta especie se ha asociado a infecciones óticas 

en humanos, y generalmente está muy relacionada tanto genotípicamente, como 

fenotípicamente con P. aeruginosa. (Clark et al., 2006 & Thaller et al., 2010).  

 

Imagen 4. Árbol que muestra la relación filogenética de Pseudomonas otitidis con otros miembros 

estrechamente relacionados del género Pseudomonas  (Clark et al., 2006).  

 Pseudomonas mosselii 

P. mosselii es una bacteria Gram-negativa descrita por primera vez en 2002 por Dabboussi, 

siendo aislada de muestras clínicas, relacionada con la bacteria ambiental P. putida 

mediante análisis del gen 16S rRNA (Dabboussi, et.al., 2002). Ambos géneros de 

Pseudomonas, al ser cepas que se han encontrado en muestras clínicas asociadas al 

humano y a pesar de no tener el mismo grado de patogenicidad que P. aeruginosa, son de 

importancia económica. Por ejemplo, para la industria farmacéutica pueden producir 

melanina como metabolito de P. mosselii, un compuesto con funciones importantes como 

agente quelante, anti proliferativa en crecimiento y desarrollo de cáncer (Trisha Mary, et.al, 

2021). Además P. mosselii, tiene la capacidad de producir polihidroxialcanoatos (PHA), 
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compuestos que se utilizan ampliamente en la industria, la agricultura y la acuicultura en 

los revestimientos de embalaje y papel, como biocombustibles, inhibidores del crecimiento 

de patógenos, vehículos para la liberación controlada de herbicidas, también son 

biocompatibles y se utilizan ampliamente en biomedicina y farmacoterapia, incluido el 

tratamiento de heridas, el reemplazo de válvulas cardíacas, el andamiaje de injertos 

vasculares, la cirugía ortopédica y la administración de fármacos (Liu et al, 2018). 

 

Imagen 5. Árbol que muestra la relación filogenética de Pseudomonas mosselii (ATCC BAA-99=CIP 105259) 

con otros miembros estrechamente relacionados del género Pseudomonas (Dabboussi et al., 2002). 
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 Vibrio 

 Generalidades 

El género Vibrio está compuesto por bacilos Gram-negativos aerobios y anaerobios 

facultativos, con una forma curva y presentan un flagelo que les permite tener movilidad. 

Habitan ambientes marinos y fluviales, sin embargo, su abundancia depende de la 

temperatura y de la salinidad del hábitat, prefiriendo condiciones entre 5 y 35 °C de 

temperatura y 1.0-1.5 % de salinidad (Hood & Winter, 1997). Este género cuenta con 

aproximadamente 84 especies de las cuales 12 son patógenas para el humano o han sido 

aisladas de muestras clínicas, siendo V. cholerae la más relevante (Álvarez et al., 2008). 

 Vibrio cholerae  

Vibrio cholerae es una especie de bacterias Gram-negativas cuyo hábitat natural son los 

ecosistemas acuáticos aunque algunas cepas de esta especie están asociadas con 

infecciones entéricas graves en humanos como el cólera (Faruque et al., 2004). Esta 

especie fue descrita por primera vez por Filippo Paccini en 1854 en Italia y en ese mismo 

año John Snow demostró que el agua era el principal medio de diseminación del cólera 

(Luna, 2006 citado por Castañeda, 2009). V. cholerae suele encontrarse en aguas salobres 

y sistemas estuarios principalmente.  (Chakraborty et al., 2000). En el ambiente acuático V. 

cholerae ocupa el rol ecológico de una  bacteria heterotrófica típica siendo responsable en 

gran parte de la mineralización de la materia orgánica y el ciclaje de nutrientes (Cole 1999 

; Cotner y Biddanda 2002 citado por Cottingham, 2003). Se asocia a una amplia gama de 

sustratos bióticos y abióticos donde puede existir en gran abundancia (Almagro y Taylor, 

2013).  

Gracias a su capacidad de formar biopelículas, V. cholerae puede sobrevivir largos periodos 

de estrés, y cuando las condiciones son idóneas puede causar infecciones en humanos 



                                                                                
30 

(Vezzulli et al., 2010). Dentro de las 200 cepas o serogrupos que existen aproximadamente 

los O1 y O139 son de gran importancia médica debido a que son los causantes de la 

enfermedad de cólera. Sin embargo la mayoría de las otras cepas aisladas de V. cholerae 

han resultado no ser patogénicas (Lutz et al., 2013). La enfermedad de cólera es causada 

por la expresión de dos factores: i) una enterotoxina, la toxina colérica (CT) la cual es la 

responsable de producir la diarrea característica de la enfermedad (Karaolis et al., 1998), y 

ii) factor conocido como pilus corregulado por toxinas (TCP) que son orgánulos superficiales 

necesarios para la colonización intestinal (Waldor & Mekalanos, 1996). Ambos factores 

patogénicos están codificados por distintos genes. Para el caso del TCP, los genes son 

parte de un factor de colonización accesorio (TCP-ACF), también conocido como isla de 

patogenicidad de Vibrio (VPI) (Faruque & Mekalanos, 2003), para el caso de la enterotoxina 

CT, los genes ctxAB provienen del elemento genético CTX que forma parte de un 

bacteriófago filamentoso lisogénico denominado (CTXΦ) (Faruque et al., 1998). 

Los continuos brotes de cólera a nivel global desde 1817 así como la mortalidad que genera 

no sólo en humanos sino en la industria acuícola donde es responsable de pérdidas de 

hasta el 100% en estanques de camaronicultura han vuelto a V. cholerae un organismo 

ampliamente estudiado (Lutz et al., 2013; Choi et al., citado por Gomez et al., 2018).  

 

Imagen 6. Microscopia electrónica que muestra la morfología de Vibrio cholerae (Albert M.J., 1994). 
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 ¿Qué se conoce de Pseudomonas y Vibrio en Churince y Cuatro Ciénegas?  

En la cuenca de Cuatro Ciénegas se conocen aproximadamente ± 24 tipos de especies de 

Pseudomonas (Souza et al., 2012), siendo este género uno de los más abundantes en el 

sitio, mientras de Vibrio se conocen aproximadamente ± 6 especies ya que éstas eran muy 

raras o incluso ausentes en el sitio (Vázquez-Rosas-Landa et al., 2020).  

A la fecha, P. otitidis y P. mosselii de Churince han sido objeto de estudio de tres 

publicaciones. La primera, de Rodríguez et al., (2012), en la cual describieron la diversidad 

microbiana que había  a lo largo de las diversas estaciones, encontrando a P. otitidis como 

el linaje más predominante en verano y a P. cuatrociengasensis, linaje nativo de Cuatro 

Ciénegas descrito por Escalante et al. (2009), en invierno. Por otra parte, P. mosselii fue 

aislado por primera vez en este estudio durante el muestreo de 2004, aunque a la fecha no 

ha habido una publicación centrada en esta especie. La segunda publicación fue de Avitia 

et al., (2014) donde se describe la diversidad genética de P. otitidis y se infirió su historia 

demográfica, hallando que este linaje se encontraba en expansión desde 40,000 

generaciones antes de su muestreo en 2003, durante el estado natural de Churince previo 

a la desecación antropogénica. El tercer reporte de García-Ulloa et al. (2020), estudió la 

historia evolutiva de P. otitidis pasando del estado normal de Laguna Intermedia al estado 

perturbado por la desecación antropogénica, observando una tendencia a la pérdida de 

diversidad genética y fuertes fluctuaciones demográficas hasta su desaparición en 2016, 

durante el 4to y final evento de desecación antes de la desaparición total de Laguna 

Intermedia en 2017. 

Similarmente en Churince, V. cholerae fue encontrado por primera y única vez durante el 

4to evento de desecación de octubre 2016, a pesar del constante esfuerzo de muestreo 2 
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veces al año desde hace más de una década. El hallazgo fue mencionado por García-Ulloa 

et al. (2020) por primera vez, pero a la fecha no se han realizado estudios sobre este linaje. 

Se han realizado estudios indirectos de Churince, sobre interacciones de proteobacterias 

entre ellas Pseudomonas, ésto con la finalidad de crear redes de interacción para estudiar 

la relación entre la oligotrofia y el antagonismo (Aguirre-von-Wobeser et al., 2013). El 

estudio halló que casi todas cepas de Pseudomonas eran antagonistas hacia las demás 

cepas estrechamente relacionadas y estas interacciones generalmente no son mutuas.  

En otro estudio de la cuenca de Cuatro Ciénegas, se compararon genes de virulencia, en 

gammaproteobacterias de vida libre, entre ellas, cepas de los clados P. aeruginosa y P. 

fluorescens pertenecientes al género Pseudomonas, (Vázquez-Rosas-Landa et al., 2017). 

En este reporte se encontró que cepas del clado de P. aeruginosa no presentaban los genes 

de generación de la toxina exoSTUY, la cual está relacionada con las infecciones. También 

se encontraron en ambos clados sistemas de secreción como; el sistema de secreción tipo 

Vl, que provoca la muerte celular entre cepas, generando así competencia entre ellas 

(Diggle & Whiteley, 2019) y también el tipo lll, pero incompleto, el cual es común encontrarlo 

en cepas patógenas y controla la inyección de proteínas tóxicas al huésped (Diggle & 

Whiteley, 2019). Además localizaron que las cepas de los clados de Pseudomonas en 

general mostraron una gran abundancia de sistemas para la resistencia a antibióticos. A si 

mismo también encontraron que las cepas de Vibrio no cuentan con los genes ctx, trh y tdh, 

los cuales son factores de virulencia, aunque otras cepas si contaban con el gen trx que 

codifica para la toxina RTX y el sistema de secreción T3SS presente en cepas patógenas. 

Además se observó que esta cepa de Vibrio carecía de genes de resistencia a algunos 

antibióticos. 
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Recientemente se describieron 2 grupos clonales nuevos de P. aeruginosa que no 

presentan genes de pioverdina, siendo estos sideróforos importantes factores de virulencia 

de este linaje (García-Ulloa et al., 2019). Aunque la diversidad de Pseudomonas aisladas 

de Churince es grande (Rodríguez-Verdugo et al., 2012; Avitia et al., 2014), dos de las 

especies más frecuentemente aisladas son P. otitidis y P. mosselii. 

Otro estudio reciente de Vázquez-Rosas-Landa et al., (2020) encontró que debido a una 

perturbación natural, algunas cepas de la familia Vibrionaceae pertenecientes a la  biosfera 

rara en el estado normal del sistema, pueden sobrellevar ciclos de hambruna y expandirse 

cuando la disponibilidad de fósforo aumenta, lo cual sugiere una preferencia de Vibrio por 

ambientes perturbados en Cuatro Ciénegas.  

 Justificación y planteamiento del problema  

En el sistema Churince, una gran diversidad de integrantes del género Pseudomonas 

fueron aisladas de manera regular desde 2003 hasta 2015 (Rodríguez-Verdugo et al., 2012, 

Avitia et al., 2014, Ponce-Soto et al., 2015, García-Ulloa et al., 2019; 2020). Mientras que 

V. cholerae fue aislado por primera vez, por casualidad, en la Laguna Intermedia durante el 

muestreo de octubre 2016, luego de cuatro eventos de desecación progresivamente más 

severos, utilizando el mismo medio de cultivo selectivo para Pseudomonas (PIA: 

Pseudomonas Isolation Agar). Interesantemente, el hallazgo de V. cholerae coincide con la 

desaparición de Pseudomonas, la cual se vio gravemente afectada luego de las primeras 3 

desecaciones (García-Ulloa et al., 2020). 

El hecho de que ambos linajes son generalistas que contienen especies que son patógenas, 

son indicadores de perturbación ambiental (Hernández, 2006; Nogales et al., 2011), y 

crecieron abundantemente en el mismo medio selectivo bajo la misma temperatura de 

cultivo, junto con la aparente sucesión de linajes, sugiere que ocupan nichos similares. Ante 
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la desaparición de Pseudomonas, esta investigación se propone como pregunta ¿Puede 

existir una relación de antagonismo entre ellos la cual pudo haber favorecido la desaparición 

de Pseudomonas y la proliferación de V. cholerae?  

De esta manera, en este trabajo se estudió de manera directa la interacción ecológica entre 

V. cholerae y 2 especies de Pseudomonas P. otitidis y P. mosselii aisladas en Laguna 

Intermedia, mediante ensayos de crecimiento e inhibición en co-cultivo, bajo condiciones 

de salinidad normales (1.4ppt) y de perturbación (7.1ppt) (García-Ulloa et al., 2019; 2020). 

Adicionalmente, se realizaron ensayos de crecimiento en microplacas con distintos 

nutrientes así como curvas de crecimiento para describir y comparar el nicho potencial, 

dado por el metabolismo, de cada una de estas especies. Los resultados se evaluaron 

dentro de un contexto filogenético. Este estudio es importante para conocer la dinámica de 

las especies en ambientes oligotróficos y, particularmente en este caso, el impacto de la 

desecación antropogénica en Cuatro Ciénegas, donde los efectos antagónicos y sinérgicos 

pueden influir significativamente en la estructura y diversidad de las comunidades 

microbianas (Pérez-Gutiérrez et al., 2013; Aguirre-von-Wobeser et al., 2014; Ponce-Soto et 

al., 2015; Long et al., 2013, citado por Moreno 2017). 

 Objetivo general 

-Caracterizar el tipo de interacción ecológica en función de la salinidad entre Vibrio cholerae 

y dos especies de Pseudomonas (P. otitidis y P. mosselii), aisladas de Laguna Intermedia 

del sistema Churince, así como determinar si la sucesión observada podría estar dada por 

la capacidad de consumir diversos compuestos, permitiéndoles cambiar su nicho potencial.  
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 Objetivos particulares 

-Conocer la relación filogenética de las cepas de Pseudomonas (P. otitidis y P. mosselii) 

antes y después de la perturbación, mediante marcadores moleculares. 

-Evaluar la velocidad de crecimiento de cada cepa de Pseudomonas y Vibrio. 

-Describir el nicho potencial de cada cepa de Pseudomonas y Vibrio dada su capacidad de 

degradación de fuentes de carbono y nitrógeno. 

-Describir la interacción entre V. cholerae con P. otitidis y P. mosselli bajo distintas 

condiciones de salinidad. 

 Metodología 

 Obtención de aislados 

Los 16 aislados utilizados en este trabajo fueron colectados e identificados a nivel genómico 

por la Dra. Ana Elena Escalante Hernández (P. otitidis de agosto 2003 y P. mosselii de 

enero 2004), el Biól. Manuel García Ulloa Gámiz (P. otitidis y P. mosselii de octubre 2015) 

y la Biól. Liliana Rodríguez García (V. cholerae de octubre 2016). Los aislados se crecieron 

en medio PIA sólido (Apéndice) durante 24 horas a 32°C, se almacenaron en glicerol al 

50% y posteriormente fueron congelados. Me fueron proporcionados los aislados por la Dra. 

Valeria Souza, para llevar a cabo todos los análisis de este proyecto.  

 Filogenia de máxima verosimilitud 

La filogenia de máxima verosimilitud se llevó a cabo utilizando los marcadores moleculares 

concatenados (uracil 149, rpoA, trpB, gyrA, recA, lysR, mutL, aroE)  proporcionados por el 

Biól. Manuel García Ulloa Gámiz, dando una secuencia de 10,051 pb de longitud. Las 

secuencias son propiedad del Laboratorio de Ecología Molecular y Experimental, del 
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Instituto de Ecología, UNAM y se obtuvieron de los genomas de cada una de las cepas de 

P. otitidis, P.mosselii y V. cholerae. Sólo las secuencias de P. otitidis son públicas en NCBI 

con número de accesión: GCF_011319865.1, mientras que las de P. mosselii y V. cholerae 

aún no son públicas. Se alinearon las secuencias por separado, con el programa ClustalW 

y fueron concatenadas con un script en Phtyon. Posteriormente se obtuvo el mejor modelo 

evolutivo de los marcadores concatenados con jModelTest2. Finalmente se construyó una 

filogenia de máxima verosimilitud con el programa PHYML (GuindoN et al., 2009). Para 

obtener el soporte estadístico, se realizaron 1000 bootstraps. La visualización de la filogenia 

se hizo con FigTree (Rambaut, 2012).  

  Cinética microbiana 

Para evaluar la cinética de crecimiento de cada cepa de Vibrio y Pseudomonas, 

primeramente las cepas fueron sembradas en medio sólido LB e incubadas a 30 °C por 24 

h. De igual manera fue preparado medio marino (apéndice) líquido con las condiciones ya 

establecidas anteriormente, donde la salinidad fue la variable que se modificó; uno se ajustó 

a una concentración de 1.4 ppt (partes por mil) y otro a 7.1 ppt (partes por mil), significando 

que por cada mil partes de agua, están presentes respectivamente 1.4 y 7.1 partes de soluto 

(sal), esto es de acuerdo a las condiciones de Churince reportadas por García-Ulloa et al. 

(2020). Se utilizaron tubos de vidrio estériles con 6 ml de medio marino. En cada tubo de 

vidrio se colocó una asada de cada cepa y su densidad óptica (DO) a 600 nm (DO600) se 

ajustó a 0.7. Se realizaron mediciones consecutivas de DO600 en el espectrofotómetro 

durante cada hora, hasta completar un total de 26 horas. Cada curva de crecimiento se 

realizó por triplicado. Las mediciones fueron analizadas con el software Excel para obtener 

unas graficas de cinética donde se comparan dos variables, la concentración con el tiempo 

y así poder observar las diferentes fases de crecimiento de cada una de las cepas.  
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Para el análisis estadístico se realizaron pruebas de permutación CGGC (Compare Groups 

of Growth Curves) y con el software CGGC (Elso et al. 2004; Baldwin et al. 2007), utilizando 

un soporte de 1000 permutaciones. Este análisis se llevó a cabo para evaluar las diferencias 

entre grupos de las curvas de crecimiento. 

 Pruebas de metabolismo en microplacas 

Para describir el metabolismo de cada cepa de Vibrio y Pseudomonas se utilizó el kit de 

Gen III MicroPlate (Biolog, 2016). El kit consta de una microplaca de 94 pozos de pruebas 

fenotípicas que contienen: i) 71 ensayos de utilización de carbono, como azúcares, 

hexosas, aminoácidos, ácidos hexosas, ácidos carboxílicos, ésteres, ácidos grasos y ii) 23 

ensayos de sensibilidad química, como distintos pH, diferentes concentraciones de sales 

(NaCl), ácido láctico, colorantes redox, ácidos y antibióticos (Apéndice). Para inocular el 

microorganismo así como, el mismo kit tiene una solución IF-A para la gran mayoría de las 

bacterias y una solución IF-B para bacterias fuertemente reductoras y encapsuladas 

(Biolog, 2016). Cada una de las cepas fue sembrada en medio Luria Broth (LB (apéndice)) 

sólido e incubado 30°C durante 72 hrs. Los inóculos se prepararon con la solución IF-A 

para las cepas (9OT, 10OT, 12OT, 13OT, 15OT, 34OT, 35OT, 36OT, 41OT, 25M, 24M, 

22M) y la solución IF-B para las cepas (3M, 4M Y 7V). Posteriormente la densidad óptica 

de los inóculos fue ajustada a una DO600 de 0.02 para todos los inóculos. Finalmente se 

realizó la siembra de cada inóculo en cada placa, para esto fueron colocados 100 μL en 

cada pozo de la microplaca hasta completar todos los 96 pozos. Ya terminadas las 15 

microplacas se incubaron a 33°C durante 24 horas. Seguido del tiempo de incubación 

fueron revisadas para ver si los pozos habían cambiado de color, significando esto la 

degradación de cada compuesto, después fueron comparadas y fotografiadas.  
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Para los análisis estadísticos se realizó una matriz de distancia UPGMA (Unweighted Pair 

Group Method using Arithmetic averages) calculada con base en el crecimiento (o ausencia 

del mismo) de las cepas en las microplacas con el software DendroUPGMA utilizando el 

método de correlación de Pearson y un soporte estadístico de 100 Bootstraps, esto con el 

propósito de relacionar las cepas que son más cercanas entre sí de acuerdo a su perfil 

metabólico. Posteriormente, se realizó un análisis de componentes principales (PCA, por 

sus siglas en inglés) con el software R-Studio para observar la distribución de las cepas de 

acuerdo a su metabolismo. Finalmente se realizó una gráfica de barras con el software 

Excel, para visualizar el desglose del tipo de compuestos preferidos por cada una de las 

cepas. 

 Ensayos de interacción en medios sólidos 

Se cultivaron los aislados de todas las especies en medio LB sólido a 30°C por 24 horas 

para obtener la biomasa para los inóculos iniciales para los ensayos de interacciones. Se 

tomó una asada para cada cepa de las bacterias y cada muestra fue colocada dentro de un 

tubo eppendorf con 1000 μL de solución salina estéril (10%), las cuales se llevaron al vórtex 

para homogeneizar y se midieron sus DO600nm. Cada tubo se ajustó a una DO600 inicial 

de 0.7 (Moreno, 2017).  

Para asemejar las condiciones ambientales de Churince, se prepararon cajas petri con 

medio marino sólido con dos distintas salinidades que corresponden al estado normal (1.4 

ppt) y perturbado (7.1 ppt) de Laguna Intermedia (García-Ulloa et al., 2020). 

Posteriormente, se realizaron los ensayos de interacción. Para esto en cada caja petri de 

medio marino sólido tanto de salinidad baja, como de salinidad alta, se colocó una gota de 

5 μL de cada inoculo inicial, dejando una distancia de 3 mm entre competidores (Moreno, 

2017; Hernández, 2019). En este caso entre una cepa de Vibrio y Pseudomonas, realizando 
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también controles, inoculando las cepas por si solas en una caja. Los ensayos y controles 

se llevaron a cabo por triplicado. Se esperó a que se secaran el excedente de los inóculos, 

para evitar escurrimiento, lo cual generaría error en los resultados. Los inóculos secos se 

incubaron a 30 °C durante 8 días. Se realizó un registro fotográfico durante los días 1, 2, 4, 

6 y 8 para cada caja de interacción y de control incubados. Posterior al registro cada 

interacción, así como sus controles fueron analizados con el software ImageJ, con el 

objetivo de medir el área de crecimiento de cada una de las cepas y controles durante los 

8 días que se llevó a cabo el experimento.  

Para los datos obtenidos se analizó la normalidad con la prueba de Shapiro-Wilk. Sin 

embargo se obtuvieron pocos datos normales, por lo que se hicieron transformaciones a 

logaritmo base 2 y logaritmo base 10, obteniendo de igual manera los mismos datos no 

normales (Apéndice). Se determinó correr pruebas de medias tanto paramétricas, como no 

paramétricas en las comparaciones que implicaron esos datos vs datos normales y hubo 

coincidencia entre las pruebas, por lo que los resultados son válidos. Posteriormente con el 

software IBM SPSS statistics 19, se probó la homocedasticidad, es decir que tanta varianza 

poseen los datos, esto se realizó con la prueba de Lavene´s. Dependiendo si el resultado 

tenía un valor mayor a 0.05 se realizaban las pruebas paramétricas de T-Student, mientras 

que si el valor era menor a 0.05 se realizaba la prueba de Welch. Por su parte la prueba no 

paramétrica se realizó con el test de U-Mann-Whitney. (Apéndice).  

Dichas pruebas de diferencias de medias, nos arrojarían si había o no diferencias 

significativas entre el crecimiento promedio de las cepas controles y las cepas en cocultivo, 

es decir en las interacciones. Finalmente se generaron boxplots en el programa R-Studio 

para observar y comparar las diferencias obtenidas.  
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 Resultados 

 Relación filogenética de las cepas de Pseudomonas (P. otitidis y P. mosselii)  

Con el objetivo de conocer la relación filogenética entre las especies de Pseudomonas (P. 

otitidis y P. mosselii)  antes y después de la perturbación, se obtuvo una filogenia (Figura 

1) en donde se pueden observar las 16 diferentes cepas. Éstas están separadas por 

especie, teniendo que las cepas que terminan en (OT) pertenecen a la especie P. otitidis, 

mientras que las que terminan en (M) corresponden a P. mosselii. Todas las cepas de P. 

otitidis son genéticamente cercanas, y no existe una separación a nivel filogenético entre 

las cepas muestreadas en 2003 (9OT, 10OT, 12OT, 13OT, 15OT) representadas en color 

verde claro y las de 2015 (34OT, 35OT, 36OT, 41OT) representadas en color verde intenso. 

En tanto, en P. mosselii sí se observan diferencias entre las cepas de 2004 (1M, 3M, 4M, 

5M) representadas en color naranja y 2015 (25M, 24M, 22M) representadas en color rojo y 

mostraron una marcada separación en dos clados, por un lado se agrupan las cepas de 

2004 y por otro lado las de 2015, revelando que no son genéticamente semejantes. 

Además, las cepas de 2004 se agrupan en dos clados más pequeños (1M, 3M, 4M Y 5M), 

evidenciando también que hay entre ellas diferencias genéticas.  
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Figura 1. Filogenia de máxima verosimilitud construida con marcadores moleculares (16S, uracil 149, rpoA, 

trpB, gyrA, recA, lysR, mutL, aroE). Arriba de las ramas se muestra el soporte estadístico obtenido mediante 

1000 bootstraps. Debajo de la filogenia se muestra la escala según el número de sustituciones por longitud 

dada. Las cepas que terminan con el sufijo (OT) señalan a P. otitidis y las que terminan con el sufijo (M) a P. 

mosselii. Las cepas (OT) de color verde claro corresponden al muestreo de 2003 y las de color verde intenso al 

muestreo de 2015. Las cepas (M) de color naranja corresponden al muestreo de 2004 y las de color rojo al 

muestreo de 2015. La barra debajo del árbol representa la longitud de las ramas. Las cepas ya habían sido 

identificadas en trabajos previos con sus cepas de referencia en figura 8 y 9 (Apéndice). 
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 Velocidad de crecimiento de cada cepa de Pseudomonas y Vibrio 

Con el objetivo de evaluar la velocidad de crecimiento de cada cepa de Pseudomonas y 

Vibrio analizamos la cinética de crecimiento. En la Figura 2 se observan las distintas 

cinéticas microbianas correspondientes a cada cepa de las especies P. mosselii, P. otitidis 

y V. cholerae, en ellas se pueden observar las diferentes fases del crecimiento microbiano. 

La fase de latencia, que corresponde a la etapa donde los microorganismos comienzan la 

actividad metabólica para poder iniciar la multiplicación celular, tiene una duración de dos 

horas para P. otitidis y V. cholerae (Figura 2-A y C) y es variable, y para P. mosselii fue 

entre menos de una hora y dos horas (Figura 2-B). Posteriormente, se encuentra la fase 

exponencial (también llamada logarítmica), caracterizada por la división celular de los 

microorganismos a una velocidad constante, generando así un gran aumento del número 

total de células viables. En esta fase las tres especies difieren en el tiempo; P. mosselii 

(Figura 2-B) presenta la fase exponencial más corta, sin embargo las cepas 3M, 4M y 5M, 

aisladas antes, en el estado normal de Churince, tienen una fase exponencial de 4 horas, 

mientras que la de las cepas 22M, 24M y 25M es de seis horas. Entre las P. mosselii, la 

cepa 5M es la que alcanzó una notablemente mayor concentración de células en la muestra. 

Por otra parte P. otitidis (Figura 2-A) cuenta con una duración de la fase exponencial de 12 

horas, todas sus cepas con un crecimiento semejante, es decir no se logra diferenciar entre 

las cepas del estado normal y el estado perturbado. Por su parte, para V. cholerae (Figura 

2-C) solamente se obtuvieron 24 horas de duración de su fase exponencial, la cual está 

incompleta, debido a que su crecimiento fue considerablemente más lento que P. mosselii 

y P. otitidis. Finalmente se encuentra la fase estacionaria, donde los microorganismos 

suspenden su crecimiento, a consecuencia del agotamiento de nutrientes y por la 

acumulación de productos tóxicos, y la tasa de mortalidad alcanza un grado similar a la tasa 

de duplicación, por lo que la población se mantiene constante (Varela & Grotiuz, 2006). En 
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esta fase, P. mosselii alcanzó su fase estacionaria más rápido como resultado de su 

crecimiento acelerado permaneciendo las últimas 18 horas de registro en dicha fase 

(Figura 2-B), seguida de P. otitidis que tuvo un crecimiento medianamente rápido 

alcanzando a reportar 12 horas de dicha fase (Figura 2-A). Finalmente V. cholerae no logró 

alcanzar esa fase estacionaria, ya que su crecimiento fue muy lento (Figura 2-C). 

Al comparar si existen diferencias en las curvas de crecimiento dentro de cada grupo (P. 

mosselii, P. otitidis y V. cholerae) y entre grupos, se obtuvo que no existen diferencias 

significativas dentro de cada grupo, ya que todos los valores de p son mayores a 0.05, 

mientras que al comparar entre grupos si existen diferencias significativas, ya que los 

valores de p fueron menores a 0.05 (Figura 3) 

 

Figura 2. Este conjunto de gráficas representa las cinéticas de crecimiento en medio marino líquido, de las 

cepas de este estudio. Cinética de crecimiento de P. otitidis (A). Cinética de crecimiento de P. mosselii (B). 

Cinética de crecimiento de V. cholerae (C). Cinéticas agrupadas (D (rojo-P.mosselii; verde-P.otitidis; azul-V. 

cholerae)). 
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Figura 3. Se muestran las tablas con los valores de p obtenidos con la prueba estádistica de permutación 

CGGC  La tabla con bordes azules corresponde a los valores dentro del grupo de V. cholerae. La tabla con 

bordes verdes corresponde a los valores dentro del grupo de P. otitidis. La tabla con bordes rojos corresponde 

a los valores dentro del grupo de P. mosselii. La tabla con bordes negros corresponde a los valores entre los 

grupos (P. otitidis, P. mosselii y V. cholerae).  
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 Nicho potencial de cada cepa de Pseudomonas y Vibrio  

Con el objetivo de describir el nicho potencial de cada cepa de Pseudomonas y Vibrio dada 

su capacidad de degradación de fuentes de carbono y nitrógeno, analizamos el 

metabolismo de cada una de las cepas de P. mosselii, P. otitidis y V. cholerae. En la Figura 

4-A, correspondiente al árbol de UPGMA, se muestra la relación entre los metabolismos y 

las cepas de P. mosselii, P. otitidis y V. cholerae. Se observa que la cepa 7V de V. cholerae 

se agrupa con las P. mosselii de antes, las cuales corresponden a las cepas 3M, 4M y 5M, 

presentando un metabolismo generalista, muy similar, y que comprende la gran mayoría de 

los compuestos de las microplacas (Figura 5). Mientras que las cepas 22M, 25M y 24M se 

agrupan aparte siendo éstas las que se encontraron en el ambiente perturbado de 2015. 

Por otra parte al igual que en la filogenia las cepas de P. otitidis (9OT, 12OT, 36OT, 35OT, 

15OT, 34OT, 41OT, 10OT y 13OT) forman un mismo grupo sin importar el tiempo de 

muestreo, presentando un metabolismo similar. Contrastantemente las cepas 12V y 16V de 

V. cholerae  tuvieron metabolismos muy diferentes a todas las demás, pero similares entre 

si colocándose cercanas en la matriz.  

En el PCA (Figura 4-B) se puede apreciar la correlación que hay entre las cepas y el tipo 

de compuestos que éstas consumen. El componente principal 2 (PC2) separa a V. cholerae 

que se encuentra arriba, de P. mosselii y P. otitidis que se encuentran abajo, mientras que 

el componente principal (PC1) separa a las que tienen un metabolismo más enfocado en el 

uso de azúcares y algunos alcoholes (7V, 3M, 4M, 5M), de las cuales su metabolismo es 

más variado, exceptuando las cepas de vibrio 12V y 16V,  cuyo metabolismo es el menos 

diverso de todos, consumiendo una mayor cantidad de aminoácidos por 16V y ácidos 

hexosas por 12V, además de que ambas consumen la gran parte de los antibióticos 

presentes en la microplaca. Este resultado coincide la información obtenida con la matriz 

UPGMA (Figura 4-A), donde la cepa 7 de Vibrio cholerae (7V en el PCA), se encuentra 
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agrupada junto con las cepas 3M, 4M, 5M de P. mosselii, siendo éstas cuatro cepas las 

más generalistas basando su dieta en el consumo de una mayor cantidad de azúcares 

como se muestra en la Figura 5. Por su parte, las cepas 22M, 24M, 25M de P. mosselii y 

todas las cepas de P. otitidis son de igual manera generalistas consumiendo porciones 

pequeñas de azúcares y una mayor cantidad de aminoácidos, ácidos carboxílicos, ésteres 

y ácidos grasos tal como se muestra en la Figura 5. 

 

 

Figura 4. En el panel A se muestra el árbol de UPGMA construido a partir del perfil metabólico obtenido de las 

microplacas con el programa DendroUPGMA, obtenido a partir de correlaciones de Pearson y un soporte de 

100 bootstraps. El sufijo OT corresponde a P.otitidis, M a P. mosselii y V a V.cholerae. En el panel B se observa 

el análisis de componentes principales (PCA) entre cada una de las cepas de Pseudomonas y Vibrio con 

respecto a su metabolismo tomando en cuenta la prueba con microplacas Biolog. Las cepas de color azul 

corresponden a Vibrio cholerae, las cepas de color rojo corresponden a Pseudomonas mosselii y la cepas de 

color verde corresponden a Pseudomonas otitidis. 
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Figura 5. Gráfica de barras que representan el porcentaje de compuestos que consume cada cepa microbiana. 

Las cepas dentro del cuadro rojo corresponden a P. mosselii, las cepas dentro del cuadro verde corresponden 

a P. otitidis y las cepas dentro del cuadro azul corresponden a V. cholerae. 
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 Interacción entre V. cholerae con P. otitidis y P. mosselii  

Con el objetivo de describir la interacción entre V. cholerae con P. otitidis y P. mosselli bajo 

distintas condiciones de salinidad, analizamos todas las interacciones posibles, así como 

los cultivos controles, para determinar cómo se comportan esas especies conviviendo 

juntas. Al comparar todos los controles en medio marino de baja salinidad y en medio 

marino de alta salinidad, se encontró que P. otitidis (34OT) y P. mosselii (1M, 3M, 4M) 

mostraron valores diferencias significativas, es decir, se encontraron diferencias debido a 

que tuvieron un mejor crecimiento en el medio marino de baja salinidad que en el medio 

marino de alta salinidad. Por su parte, V. cholerae (7V), P.otitids (10OT), P. mosselii (5M, 

22M, 24M, 25M) no presentaron diferencias significativas, es decir que no tuvieron 

preferencia por algún medio en especial, tal como se observa en la Figura 6. La tabla de 

valores donde se encuentran si las diferencias son significativas o no, se encuentran en la 

Tabla 6 en el apéndice. 

Por otra parte en la Tabla 1 se muestran todos los tipos de interacción que se encontraron 

en este estudio. Para determinar el tipo de interacción que les corresponde, se analizaron 

las pruebas estadísticas y los gráficos de caja-bigote de las Figuras 10, 11 y 12 del 

apéndice para cada cepa de P. otitidis, P. mosselii y V. cholerae. Por ejemplo, en el caso 

de 10OT vs 7V, primero se observó en el gráfico de P. otitidis (10OT) para ver si existía una 

diferencia significativa ya sea negativa o positiva, en el caso de que se presentara, con 

respecto a su control. Sin embargo como no existió diferencia se le colocó el valor de (0), 

por otra parte, para el caso de V. cholerae (7V) se utilizó el mismo procedimiento y se 

encontró que si existe diferencia significativa positiva con respecto a su control, por lo que 

se le colocó el valor de (+), obteniendo de así el tipo de interacción: (+)(0) que corresponde 

al comensalismo. En el caso donde las cepas se encontraron diferencias significativas 
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negativas, es decir que su área disminuyó con respecto a su control, se les colocó el valor 

de (-). 

De esta manera, se puede observar en la Tabla 1 que los co-cultivos entre V. cholerae (7V) 

y P. otitidis (OT) tuvieron una mayor variedad de interacciones, obteniendo así, una 

interacción de tipo positivo, como comensalismo, dos interacciones de tipo negativas, como 

parasitismo/depredación y competencia, y una interacción de neutralismo. Mientras que en 

los co-cultivos entre V. cholerae (7V) y P. mosselii (M) sólo se obtuvieron dos interacciones, 

una de neutralismo y dos de tipo negativas como el amensalismo y competencia. Por otra 

parte se observa de una manera general de los co-cultivos que en el estado normal (baja 

sal) se encontraron más diversidad de interacciones que en el estado perturbado (alta sal). 

Cabe destacar que las interacciones negativas de competencia y parasitismo/depredación, 

a simple vista no son evidentes la presencia de halos de inhibición, ni el consumo de una 

bacteria hacia otra, tal y como se observa en las Imágenes 7, 8 y 9. 

 



                                                                                
50 

Figura 6. Diagrama de caja y bigotes que representan las diferencias significativas, obtenidas con la prueba 

estadística no paramétrica de U-Mann Whitney, entre el crecimiento de las cepas, únicamente controles en baja 

salinidad (bs) y alta salinidad (as)  de V. cholerae (7V), P. mosselii (M) y P. otitidis (OT). ** corresponde a que 

hubo diferencias significativas entre baja sal y alta sal. 
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Competencia Estado normal (baja sal) Estado perturbado (alta sal) 

10OT vs 7V 
 (V) (+)(0) (-)(-) 

34OT vs 7V 
 (V) (+)(-) (0)(0) 

1M vs 7V 
(V) (-)(0) (M) (-)(0) 

3M vs 7V 
(-)(-) (M) (-)(0) 

4M vs 7V 
(M) (-)(0) (M) (-)(0) 

5M vs 7V 
(0)(0) - 

 22M vs 7V 
(M) (-)(0) - 

24M vs 7V 
(M) (-)(0) (M) (-)(0) 

25M vs 7V 
(M) (-)(0) (M) (-)(0) 

Tabla 1. Tipos de interacciones obtenidas mediante las pruebas estadísticas (apéndice) entre V. cholerae (7V) 

con las cepas de P. otitidis (OT) y P. mosselii (M) en medio marino sólido de baja salinidad y de alta salinidad. 

Amarillo = comensalismo, azul = competencia, verde = parasitismo/depredación, rojo = neutralismo, gris = 

amensalismo. (V-M) La letra en las competencias significa que es la cepa que sufrió cambio alguno, ya sea que 

se benefició (+) o se afectó (-), para el caso del color verde corresponde a (+). 
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Imagen 7. Se muestra la interacción negativa de competencia en medio de alta sal, entre P. otitidis 10Oti (O) y 

V. cholerae 7V (V), desde el primer día de co-cultivo, hasta el último día de co-cultivo. 

 

Imagen 8. Se muestra la interacción negativa de parasitismo/depredación en medio de baja sal, entre P. otitidis-

34Oti (O) y V. cholerae 7V (V), desde el primer día de co-cultivo, hasta el último día de co-cultivo. 

 

Imagen 9. Se muestra la interacción negativa de competencia en medio de baja sal, entre P. mosselii 3M (M) y 

V. cholerae 7V (V), desde el primer día de co-cultivo, hasta el último día de co-cultivo. 
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 Discusión 

La mayoría del desarrollo humano e industrial ha aumentado constantemente cerca de los 

cuerpos de agua (Nogales et al., 2011), afectando profundamente los ecosistemas 

acuáticos, tanto dulce como marino, provocando la extinción generalizada de diversas 

especies entre ellas las bacterias y ocasionando un desequilibrio ecológico y funcional en 

las comunidades microbianas (Labbate et al., 2016). En estos ambientes acuáticos, las 

bacterias son los organismos más abundantes y, a menudo, los que dominan la biomasa, 

por lo que la forma en que responden a los impactos antropogénicos determina la salud del 

ecosistema (Vitousek et al., 1997; Hunt & Ward, 2015). En este trabajo se buscó 

caracterizar el tipo de interacción ecológica en función de la salinidad entre Vibrio cholerae 

y dos especies de Pseudomonas (P. otitidis y P. mosselii), así como determinar si la 

sucesión observada podría estar dada por la capacidad de consumir diversos compuestos, 

permitiéndoles cambiar su nicho potencial, con el propósito de estudiar los efectos de la 

sobreexplotación del agua en la comunidad microbiana del sistema Churince.  

Con la finalidad de conocer que tan parecidas eran P. otitidis y P mosselii de antes y 

después de la perturbación, se halló todas las cepas de P. otitidis son muy cercanas 

filogenéticamente entre las cepas de antes y después de la perturbación, esto coincide con 

el estudio de García-Ulloa et al. (2021), donde encuentra que esta especie P. otitidis de 

Churince, es clonal. Mientras que, por el otro lado P. mosselii no fue una especie clonal, 

esto puede deberse a que es una especie que presenta una gran recombinación genética 

(Shapiro, 2016). 

En este estudio también se observó una gran diferencia con respecto a la cinética de 

crecimiento entre V. cholerae y Pseudomonas. Notablemente, todas las cepas de V. 

cholerae en medio marino tienen un crecimiento muy lento en comparación con 
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Pseudomonas. Esto pudo deberse a que ese medio de cultivo es pobre en fuentes de 

nitrógeno y fuentes de energía (Moreno, 2017) por lo que el crecimiento de estas cepas 

altamente especialistas de V. cholerae pudo verse limitado, además de que la presencia de 

Vibrio no es común en condiciones bajas de nutrientes (Vázquez-Rosas-Landa et al., 2020). 

Por otro lado P. mosselii (Moss 3, Moss 4, Moss 5) son las cepas que tienen el crecimiento 

más acelerado de todas, y P. otitidis (Oti 34 y Oti 10), junto con P. mosselii (Moss 22, Moss 

24, Moss 25), tienen un crecimiento intermedio. Esto pudo deberse a que, Pseudomonas 

es un género de bacterias generalista. Así, estas cepas, indistintamente de su especie 

aprovecharon de una mejor manera las pocas cantidades de fuentes de energía disponibles 

en el medio de cultivo, tales como la triptona y el extracto de levadura (Moreno, 2017).  

Por otra parte, se encontró heterogeneidad metabólica dentro de Vibrio, ya que las cepas 

de 12V y 16V de V. cholerae presentes en este estudio son especialistas, es decir que se 

alimentan de pocos compuestos muy específicos (Blanco et al., 2018). Sin embargo la cepa 

7V tuvo capacidades metabólicas generalistas, similares a las cepas de P. mosselii, 

coincidiendo con lo reportado en la literatura sobre V. cholerae, que son organismos 

heterótrofos y generalistas (Escobar et al., 2015). Por lo que principalmente éstas 

mineralizan la materia orgánica (Cottingham et al., 2003), y también suelen tener la 

capacidad de aprovechar la quitina como fuente de carbono y nitrógeno, de organismos 

como crustáceos (Lutz et al., 2013). Es posible que gracias estas capacidades metabólicas, 

hayan sobrevivido en Churince luego de los eventos de desecación, ya que la gran 

diversidad de peces y crustáceos (Hernández et al., 2017), pasaron a ser materia orgánica 

biodisponible. Por su parte, tanto P. mosselii y P. otitidis, presentaron un metabolismo 

generalista muy parecido entre sí, observado en la capacidad que tienen de consumir una 

gran cantidad de compuestos, que van de azúcares, aminoácidos, ésteres, hasta hexosas, 

ácidos carboxílicos y ácidos grasos. Este tipo de metabolismo es típico de Pseudomonas 
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ya que al estar presentes en una gran variedad de ambientes pueden llevar a cabo varias 

conversiones bioquímicas desde mineralizar materia orgánica hasta metabolizar 

compuestos orgánicos naturales como hidrocarburos aromáticos y sus derivados (Zago & 

Chugani, 2009). Tal es la versatilidad metabólica de Pseudomonas, que han sido 

aprovechadas en el campo de la biotecnología, por ejemplo se han utilizado para la 

formación de compuestos anti fúngicos para la enfermedad del añublo del arroz (Zago & 

Chugani, 2009), para la producción de agroquímicos, en la farmacéutica (Poblete-Castro et 

al., 2012), y como control biológico (Mark et al., 2006). Además en otras investigaciones se 

ha reportado que, estas especies han fungido como gran apoyo para la degradación de 

polímeros hidroxiácidos (PHA) (Ward y Connor, 2005; Chen et al., 2014), funcionando así 

para la biorremediación en sitios contaminados (Singh et al., 2017). 

De acuerdo a los análisis metabólicos realizados, Pseudomonas y Vibrio no traslapan sus 

nichos en términos de aprovechamiento de nutrientes. Por lo que es de esperarse que no 

haya interacciones de competencia entre ellas, como se observó en los ensayos de 

interacciones. Lo anterior coincide con lo mencionado por Hardin, (1960), quien señala que 

entre más características del nicho compartan dos especies, más competencia entre ellas 

habrá dado que tendrán necesidades similares en función de los mismos recursos y será 

entonces más probable que la mejor competidora extinga a la peor competidora. 

Posteriormente, en los ensayos de interacción se observó que cuando las cepas se 

cultivaron como controles, es decir individualmente, V. cholerae no presentó afinidad 

particular por algún medio, independientemente de la concentración de sal. Esto puede ser 

debido a que la mayoría de los miembros de la familia Vibrionaceae tienen una gran 

versatilidad de colonizar una gran cantidad de ambientes (Vázquez-Rosas-Landa et al., 

2020); por lo que, su crecimiento está dado por las alteraciones ambientales en términos 

de nutrientes más que la salinidad. Contrastantemente P. moselii (Moss 1, Moss 3, Moss 4, 
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Moss 5) (aisladas antes de la perturbación) y P. otitidis (Oti 34) (aislada después de la 

perturbación) presentaron un mejor crecimiento en el medio de baja salinidad. Esto es 

esperado en las cepas aisladas antes de la perturbación ya que el medio de baja sal simula 

su ambiente natural, por lo cual no debería representar una presión ambiental adicional. Sin 

embargo la cepa aislada después de la perturbación probablemente mantuvo algunas 

funciones genéticas de las cepas de antes de la perturbación (García-Ulloa et al., 2020), lo 

cual se ve reflejado en su alto crecimiento en el medio de baja salinidad. Esto pudo ser 

debido a que estas especies de Pseudomonas, pasaron por diversos cuellos de botella que 

pudieron haberles impedido adaptarse a las condiciones ambientales posteriores a la 

perturbación (García-Ulloa et al. 2021). 

Ponce-Soto y colaboradores (2015), mencionan que generalmente las 

gammaproteobacterias entre las que se encuentran el género Pseudomonas  y Vibrio 

suelen ser estrategas-R, es decir son organismos que explotan rápido sus recursos y una 

vez que los agotan pueden entrar en un estado de latencia o mueren, opuesto a los 

estrategas-K que dependen de la supervivencia a largo plazo con recursos limitados 

(Ponce-Soto, 2015). Este estudio coincide con lo ya mencionado, ya que Pseudomonas 

otitidis y Pseudomonas mosselii desaparecieron de su ambiente mucho antes que V. 

cholerae. Esto pudo deberse a dos puntos, el primero es que al haber aumento de la 

salinidad, los nutrientes en el medio se hicieron más escasos. El segundo punto es que, al 

ser Pseudomonas, un estratega-R (Ponce-Soto, 2015) las cepas agotaron de una manera 

acelerada los pocos nutrientes que existían en el medio, lo que las orilló a la desaparición. 

Por otro lado V. cholerae de Laguna Intermedia de Churince parece operar como un 

estratega K, lo cual pudo haberle otorgado una ventaja adaptativa en un ambiente que se 

tornó impredecible en términos de nutrientes y condiciones ambientales una vez que la 

desecación se presentó en el sistema. 
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Cuando se evaluaron las interacciones en co-cultivo entre V. cholerae y Pseudomonas en 

las distintas concentraciones de salinidad, se observaron cinco tipos de interacciones 

diferentes, dónde el amensalismo fue la más predominante, seguido por el neutralismo y la 

competencia, también se observó comensalismo y competencia/depredación. En 

comparación con lo reportado por Moreno (2017), quien encuentra que hay menor 

diversidad de interacciones (comensalismo y amensalismo) en medio marino, mientras que, 

en este estudio fueron diversas. Sin embargo se ha documentado que la mayoría de las 

interacciones entre bacterias suelen ser de antagonismo o competencia (Foster & Bell, 

2012), es decir casi no hay cooperación, inverso a esto, en este estudio no se observó una 

predominancia de ese tipo de interacciones negativas, siendo la interacción más recurrente 

fue el amensalismo, donde P. mosselii se vio afectada su crecimiento, mientras que, V. 

cholerae no sufrió ningún cambio. Además este trabajo, se reportó un ejemplo muy raro en 

la naturaleza, del neutralismo entre microorganismos; los nichos y estrategias de 

crecimiento de V. cholerae y Pseudomonas parecen ser tan diferentes entre sí que en 

algunos casos son capaces de coexistir sin interactuar, incluso encontrándose en un co-

cultivo de laboratorio en el cual son forzadas a ocupar un mismo espacio.  

Se encontró que la salinidad no fue un factor que haya propiciado la extinción de 

Pseudomonas, ya que probablemente nunca coexistieron o pudo haber un intercambio de 

alimento (cross-feeding) entre V. cholerae con la comunidad microbiana (Pfeiffer & 

Bonhoeffer, 2014).  

Los resultados obtenidos nos permiten plantear lo siguiente: ya que todo fue mediado por 

los nutrientes, Vibrio cholerae resultó ser más competitiva que Pseudomonas, ya que V. 

cholerae crece lento como se observa en la cinética de crecimiento, V. cholerae tiene un 

metabolismo diferente al de todas las Pseudomonas estudiadas, como se observa en las 

pruebas de nicho potencial, ya que al consumir ciertos compuestos, y es más probable que 
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ésta haya sobrevivido gracias a la cooperación metabólica entre la comunidad microbiana 

sobreviviente (Seth & Taga, 2014). Finalmente se encontró que la salinidad no fue un factor 

que haya propiciado la extinción de Pseudomonas, ya que probablemente nunca 

coexistieron como se observa en los ensayos de interacción, si no que desapareció porque 

su nicho fue destruido a consecuencia de la influencia antropogénica.  

 Conclusión 

En esta investigación se caracterizó el tipo de interacción ecológica en función de la 

salinidad entre Vibrio cholerae y dos especies de Pseudomonas (P. otitidis y P. mosselii), 

así como se determinó si la sucesión observada podría estar dada por la capacidad de 

consumir diversos compuestos, permitiéndoles cambiar su nicho potencial. Primeramente 

se halló que las cepas de P. otitidis de antes y después de la perturbación son muy cercanas 

filogenéticamente, mientras que las cepas de antes y después de la perturbación de P. 

mosselii son diferentes. Posteriormente se encontraron los perfiles metabólicos de cada 

cepa, observando cepas especialistas y generalistas dentro de  V. cholerae y generalistas 

para Pseudomonas. La cinética de crecimiento para cada cepa, reveló que V. cholerae es 

de crecimiento más lento, mientras que Pseudomonas tienen un crecimiento muy 

acelerado. Por último se encontró una variedad de interacciones, entre ellas comensalismo, 

competencia, parasitismo/depredación, neutralismo y amensalismo, siendo ésta última la 

más predominante debido a que probablemente nunca coexistieron en el sitio. Concluyendo 

de esta manera que la salinidad no fue el factor que hizo que Pseudomonas desapareciera, 

si no que más probablemente su nicho fue desplazado a raíz de la perturbación 

antropogénica. Este estudio ha sido trascendente ya que es la primera vez que se realiza 

esta interacción experimental entre estas especies, y provee información importante sobre 

su ecología en un ambiente oligotrófico (bajo en nutrientes). Además se da a conocer cómo 

la perturbación antropogénica ha desplazado distintos nichos microbianos teniendo como 
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resultado la desaparición de dos especies en esta investigación, pero probablemente miles 

o millones a nivel global.  

 Perspectiva 

A partir de los estudios presentados en esta investigación la perspectiva de un trabajo futuro 

se puede orientar hacia un estudio de manera indirecta de estas interacciones, pero a un 

nivel más amplio, de comunidad, ya que al no ser todos los organismos cultivables en una 

comunidad, sería lo más conveniente que hacer un estudio directo, de esta manera estos 

estudios podrían ser de mucha utilidad para poder conocer la dinámica de las especies, 

poblaciones, comunidades y de esta manera, ayudarnos a poder preservar especies, sitios 

naturales.  
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 Apéndice 

 

Figura 7. Representación de la microplaca, con sus 94 pruebas fenotípicas y los 

compuestos presentes en cada pozo. Tomada de Biolog, 2016. 

 

 

 

 

 

 

 

 



                                                                                
79 

 

 

Medio PIA  

Medio 45 gramos 

Glicerol 20 mililitros (ml) 

Agua destilada 1 litro 

Tabla 2. Lista de compuestos para preparar 1 litro de medio de cultivo PIA.  

 

Medio Luria Broth (LB)  

Triptona 10 gramos 

Extracto de levadura 5 gramos 

Cloruro de sodio 10 gramos 

*Si se requiere hacer sólido, agregar agar 15 gramos 

Tabla 3. Lista de compuestos para preparar 1 litro de medio de cultivo LB.  
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Medio Marino  

Triptona 5 gramos 

Extracto de levadura 1 gramo 

Bromuro de potasio 0.08 gramos 

Cloruro de estroncio 0.034 gramos 

Ácido bórico 0.022 gramos 

Fluoruro de sodio 0.024 gramos 

Nitrato de amonio 0.016 gramos 

Fosfato de sodio básico 0.08 gramos 

Salicilato de sodio  10 microlitros (ul)  

Cloruro de sodio 5 gramos 

Cloruro de magnesio 2.2 gramos 

Sulfato de sodio 1 gramo 

Cloruro de calcio  0.4 gramos 

Cloruro de potasio 0.2 gramos 

Carbonato de sodio 0.1 gramos 

Agua destilada  970 mililitros (ml) 

30 ml de agua destilada + Citrato férrico 0.1 gramos 

*Si se requiere hacer sólido, agregar agar 15 gramos 

Tabla 4. Lista de compuestos para preparar 1 litro de medio marino.  
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Figura 8. Genealogía de genomas centrales de Pseudomonas otitidis recolectados de Laguna Intermedia en el 

sistema Churince. Genealogía del género Pseudomonas que incluye múltiples grupos externos (A) y zoom en 

el clado que comprende los aislamientos de Churince de este estudio (B). Los aislamientos de agosto de 2003 

(estado original) están en azul y los de octubre de 2015 (estado perturbado) en rojo. La barra debajo de los 

árboles representa la longitud de las ramas (García-Ulloa et al. 2021). 

 

Figura 9. Filogenia de máxima verosimilitud de genomas completos de P. mosselii, las cepas de color naranja 

corresponden a las de antes de la perturbación, mientras que las cepas de color rojo representan a las de 

después de la perturbación. La barra debajo del árbol representa la longitud de las ramas.  
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Tabla 5. Pruebas de normalidad de cada cepa con el programa IBM SPSS statistics 19. 
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Cepas 

Prueba de 

Levene 

Prueba de T-

Student Prueba de Welch 

Prueba de U-Mann 

Whitney 

ctrlv7 vs 7-10_bs_ v7 0,068 0 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-34_bs_ v7 0,156 0 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-10_as_ v7 0,124 0,022 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-34_as_ v7 0,442 0,249 - 0,275 

ctrlv7 vs 7-1_bs_v7 0,097 0,067 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-3_bs_v7 0,057 0 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-4_bs_v7 0,088 0 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-5_bs_v7 0,879 0,190 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-22_bs_v7 0,072 0 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-24_bs_v7 0,117 0 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-25_bs_v7 0,071 0 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-1_as_v7 0,118 0,012 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-3_as_v7 0,270 0,017 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-4_as_v7 0,125 0,007 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-5_as_v7 0,583 0,630 - 0,275 

ctrlv7 vs 7-22_as_v7 0,115 0,997 - 0,513 

ctrlv7 vs 7-24_as_v7 0,199 0,013 - 0,050 

ctrlv7 vs 7-25_as_v7 0,156 0,012 - 0,050 

ctrlO10 vs 7-

10_bs_O10 0,028 - 0,08 0,050 

ctrlO34 vs 7-

34_bs_O34 0,531 0,001 - 0,050 

ctrlO10 vs 7-

10_as_O10 0,737 0 - 0,050 

ctrlO34 vs 7-

34_as_O34 0,059 0,798 - 0,513 

ctrlM1 vs 7-1_bs_M1 0,21 0,001 - 0,050 
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ctrlM3 vs 7-3_bs_M3 0,971 0,049 - 0,050 

ctrlM4 vs 7-4_bs_M4 0,644 0,094 - 0,127 

ctrlM5 vs 7-5_bs_M5 0,247 0,339 - 0,275 

ctrlM22 vs 7-

22_bs_M22 0,02 - 0,863 0,513 

ctrlM24 vs 7-

24_bs_M24 0,404 0,854 - 0,827 

ctrlM25 vs 7-

25_bs_M25 0,611 0,151 - 0,127 

ctrlM1 vs 7-1_as_M1 0,118 0,156 - 0,127 

ctrlM3 vs 7-3_as_M3 0,834 0,621 - 0,275 

ctrlM4 vs 7-4_as_M4 0,244 0,686 - 0,827 

ctrlM5 vs 7-5_as_M5 0,016 - 0,423 0,317 

ctrlM22 vs 7-

22_as_M22 0,016 - 0,423 0,317 

ctrlM24 vs 7-

24_as_M24 0,02 - 0,522 0,513 

ctrlM25 vs 7-

25_as_M25 0,708 0,535 - 0,513 

ctrlv7_bs vs 

ctrlv7_as 0,305 0,913 - 0,827 

ctrlO10_bs vs 

ctrlO10_as 0,029 - 0,958 0,513 

ctrlO34_bs vs 

ctrlO34_as 0,262 0,002 - 0,050 

ctrlM1_bs vs 

ctrlM1_as 0,035 - 0,005 0,050 

ctrlM3_bs vs 

ctrlM3_as 0,538 0,005 - 0,050 
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ctrlM4_bs vs 

ctrlM4_as 0,466 0,005 

 

0,050 

ctrlM24_bs vs 

ctrlM24_as 0,434 0,203 - 0,127 

ctrlM25_bs vs 

ctrlM25_as 0,019 - 0,750 0,513 

Tabla 6. Resultados de las pruebas estadísticas. Prueba de homocedasticidad (Levene), prueba paramétrica 

de varianzas iguales (T-student), prueba paramétrica de varianzas desiguales (Welch), prueba no paramétrica 

(U-Mann Whitney). 
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Figura 10. Diagrama de caja y bigotes que representan las diferencias significativas de las cepas de P. 

mosselii (Moss), entre su crecimiento de la cepa control y cuando está en cocultivo con V. cholerae (Vib7) en 

medio marino. La línea recta divide las diferencias de salinidad, del lado izquierdo se encuentran las 

comparaciones de baja sal y del lado derecho las comparaciones de alta sal. *=significante; **=muy 

significante. 
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Figura 11. Diagrama de caja y bigotes que representan las diferencias significativas de las cepas de P. otitidis 

(Oti), entre su crecimiento de la cepa control y cuando está en cocultivo con V. cholerae (Vib7) en medio 

marino. La línea recta divide las diferencias de salinidad, del lado izquierdo se encuentran las comparaciones 

de baja sal y del lado derecho las comparaciones de alta sal. **=muy significante. 
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Figura 12. Diagrama de caja y bigotes que representan las diferencias significativas de la cepa de V.cholerae 

(Vib7), entre su crecimiento de la cepa control y cuando está en cocultivo con P. otitidis (Oti) y P.mosselii 

(Moss) en medio marino. La línea recta divide las diferencias de salinidad, del lado izquierdo se encuentran 

las comparaciones de baja sal y del lado derecho las comparaciones de alta sal. *=significante, **=muy 

significante. 
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