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RESUMEN 
 

El mercurio (Hg), es uno de los elementos más peligrosos que existen en la tierra, 

sin embargo, es uno de los metales más empleados en la minería aurífera artesanal 

sin las medidas de seguridad para su uso y desecho de residuos, causando serios 

problemas ambientales y de salud humana. En estos ambientes impactados por 

mercurio residen microorganismos como las bacterias que han desarrollado 

estrategias para la sobrevivencia en dichas condiciones gracias a la presencia de 

genes específicos para la conversión de compuestos mercúricos muy tóxicos en 

menos tóxicos, volatilizarlo y/o bioacumularlo. Por ello, el objetivo de este trabajo 

fue caracterizar las comunidades bacterianas de zonas impactadas por mercurio y 

evaluar el potencial de biorremediación de las cepas nativas. En cuanto a la 

caracterización fue en dos molinos mineros en Suyo-Ayabaca, y una zona cercana 

(control), en donde se emplea Hg, mediante análisis metagenómico por 

secuenciamiento de próxima generación dirigido al gen 16S ARNr. Así se encontró 

al Filo Proteobacteria como predominante en las muestras de agua y suelo de los 

molinos, y a Actinobacteria en la muestra control, además de determinar 51 géneros 

bacterianos comunes entre las muestras de los molinos pudiendo destacar la 

presencia de Desulforomonas, Pseudomonas, Flavobacterium, Shewanella y 

Sphingomonas. También se aislaron 19 cepas bacterianas resistentes al Hg en 

medios suplementados con 5 ppm de Hg, de las cuales 7 se seleccionaron para 

evaluación in vitro de: crecimiento hasta en 70 ppm, detección del gen merA por 

PCR de punto final y volatilización, obteniendo los mejores resultados en 5 cepas 

de los géneros Lysinibacillus, Pseudomonas, Citrobacter y Enterobacter, de las 

cuales por espectrometría de masas MALDI TOF-TOF se detectaron las proteínas 

codificadas por el operón mer. Demostrando así a nivel molecular el potencial con 

el que cuentan los aislados para su aplicación en biorremediación de mercurio.  

 

Palabras Clave: Biorremediación, MALDI TOF-TOF, Mercurio, Metagenómica, 

Proteómica. 

 

 



ABSTRAC 
 

Mercury (Hg), is one of the most dangerous elements that exist on earth, however, 

it is one of the most used metals in artisanal gold mining without the safety measures 

for its use and waste disposal, causing serious problems Environmental and human 

health. In these environments impacted by mercury reside microorganisms such as 

bacteria that have developed strategies for survival in these conditions thanks to the 

presence of specific genes for the conversion of very toxic mercury compounds into 

less toxic, volatilize and / or bioaccumulate it. Therefore, the objective of this work 

was to characterize the bacterial communities of areas impacted by mercury and 

evaluate the bioremediation potential of the native strains. As for the 

characterization, it was in two mining mills in Suyo-Ayabaca, and a nearby area 

(control), where Hg is used, by metagenomic analysis by next generation 

sequencing directed to the 16S rRNA gene. Thus, the Phylum Proteobacteria was 

found as predominant in the water and soil samples of the mills, and Actinobacteria 

in the control sample, in addition to determining 51 common bacterial genera among 

the samples of the mills, being able to highlight the presence of Desulforomonas, 

Pseudomonas, Flavobacterium, Shewanella and Sphingomonas. 19 Hg-resistant 

bacterial strains were also isolated in media supplemented with 5 ppm Hg, of which 

7 were selected for in vitro evaluation of: growth up to 70 ppm, detection of the merA 

gene by endpoint PCR and volatilization, obtaining the best results in 5 strains of 

the genera Lysinibacillus, Pseudomonas, Citrobacter and Enterobacter, of which the 

proteins encoded by the mer operon were detected by MALDI TOF-TOF mass 

spectrometry. Thus demonstrating at the molecular level the potential that the 

isolates have for their application in mercury bioremediation. 
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