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COLMENA .. COLMENA
00

» COLMENA (Coleccion de Microorganismos Edaficos y Endofitos Nativos,
www.itson.mx/COLMENA) es una coleccion microbiana enfocada en la
preservacion, clasificacion, caracterizacion y fransferencia de
microorganismos nativos aislados de diferentes agro-sistemas y otros
hdabitats en México.

Disminuir la pérdida de la diversidad microbiana,
mediante el aislamiento, resguardo vy tipificacion del

= Objetivo recurso microbiano eddfico cultivable, cuantificando los
potenciales beneficios ambientales y econdmicos de su
reincorporacion a los ecosistemas.
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Informacion basica CEPA

- - C(:)DIGO: COLMENA_0051
GENERO: Bacillus
Filtrar busqueda de Cepas ESPECIE: megaterium
CEPA GENERO ESPECIE CULTIVO CULTIVO: Trigo

Iniciar busqueda Seleccione
/

Achromobacter
Acinetobacter
Arthrobacter = o=

. Mayor informacion:
Bacillus vor
Bordetella Dr. Sergio de los Santos Villalobos
Cupriavidus Catedritico CONACYT
D elﬂh‘? . Laboratorio de Biotecnologia del Recurso Microbiano
Echerichia Instituto Tecnolégico de Sonora
Enterobacter 5 De Febrero 818 Sur, Col. Centro, C.P. 85000
Kosakonia Ciudad Ohrendn Sonora México.
Lysobacter

Methylobacterium
Microbacterium
Ochrobactrum
Paenarthrobacter
Paenibacillus
Penicillium
Pseudomona
Pseudomonas
Rhizobium
Rhodococcus
Shinella
Staphylococcus
Stenotrophomonas
Streptomyces

BACILLUS
MEGATERIUM

BACILLUS
MEGATERIUM

BACILLUS
MEGATERIUM

BACILLUS
MEGATERIUM
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Cepas preservadas
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Referencia porcentual del nimero de cepas microbianas preservadas en COLMENA
asociadas a los cultivos agricolas en estudio, localizados en el Valle del Yaqui, Sonora y el
Valle del Fuerte, Sinaloa.



Diversidad bacteriana y fungica presentada en COLMENA asociada a los
cultivos agricolas en estudio, localizados en el Valle del Yaqui, Sonora vy el
Valle del Fuerte, Sinaloa.

/0% Cepas 30% Cepas

Bacterianas FUngicas
27% Bacillus 8% Asperguillus

8% Pseudomonas
6% Stenotrophomonas




Dilucion seriada
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Sembrar en placas
con agar nutritivo

Aislamiento, identificacion y
almacenamiento

Caracterizacion

metabdlica
Solubilizacion de

fosfatos Andlisis de secuenciacion,

Sideroforos — identificacion
ACC desaminasa

Fijacion de N2
Produccion de
fitohormonas (AlA)

Entre ofros.

1 Almacenamiento
a -80°C
aracterizacion e
C - .. COLMENA
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Seleccionar
cepas



Aislamiento, identificacion y
almacenamiento




Aislamiento, identificacion y
almacenamiento

b
by
y A"
¢ o
— =T
I o -

Medio de culfivo
con glicerol

- Almacenar a -80°C

Cepas aisladas



Preparacion de medio de cultivo
(CM) para la produccidn de
bioinoculantes (Bioproceso)




Medio Minimo

(NH,),S0,

MgSO,.7H,O
Mn$O,.H,O

FeSO,.7H,0

TRQ38
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Control de calidad
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Turbidimetria



https://www.google.com.py/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=2ahUKEwivtvzEiczZAhVyUd8KHV8aCfMQjRx6BAgAEAY&url=http://www.ultracoloringpages.com/es/p/bid%C3%B3n-p%C3%A1gina-de-colorear/72b58b4b3f48556acbd53e2d376dd9bd&psig=AOvVaw0PCwuZQ4wml_ly3DjizI-a&ust=1520026312283428




Cepas Caracteristica como PGPR
TRQ8 (Bacillus megaterium) fS.F. lP.S.

TRQ6S (Bacillus sonorensis) Biocontrol, lS.F. y P.S.

TE3 (Bacillus subfilis) fS.F. y P.S.










Inoculantes a base de consorcios microbianos

TRQ8 + TE3
TRQ8 + TRQ65

} Consorcios optimos




Produccidon en menor
volumen




Aplicacion de los inoculantes microbianos en el
campo de experimentacion del Valle del Yaqui




Estudio de las interacciones
transcriptomicas

Estudio de las interacciones transcriptomicas entre trigo (Triticum spp.) y microorganismos
edaficos nativos del valle del Yaqui.

Los mecanismos de interaccion planta-microbiota
esconden rutas metabdlicas, respuestas moleculares
e intercambio de sustancias que pueden potenciar la
practica de la agricultura sustentable y promover la
recuperacion de los organismos nativos de la region

Autor: M.C. Luis Abraham Chaparro Encinas



Estudio de las inferacciones transcriptomicas

Cepas en estudio
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Evaluacion de caracteristicas
morfomeéetricas




ldentificacion molecular de microorganismaos

Lisis celular
ADN extraido
Separacion de l PCR
proteinas y lipidos . ., .,
l Amplificacion, regidn 16S
Precipitacion del ADN ‘ .,
‘ Purificacion
Redisolucion del ADN ‘ o
‘ Secuenciacion
Cuantificacion del ADN y l
verificacion de integridad |dentificacion

GenBank utilizando

Almacenamiento el programa Blast

do (Reader & Broda, 1985 modificado)






Concentracion y pureza

260/280
260/230 :IL 1822

Integridad del material genético
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Enter accession number(s}), gi(s), or FASTA sequence(s) & Clear Query subrange &

GGAGATGATTGARAGATGETTTCGECTATCACT TACAGATGEECCCECGETGCAT TAGCTAGTTGETG ~
AGETAACGECTCACCALGECAACGATGCATAGCCGACCTEAGAGGGTEATCGECCACACTGGGACTEL From| ]
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Enter a descriptive title for your BLAST search &

[] Align two or more sequences &

Choose Search Set

Database COHuman genomic + transcript O Mouse genomic + transcript ®Others (nr etc.):

0| 165 ribosomal RNA sequences (Bacteria and Archaea) V| (Y}
Organism
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Entrez Query | | YoulliY Create custom database
Optional Enter an Entrez query to limit search &)

Program Selection

Optimize for ® Highly similar sequences (megablast)
O More dissimilar sequences (discontiguous megablast)
) Somewhat similar sequences (blastn)
Choose a BLAST algorithm &
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Filogenética molecular

Eleccion de los marcadores moleculares

!

Alineamiento multiple de secuencias

!

Eleccion de un modelo de evolucion

!

Determinacion de un método de construccion de drboles

!

Verificacion de la fiabilidad del darbol construido
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