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En un estudio previo en nuestro laboratorio, se aislaron 199 bacterias desnitrificantes
de diversos ecosistemas antárticos en Isla Rey Jorge, capaces de reducir nitrato a 4°C.
La actividad desnitrificante fue evaluada mediante la técnica de bloqueo con
acetileno, que inhibe la conversión de N₂O a N₂ al bloquear la óxido nitroso-reductasa.
La mayoría de las cepas demostraron actividad desnitrificante, aunque en los
genomas de especies cercanas no se identificaron los genes responsables.

El objetivo de este trabajo fue caracterizar los genes implicados en la desnitrificación
en estos aislamientos. Para ello, se secuenciaron y analizaron genomas de 11 cepas
pertenecientes a los géneros Pseudomonas, Janthinobacterium y Flavobacterium,
utilizando las bases de datos KEGG y NCycDB, con énfasis en genes del ciclo de
nitrógeno.

Los resultados mostraron que las cepas del género Pseudomonas presentaron la vía
de desnitrificación completa, mientras que en las cepas del género Janthinobacterium
no se detectó el gen nosZ, indicando desnitrificación incompleta. En las cepas del
género Flavobacterium, usando la base KEGG se identificaron pocos genes
relacionados, pero utilizando NCycDB se detectó un mayor número de estos. La



mayoría de las cepas poseen los genes necesarios para la desnitrificación, excepto el
correspondiente a la primera enzima del proceso, lo que plantea interrogantes sobre
la conversión inicial de nitrato a nitrito en estos microorganismos.

Estos hallazgos resaltan la diversidad y complejidad de los mecanismos de
desnitrificación en bacterias antárticas, abriendo nuevas perspectivas para
comprender su papel en los ciclos biogeoquímicos y su potencial biotecnológico en
ambientes extremos.
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