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Se caracterizaron molecularmente diez cepas con capacidad hidrocarbonoclasta que se encontraban en el banco de 

cepas de la Facultad de Ciencias Agrarias y del Ambiente ubicado en la sede Complejo Experimental Campos 

Elíseos de la UFPS, estas cepas pertenecían a los géneros de hongos (Penicillium sp., Rhizopus sp., Paecilomyces 

sp., y Aspergillus sp.,) que fueron aislados de residuos petroleros biorremediados en la empresa de Aseo Urbano 

S.A.S. E.S.P. Estos son hongos con potencial de degradar hidrocarburos.  Para su caracterización molecular se 

llevó a cabo un proceso de extracción de ADN genómico, Se amplificaron las secuencias ITS utilizando la técnica 

por reacción en cadena de la polimerasa (PCR). Los amplicones fueron secuenciados y sometidos a un análisis 

BLASTn  en la base de datos GenBank de la NCBI en donde se encuentra disponible el registro de secuencias de 

ADN estandarizados para establecer la especie con la que compartían el mayor número de nucleótidos, obteniendo 

como resultado identificaciones con porcentajes comprendidos entre el 98% y100%; Donde dos hongos obtuvieron 

con la identidad en el 100% de su longitud con secuencias de ITS pertenecientes a las especies, Aspergillus tamarii, 

Aspergillus niger, Lichtheimia ramosa, Paecilomyces formosus, Penicillium citrinum, Aspergillus flavus, 

Penicillium oxalicum y Geotrichum candidum. 
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Resumen 

 

Se caracterizaron molecularmente diez cepas con capacidad hidrocarbonoclasta que se 

encontraban en el banco de cepas de la Facultad de Ciencias Agrarias y del Ambiente ubicado en 

la sede Complejo Experimental Campos Elíseos de la Universidad Francisco de Paula Santander, 

estas cepas pertenecían a los géneros de hongos (Penicillium sp., Rhizopus sp., Paecilomyces sp., 

y Aspergillus sp.,) que fueron aislados de residuos petroleros biorremediados en la empresa de 

Aseo Urbano S.A.S. E.S.P. Estos son hongos con potencial de degradar hidrocarburos que fueron 

clasificados utilizando técnicas de identificación macroscópica, microscópica (observación de las 

estructuras celulares y las colonias); y bioquímicas, mediante el empleo de medios especiales 

para identificar las rutas metabólicas. 

Para su posterior caracterización molecular se llevó a cabo un proceso de extracción de 

ADN genómico, Se amplificaron las secuencias ITS utilizando la técnica por reacción en cadena 

de la polimerasa (PCR). Los amplicones obtenidos se verificaron por electroforesis usando como 

agente intercalante Gel Red y se compararon con el marcador de peso molecular de 1Kb, 

Posteriormente se realizó la cuantificación de ADN de los amplicones por espectrofotometría 

usando el Nanodrop Thermo Scientific 2000, teniendo la concentración de cada amplicón. 

Los amplicones fueron secuenciados y sometidos a un análisis BLASTn (Basic Local 

Alignment Search Tool) en la base de datos GenBank de la  NCBI (National Center for 

Biotechnology Information) en donde se encuentra disponible el registro de secuencias de ADN 

estandarizados para establecer la especie con la que compartían el mayor número de nucleótidos, 

obteniendo  como resultado identificaciones con porcentajes comprendidos entre el 98%  y100%; 



 

 

  

Donde dos hongos obtuvieron con la identidad en el 100% de su longitud con secuencias de ITS 

pertenecientes a las especies, Aspergillus tamarii, Aspergillus niger, Lichtheimia ramosa, 

Paecilomyces formosus, Penicillium citrinum, Aspergillus flavus, Penicillium oxalicum. 

Luego de obtener las especies de cada una de los hongos mediante el uso de los ITS 4 y 5, 

se procedió a realizar un alineamiento de las secuencias de ADN usando el Software Clustal X, 

para luego construir el correspondiente árbol filogenético con el programa TreeWiew 

determinando las relaciones genéticas entre cada género y especie. 

Palabras clave: PCR, marcador molecular, ITS, hongo hidrocarbonoclasta, Penicillium 

sp., Rhizopus sp., Paecilomyces sp., y Aspergillus sp. 
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