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El estudio de la biodegradacion de compuestos conéates es un tema de gran interés en
microbiologia ambiental, tanto a nivel basico copow sus numerosas aplicaciones biotecnoldgicas
(2). Mientras se poseen amplios conocimientos slellementos que controlan la degradacion aerdbica
de compuestos aromaticos contaminantes, poco seasaibca de la de la genética y regulacion que
determina el catabolismo de compuestos aromatit@gencia de oxigenazoarcus sp. CIB es una
[3-proteobacteria desnitrificante, anaerobia facwliataislada en nuestro laboratorio, con la caacid
de degradar tanto aerGbica como anaerébicamenté&ficos contaminantes tales como el tolueno o el
m-xileno. Los trabajos realizados en nuestro grugo frermitido situar @zoarcus sp. CIB como un
organismo modelo para el estudio de la degradai@erdbica de contaminantes (2).

Con el fin de conocer mejor la base molecular aurgrola estos procesos y utilizaroarcus sp. CIB
como bacteria de referencia para estudios de dagtadaerdbica/anaerbbica, se ha secuenciado el
genoma dda cepa CIB mediante la técnica de pirosecuencia¢i®). Hemos priorizado el analisis
preliminar del genoma a la busqueda de genes iagu& en el catabolismo de compuestos
aromaticos, identificanddusters génicos implicados en (i) la degradacion anaeedte toluenom-
xileno, benzoato, 3-hidroxibenzoato, 3-metilbenapdénilacetato, fenilalanina, fengb-cresol, 4-
hidroxibenzoato (ii) la degradacion aerébica de zbato, fenilacetato, tolueno, diterpenoides,
gentisatoN-heterociclos, y (iii) Ig3-oxidacién de acidos dicarboxilicos (ruta baja dgrddacion de
compuestos aromaticos y acidos aliciclicos). Alguth@ estas rutas catabdlicas estan siendo objeto de
estudio actualmente. Dado nuestro interés en lafitexion genética dézoarcus sp. CIB, también
hemos identificado, con el uso de la base de eszigstriccion/modificacién (R/M) Rebase (4), genes
gue codifican para 4 metiltransferasas que poddanar parte de sistemas R/M de tipo | y 8 genes
hsd pertenecientes al tipo Il. Diversas estrateg&a incrementar la capacidad de incorporar DNA
exdgeno en la cepa CIB estan en curso. Nuestrs@ndél genoma dézoarcus sp. CIB también ha
revelado la existencia de genes que podrian cadifina nitrogenasa y varias hidrogenasas, lo que
implicaria que esta cepa representa un nuevo diilggenético dentro del génerdzoarcus que
comparte caracteristicas tipicas de Aasarcus endofitos de plantas, e.g\zoarcus sp. BH72 (5), y
otras exclusivas de lg&zoarcus de vida libre, e.gAzoarcus sp. EbN1 (6), tales como la de degradar
anaerdbicamente compuestos aromaticos.
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