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Introducción 

 

La biorremediación es una estrategia que depende de la capacidad de los organismos para degradar, transformar o 

acumular contaminantes. Estos deben ser capaces de metabolizar los contaminantes a productos inocuos, inmovilizados o 

separados del sustrato en comparación con los métodos fisicoquímicos, esta técnica se considera más eficiente y con 

menor generación de efectos secundarios. Sin embargo, su aplicación práctica puede requerir procesos de preparación, 

escalamiento y soporte técnico especializado, lo que en algunos casos limita su accesibilidad o incrementa los costos (Liu 

et al., 2018; Orberá et al., 2014). 

Entre los contaminantes que se pueden biodegradar con esta técnica se encuentran los solventes, plaguicidas, compuestos 

derivados del petróleo, pigmentos y metales pesados. Los metales pesados son contaminantes importantes del medio 

ambiente, su presencia y acumulación en los suelos se debe al uso desmesurado de agroquímicos, así como la 

industrialización y actividades antropogénicas tales como la minería, peletería y la industria automotriz.  

El cromo es un metal tóxico que no tiene efectos benéficos dentro de los organismos vegetales, el aumento de la 

concentración de este metal en suelos es principalmente por contaminación, en la naturaleza se encuentra 

mayoritariamente como cromatos, sales de este elemento que presentan diferentes estados de oxidación de este metal, 

las más comunes son: cromo trivalente (Cr (III)) y cromo hexavalente (Cr (VI)), ambas especies son tóxicas, aunque el Cr 

(III) es menos nocivo, debido a que es insoluble y no es permeable a membranas; el Cr (VI) es el estado más nocivo para 

los microorganismos, plantas y animales, causando estrés oxidativo, cambios conformacionales en proteínas, daño al ADN 

y favoreciendo la síntesis de especies reactivas de oxígeno (ROS), estas condiciones de toxicidad han sido ampliamente 

asociadas a la disminución del crecimiento vegetal y a la alteración de procesos fisiológicos en organismos vegetales, tales 
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como la inhibición de fotosíntesis y la captación de hierro (Kotas, 2000; Pande et al., 2022; Singh et al., 2013; Shanker et 

al., 2005).Arabidopsis thaliana (A. thaliana) es una planta herbácea de pequeño tamaño y ciclo anual, nativa de Europa y 

Asia central. Aunque carece de relevancia económica como cultivo, A. thaliana ecotipo Columbia 0 es empleada como 

modelo de estudio, debido a su ciclo de vida corto, desarrollo en espacios pequeños, alta producción de semillas y un 

genoma pequeño en comparación con otros organismos vegetales y es ideal para evaluar aspectos metabólicos, así como 

aplicaciones en fitorremediación (Koorneef, et al.,2004). 

En México existen sitios contaminados con cromatos; uno de ellos está ubicado en el Estado de Puebla, donde se realizó 

un análisis de contaminantes en cuerpos de agua. En este estudio se detectó cromo (VI) en los ríos Alseseca y Atoyac, así 

como en la presa de Valsequillo, con concentraciones superiores a las permisibles. Se reportaron valores de 0.0631 mg/L 

para el río Alseseca, 0.0641 mg/L para el río Atoyac y 0.0659 mg/L para la presa de Valsequillo (Ortiz, 2015). 

Bacillus es un género de bacterias Gram positivas con tiene forma de bastón, ampliamente estudiado por  capacidades 

adaptativas Rehman et al., (2008) reportó la capacidad de Bacillus para modificar el estado de reducción de otros metales 

demostrando que el género Bacillus es resistente a níquel (Ni), plomo (Pb), zinc (Zn), cobre (Cu), cadmio (Cd) y mercurio 

(Hg). Dentro de este género,  Bacillus thuringiensis pertenece al grupo de Bacillus cereus. Es un microorganismo con 

potencial uso en la agricultura debido a la producción de toxinas con efecto insecticida.  

En el estudio de Ramírez (2019) se reportó una bacteria que demostró tolerancia a Cr (VI), esta fue posteriormente 

identificada como Bacillus thuringiensis MH778713. Esta cepa fue aislada de las raíces de Prosopis laevigata, que creció 

en un área contaminada con metales pesados del río Nexapa, en Chietla, Puebla, México. Dentro de los metales presentes 

en el área se reportaron hierro (Fe), aluminio (Al), plomo (Pb), cadmio (Cd), zinc (Zn) y cromo (Cr). 
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Bacillus thuringiensis MH778713 es una bacteria tolerante a Cr (VI), también actúa como un microrganismo promotor de 

crecimiento vegetal (MPCV) favoreciendo la fijación de nitrógeno en plantas de Prosopis laevigata y Arabidopsis thaliana 

se encuentra asociado a raíces de plantas y optimizando la remoción de Cr (VI) (Singh et al., 2019; Ramírez et al., 2019).Los 

resultados de Ramirez et al., (2019) demuestran que esta cepa muestra mayor tolerancia a cromo (VI) que otras bacterias 

reportadas previamente. 

Los efectos de Bacillus thuringiensis MH778713 como promotor de germinación y crecimiento en A. thaliana y Prosopis 

laevigata se deben a la producción de compuestos orgánicos volátiles (VOCs). Estos metabolitos se caracterizan por su 

alta presión de vapor y baja solubilidad en agua, lo que facilita su difusión. La producción de VOCs es específica de cada 

microorganismo y, aunque no todos generan efectos benéficos de manera individual, su combinación puede promover el 

crecimiento, desarrollo y adaptabilidad de las plantas (Huang et al., 2012). 

Ramírez et al. (2020) evaluó el efecto de los VOCs emitidos por B. thuringiensis MH778713 bajo condiciones de estrés por 

Cr (VI), observando que las semillas de A. thaliana y P. laevigata expuestas a dichos compuestos lograron germinar, 

mientras que las no expuestas no lo hicieron. Es posible que esta interacción haya inducido cambios en la expresión génica 

que permitieron la germinación pese al estresor, aunque el mecanismo exacto aún se desconoce. 

En este contexto, el presente estudio se planteó dilucidar los cambios en la expresión de genes asociados a rutas 

metabólicas que favorecen la germinación bajo la presencia de Cr (VI). Además, se ha reportado que los VOCs pueden 

modificar procesos fisiológicos como la absorción de hierro, sodio y auxinas, contribuyendo a la tolerancia de las plantas a 

condiciones adversas (Zhang et al., 2007). 
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La producción de metabolitos secundarios como los VOCs ha sido estudiada por sus efectos benéficos en las plantas, ya 

que pueden favorecer la tolerancia frente a condiciones de estrés abiótico, incluyendo la exposición a metales pesados. 

Estos compuestos contribuyen a la inducción de enzimas relacionadas con procesos redox y a la síntesis de metabolitos 

no enzimáticos, como quelantes. Además, algunos metabolitos específicos, como ciertos azúcares, cumplen un doble 

papel: actúan como precursores metabólicos y como componentes estructurales (Lavid et al., 2001). 

Importancia de la toxicidad de Cr (VI)  

El cromo (VI) no tiene función biológica en las plantas, el rango de toxicidad para los organismos vegetales es entre 5 – 

100 mg/kg, su presencia en estos organismos causa mutaciones y efectos carcinogénicos (Whitacre, 2015). Los efectos 

de este metal en la célula son la inhibición de diversas rutas metabólicas, daño al ADN, inhibición y alteración de proteínas, 

peroxidación de lípidos y estrés oxidativo. (Singh et al., 2013). 

Los efectos tóxicos de cromo (VI) se deben a la formación de ROS e intermediarios de cromo (Cr V, Cr IV y Cr III), en 

condiciones normales estos intermediarios son reducidos por enzimas y compuestos detoxificantes, pero la presencia de 

las ROS y los intermediarios pueden sobrepasar la respuesta de enzimas (Cheng et al., 2009), como resultado los 

intermediarios de cromo afectan rutas metabólicas como cadena transportadora de electrones y fotosíntesis, así como la 

disponibilidad de NADH y FADH, secuestrando los electrones e inhibiendo a sus transportadores (Singh et al., 2013). 

La reducción extracelular de cromo es un mecanismo de resistencia independiente a los mecanismos de respuesta para 

detoxificación, este ocurre en la membrana celular de las bacterias, uno de los mecanismos sugeridos para esta es la 

reducción de Cr (VI) por medio de una reductasa soluble dependiente de NADH, este mecanismo es considera 

predominante en bacterias desarrolladas bajo condiciones aerobias (Cheung, 2007); esta estrategia protege a la célula de 
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la interacción de cromo con su material genético, a su vez es un mecanismo energéticamente óptimo en comparación a la 

reducción de cromo intracelular (Whitacre, 2015; Cheung, 2007).  

Otra de las estrategias para la reducción de cromo que ocurren en la membrana celular es la reducción de Cr (VI) a Cr (III) 

a través de la familia de enzimas cromato reductasas, las cuales están ligadas a NADH como transportador de electrones, 

la expresión de esta enzima está ligada a la presencia de ROS y cromo (Ramírez-Díaz et al., 2008), otro de los mecanismos 

en membrana que permiten la reducción de cromo hexavalente es la unión a grupos funcionales en membrana, como 
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ácidos orgánicos, esteres y amidas, los cuales aumenta su concentración en presencia de Cr (VI) (Mangaiyarkarasi et al., 

2011). 

 

Figura 1. Mecanismos para la detoxificación de cromo (VI) en bacterias. A) La entrada de cromo (VI) a la célula ocurre por los transportadores 

de sulfato. B) Reducción extracelular de cromo (VI) a cromo (III). C) Acción de cromato reductasa en la membrana. D) La reducción de cromo (VI) 

a (III) causa la formación de ROS, generando estrés oxidativo que causa daños a ADN y proteínas. E) Flujo de cromatos a citoplasma por ChrA. F) 

Enzimas detoxificantes de ROS. G) Sistemas de reparación de ADN contra especies de cromo. (Whitacre, (2015). 
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Los mecanismos de resistencia descritos anteriormente, serán abordados en orden, el primero de ellos es la entrada de Cr 

(VI) a la célula, ocurre debido a la interacción con los transportadores de hierro y sulfatos, a través de transporte pasivo, 

como resultado existe la acumulación celular (Brown et al., 2006). Además de esto, las enzimas reductoras de hierro y 

sulfatos tienen un papel indirecto en la reducción de Cr (VI), ya que, en el caso de las enzimas reductoras de hierro tienen 

una mayor velocidad de reacción respecto a las enzimas reductoras de cromatos, y en el caso de las enzimas de sulfatos 

su actividad permite la formación de sulfitos (S2H), la acción de ambas enzimas permiten degradar a Cr (VI) obteniendo Cr 

(III), en este proceso se evita la formación de intermediarios oxidativos de cromo, disminuyendo la formación de ROS 

(Figura 1) (Whitacre, 2015). 

Posterior a la entrada de Cr (VI), la reducción intracelular de Cr (VI) a Cr (III) mantiene la concentración citoplásmica de Cr 

(VI) baja y facilita la acumulación de cromatos desde el medio extracelular a la célula (Whitacre, 2015). A pesar de la 

existencia de enzimas especializadas en la reducción de Cr (VI), otros compuestos de la célula ayudan en la reducción, 

como NADH, flavoproteínas y compuestos quelantes, estos procesos de reducción tienen como resultado la formación de 

especies de cromo (V), (IV) y ROS, las cuales disminuyen la actividad de enzimas oxido reductasas acaparando el flujo de 

electrones para su degradación. La habilidad de contrarrestar el daño a material genético, proteínas y pared celular depende 

de enzimas detoxificantes de ROS, como YieF, lipoil deshidrogenasa, glutatión, superóxido dismutasa, catalasa y ChRr 

(Figura 1) (Ackerley et al., 2004; Ramírez-Díaz et al., 2008). 

Además de la actividad de enzimas detoxificantes, la presencia de compuestos no enzimáticos antioxidantes, como 

carotenoides, tocoferoles, flavonoides y ascorbatos ayudan a contrarrestar el efecto de las ROS, interactuando con estos 

e inactivándolos, a bajas concentraciones inhiben o retrasan los procesos oxidativos deteniendo la reacción de Fenton, los 
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antioxidantes también son agentes quelantes que pueden interacciones con los iones responsables de generar ROS 

(Ramírez-Díaz et al., 2008).  

Finalmente, después de la reducción de Cr (VI) a Cr (III), el cromo trivalente es expulsado al medio extracelular, este 

proceso ocurre a través de la enzima transportadora de cromatos A (ChrA), donde a través de vesículas, es transportado 

al medio extracelular, para la función de esta enzima la se necesita de un gradiente de electrones (Ackerley et al., 2004). 

Una de las razones para el estudio de los mecanismos de tolerancia y reducción de Cr (VI) es la búsqueda y explicación 

de las estrategias para la tolerancia de dicho estresor en diversos microorganismos; De los cuales existen reportes de 

organismos aislados en sitios contaminados con este metal, como es el caso de la investigación de Francisco et al. (2002), 

donde se aislaron bacterias capaces de tolerar y reducir a Cr (VI), dentro de las cuales se identificaron bacterias 

pertenecientes a los géneros Acinetobacter y Ochrobactrum; Así como Aureobacterium esteroaromaticum, Clavibacter 

michiganensis y Cellulomonas flavigena dentro de las cuales se reportaron diferencias en los mecanismos y resistencias a 

Cr (VI), resaltando la diversidad de estrategias para la adaptación a este estresor.  

Señalización y efectos de ácido abscísico (ABA) como respuesta a estresores 

El ácido abscísico (ABA) es un ácido débil de 15 carbonos (PUBCHEM CID: 643732) que actúa como hormona vegetal, 

regulando múltiples procesos de crecimiento y desarrollo, como maduración, dormancia y germinación de semillas, división 

y elongación celular (Finkelstein, 2013; Kim et al., 2025). En condiciones normales se conoce que inhibe el crecimiento y 

promueve la maduración y envejecimiento ABA se mantiene en niveles bajos, pero se acumula rápidamente cuando los 

organismos vegetales detectan estresores, funcionando como señal química de alerta (Zhao et al., 2021). 
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La síntesis de ABA se lleva a cabo mediante dos rutas: la ruta directa, que produce compuestos menores a 15 carbonos, y 

la ruta indirecta a partir de carotenoides (Chen et al., 2019). Entre los precursores de carotenoides se incluyen isoprenil 

pirofosfato (IPP), farnesíl difosfato (C15) y geranilgeranil difosfato (C20), que también sirven como precursores para otras 

fitohormonas como citoquininas, brasinosteroides y giberelinas (Chen et al., 2020). 

ABA regula la expresión de factores de transcripción clave, como AREB2, AREB3, ABI5, bZIP15 y Bzip67, los cuales 

participan en procesos de latencia y adaptación al estrés (Fujita et al., 2005). Para mantener niveles hormonales 

equilibrados, la planta regula simultáneamente el anabolismo y catabolismo de ABA. El catabolismo incluye la conjugación 

e hidroxilación de ABA, que puede ser glucosilado por UDP-glucosiltransferasa (UGT) codificada por UGT71C5, o 

convertido en ácido faseíco (PA) por citocromo P450 monooxigenasa (Liu et al., 2015). 

La señalización de ABA es iniciada por su reconocimiento por receptores intracelulares PYLs (componentes similares a 

pyrobactin resistance 1). Al unirse a ABA, los PYLs forman complejos con proteínas fosfatasas del clado A (PP2Cs), lo que 

libera la inhibición sobre cinasas dependientes de calcio (SnRK2/3/6/7/8/CDPK). En condiciones normales, estas cinasas 

están inhibidas por ABI1/PP2C, evitando la activación de genes rio abajo. La acumulación de ABA y su unión a PYLs induce 

la activación de RCARs (Componentes reguladores de receptores de ABA) y aumenta los niveles de ROS, modulando la 

fosforilación de SnRK2/3/6/7/8/CDPK y desencadenando la expresión de genes de respuesta al estrés (Kumar et al., 2019; 

Figura 2). 
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Figura 2. Mecanismo de señalización de ABA. Bajo condiciones de estrés abiótico, los niveles de ABA y ROS aumentan, lo que activa la 

acumulación de calcio citosólico mediado por óxido nítrico, la activación de este mecanismo es mediado por la fosforilación de cinasas, lo que 

desencadena la activación de genes de respuesta al estrés (Fernando, 2016). 

La modulación de ABA es crítica para la regulación de procesos de defensa y crecimiento. Esta fitohormona está 

involucrada en diversos procesos como cierre estomático, acumulación de ceras, germinación, regulación osmótica e 
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inhibición de crecimiento (Xiong, 2003). Los organismos vegetales acumulan ABA rápidamente cuando son expuestos a 

diferentes condiciones ambientales, y el mantenimiento de los niveles de esta fitohormona es consistente en diversas partes 

de los tejidos vegetales de acuerdo a los estadios de crecimiento y desarrollo de las plantas (Chen et al., 2020). 

Durante los procesos metabólicos de las plantas, ABA se acumula y activa mecanismos de respuesta a estresores, 

principalmente relacionados con estrés osmótico. En el proceso de señalización durante estrés, los estresores abióticos 

aumentan los niveles de ABA y ROS, y estos niveles de ROS activan la concentración de calcio citosólico mediante óxido 

nítrico (Munemasa et al., 2013). 

En Arabidopsis, los genes codificantes para proteínas relacionadas con tolerancia a estresores incluyen enzimas 

detoxificantes de ROS, oxidorreductasas, factores de transcripción, proteín cinasas y fosfatasas (Cutler et al., 2010). Debido 

al papel de ABA como inductor de respuesta a estresores, se cree que este compuesto tiene un papel relevante como 

segundo mensajero y en la señalización (Zhao et al., 2021). 

Existen microorganismos capaces de producir VOCs que pueden actuar como precursores en la síntesis de fitohormonas 

o causar un efecto similar. El género Bacillus es conocido por la producción de compuestos como cetonas, alcoholes, 

terpenoides, alquenos, aldehídos, ésteres, ácidos grasos y compuestos fenólicos, con diversas actividades biológicas, 

incluyendo actividad antimicrobiana y antifúngica (Koilybayeva et al., 2023). La variedad de compuestos con actividad de 

VOCs dentro de los microorganismos se debe a sus rutas metabólicas, ya que estos son sintetizados como intermediarios 

metabólicos, esenciales para el crecimiento bacteriano, producción de energía y síntesis de compuestos estructurales 

(Koilybayeva et al., 2023; Zhang et al., 2021). 
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La actividad biológica de las fitohormonas, como el ácido abscísico (ABA) y el etileno, está relacionada con su capacidad 

para regular procesos fisiológicos como el crecimiento, la germinación y la respuesta al estrés. En el estudio de Galka et 

al. (2015) se demostró que el ABA puede interactuar con la enzima ribulosa-1,5-bisfosfato carboxilasa/oxigenasa 

(RuBisCO). Esta interacción se debe a la disposición tridimensional de los grupos funcionales carboxilo, cetona e hidroxilo, 

y fue corroborada mediante cristalografía. Como resultado, se observó que el ABA puede modificar la actividad de RuBisCO, 

afectando la eficiencia de la fijación de carbono en condiciones de estrés. 

 

Hipótesis 

La presencia de Bacillus thuringiensis MH778713 favorecerá el crecimiento de Arabidopsis thaliana y conferirá tolerancia 

al cromo hexavalente, al inducir respuestas adaptativas de la planta y mejorar la interacción planta-microorganismo. 

 

 

Objetivo general 
 

 Estudiar el efecto de la presencia de Bacillus thuringiensis MH 778713 en la germinación de Arabidopsis thaliana 

bajo condiciones de estrés causado por cromo (VI). 

 

Objetivos específicos 
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1. Determinar la capacidad de Bacillus thuringiensis MH778713 para promover la germinación de Arabidopsis thaliana 

bajo condiciones de estrés causado por cromo (VI). 

2. Identificar y analizar los cambios en la expresión de genes del metabolismo de carbohidratos, lípidos, aminoácidos 

y del metabolismo de fitohormonas en A. thaliana bajo condiciones de estrés causado por cromo (VI).  

3. Determinar la producción de compuestos orgánicos de Bacillus thuringiensis MH778713, que pudieran promover la 

germinación de Arabidopsis thaliana bajo condiciones de estrés causado por cromo (VI).  

 

 

 

 

Metodología 

En este trabajo se analizaron los cambios en la expresión de genes de A. thaliana ecotipo Columbia 0 en respuesta a 100 

mg/L de cromo hexavalente. El análisis de estos genes se realizó mediante herramientas bioinformáticas para la 

identificación de diferencias significativas en presencia del estresor. 

 

Escarificación y germinación de las semillas de Arabidopsis thaliana en agar 

La escarificación de las semillas se llevó a cabo en un tubo de 1.5 mL, en el cual se colocaron 150 semillas de A. thaliana 

ecotipo Columbia 0, las cuales se lavaron con 100 µL de tween 20 y 900 µL de agua destilada estéril, se agitaron en el 
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vortex durante 1 min y se retiró el sobrenadante con una micropipeta de 1000 µL suavemente, después se lavó 10 veces 

con 900 µL de agua destilada estéril hasta que ya no existiera ningún rastro de espuma dentro del tubo. Las semillas se 

colocaron en placas de Petri con agar agua 75% (v/v) a las cuales se les adicionaron diferentes concentraciones de 

(cromato de potasio) de 0-100 mg/Kg, usando en cada ensayo como control positivo placas sin cromo. Las placas se 

colocaron en una estufa de incubación de calor de convección de la Marca VELP en oscuridad para favorecer la germinación 

de las semillas durante 48 horas a 28°C. 

Determinación de la concentración mínima inhibitoria (MIC) de la germinación de Arabidopsis 

thaliana 

La determinación de la MIC se realizó exponiendo a las semillas escarificadas de A. thaliana a diferentes concentraciones 

de Cr (VI) de 0-100 mg/Kg (de 10, 20, 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90, 100 mg/Kg), hasta identificar la MIC de la germinación de 

las semillas. Estos ensayos se realizaron por triplicado (3 placas con 5 semillas cada una). La germinación de las semillas 

de A. thaliana se inhibió a la concentración de 100 mg/Kg.  

Limpieza de secuencias de microarreglos 

El análisis de la expresión genética de A. thaliana en las condiciones de los arreglos (Ctrl vs. Cr), (Ctrl vs Cr + Bacillus) y 

(Cr vs Cr + Bacillus), se llevó a cabo a través de microarreglos mediante el servicio provisto por el Instituto de Fisiología 

Celular de la UNAM. Se utilizó el chip Affymetrix Arabidopsis ATH1 Genome Array (versión 3), para la identificación de los 

genes con sobreexpresión se utilizó el fluoroforo Alexa 555, para los reprimidos se utilizó Alexa 647, la lista de genes se 

manejó con el criterio de corte de Log ± 2, utilizando un Z-score ≥ 2. Se obtuvieron 810 genes sobre expresados (UP) y 423 

genes reprimidos (DOWN) con un total de 1233 genes diferencialmente expresados, cada una de estas secuencias se 

buscó en la base de datos de NCBI y se obtuvo la secuencia en formato FASTA. 
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Clasificación y análisis de secuencias de microarreglos  

A partir de las secuencias de los genes diferencialmente expresados se obtuvieron las secuencias de aminoácidos mediante 

la plataforma KEGG. Con la herramienta BRITE se clasificaron los genes codificantes en categorías de metabolismo. Con 

base en esta clasificación se elaboraron gráficas que muestran la distribución de genes en cada categoría metabólica y su 

variación bajo las distintas condiciones evaluadas. Para facilitar el manejo de las secuencias, se organizaron tablas en 

Excel donde se identificaron los genes relacionados con el metabolismo de carbohidratos, lípidos, aminoácidos y 

fitohormonas. Las gráficas se generaron en Excel a partir de estas tablas, lo que permitió identificar alteraciones en la 

expresión génica asociadas a la exposición a cromo (VI) y a la interacción con Bacillus thuringiensis (Kanehisa et al., 2015). 

Análisis de enriquecimiento de conjuntos de genes (DAVID)  

Se realizó la búsqueda de genes relacionados a las condiciones de los arreglos  (Ctrl vs. Cr), (Ctrl vs Cr + Bacillus) y (Cr 

vs Cr + Bacillus), mediante la herramienta DAVID, donde se reportó un agrupamiento de genes relacionados al metabolismo 

de fitohormonas (Huang et al., 2009). 

 

Obtención de compuestos orgánicos volátiles (VOCs) producidos por Bacillus thuringiensis 

MH778713 en presencia de semillas de Arabidopsis thaliana  expuestas a Cr (VI)  

El montaje experimental se realizó de acuerdo con la metodología de Ramírez et al. (2020), con modificaciones para la 

obtención de los compuestos orgánicos volátiles (VOCs) producidos por Bacillus thuringiensis MH778713 en condiciones 

de estrés por Cr (VI). Previamente a la inoculación se realizaron perforaciones en los costados de las placas bipartidas, las 

cuales fueron selladas con cinta parafilm y micropore para evitar contaminación. Las placas se incubaron a 25 °C durante 

un periodo de 72 a 120 horas, correspondiente al tiempo que requieren las semillas de Arabidopsis thaliana para germinar. 
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El lavado de semillas de A. thaliana se realizó colocando semillas en un tubo estéril, al cual se adicionaron 900 μL, 

posteriormente se añadió 100 μL de Tween 20 al 2% por 1 minuto, se mezcló y retiró el sobrenadante, se realizaron 10 

lavados con agua destilada estéril. 

Posterior al lavado de las semillas estas se colocaron en placas Petri bipartidas con agar agua – Cr, agar agua y agar 

extracto de levadura manitol (YMA), en el lado de las placas con agar agua y agua – Cr se colocaron 5 semillas de A. 

thaliana, se refrigeraron por 24 horas, posteriormente se inoculó una placa de agar agua – Cr con Bacillus thuringiensis 

MH778713 en el medio YMA. 

Extracción de los compuestos orgánicos volátiles (VOCs) y análisis por GC-MS 

La extracción de los VOCs producidos durante la germinación de las semillas de A. thaliana se realizó  después de 120 

horas posterior a la germinación de las semillas, para la extracción se utilizaron jeringas estériles de 5 mL, se retiró la 

cubierta de cinta micropore e inyecto benceno utilizando jeringas para cada lado de las placas bipartidas, sin retirar la 

jeringa de la placa de Petri se mezcló durante 1 minuto y aspiro el benceno, posteriormente se recolecto en microtubos, los 

microtubos fueron mezclados en vortex por 10 minutos y posteriormente se centrifugaron a 13000 rpm por 5 minutos, dos 

veces, el sobrenadante fue recolectado para su análisis en cromatografía de masas acoplada a espectro de masas (GC-

MS). Se utilizaron columnas Agilent HP-5ms  (30 m de largo, 0.25 mm i.d., 0.25 µm de grosor). La temperatura inicial fue 

40°C y se mantuvo por 5 minutos, después subió a un ritmo de 15°C/min a 240°C y se mantuvo por 6.667 minutos, por un 

tiempo de corrida total de 25 minutos. El gas de arrastre fue helio a un ritmo de 1.2 mL/minuto. El cromatógrafo de gas/ 

detector selectivo de masas Agilent 5975C se operó en el modo de ionización de electrones a 70eV, con una temperatura 

base de 220°C con un escaneo continuo de m/z de 50 a 500. Las muestras fueron analizadas mediante cromatografía de 

gases acoplada a espectrometría de masas en el laboratorio de Catálisis de la Facultad de Ciencias Químicas de la BUAP.   
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Resultados 
En respuesta a la exposición de 100mg/L de Cr (VI), se identificaron cambios significativos en la expresión génica de A. 

thaliana ecotipo Columbia 0, el uso de herramientas bioinformáticas permitió reconocer genes diferencialmente expresados. 

 

Expresión diferencial de genes de Arabidopsis thaliana en respuesta a estrés causado por cromo 

hexavalente 

En respuesta a la exposición a 100 mg/L de Cr (VI), se identificaron cambios significativos en la expresión génica de 

Arabidopsis thaliana ecotipo Columbia 0. 

Expresión diferencial de genes de Arabidopsis thaliana en respuesta a estrés por cromo hexavalente 

El análisis de expresión mostró que, al comparar las diferentes condiciones experimentales, se detectaron genes 

diferencialmente expresados tanto con incremento (sobreexpresados) como con disminución (subexpresados) en su nivel 

de transcripción. En la comparación Control vs. Cr (VI) se identificaron 43 genes sobreexpresados y 31 subexpresados; en 

Control vs. Cr + Bacillus se encontraron 67 sobreexpresados y 38 subexpresados; mientras que en Cr (VI) vs. Cr + Bacillus 

se observaron 46 sobreexpresados y 46 subexpresados. 

La clasificación funcional de estos genes mostró su agrupamiento en categorías relacionadas con procesos generales del 

metabolismo, incluyendo el metabolismo de carbohidratos, aminoácidos, lípidos y fitohormonas (Figura 3). Esta 

representación gráfica permitió visualizar la distribución de genes asociados a distintas funciones celulares en cada una de 

las comparaciones realizadas. De manera complementaria, se elaboraron tablas de datos (Figura 4) que incluyen el 



21 
 

agrupamiento funcional de los genes diferencialmente expresados junto con el nombre de la enzima codificada, su función 

y el valor de Z-score asociado. 

 

Tabla 1. Tabla de condiciones de comparación de microarreglos.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Chip Alexa 555 Alexa 647 
AthV3_06_27 Control (semilla sin 

cromo) 
Semilla con cromo 

AthV3_06_28 Control (semilla sin 
cromo) 

Semilla con cromo y 
Bacillus 

AthV3_06_29 Semilla con cromo Semilla con cromo y 
Bacillus 
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Figura 3. Agrupación funcional de los genes sobreexpresados y subexpresados relacionados a las secuencias con alteración de 

expresión. La distribución de los genes está marcada por el porcentaje presente en cada fracción del gráfico, los cuales se clasifican por la ruta 

metabólica a la que está relacionada por código de color a la leyenda del lado inferior izquierdo, en estas gráficas tenemos la distribución de las 

condiciones (Ctrl vs. Cr), (Ctrl vs Cr + Bacillus) y (Cr vs Cr + Bacillus) con la identificación de sobrerregulados (A, C, E) y subexpresados (B, D, F) 

para los genes con aumento y disminución de expresión (Kanehisa, 2015). 
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NUMBER METABOLIC_ROUTE GENE ENZIME NAME BRITE Z_SCORE

AT1G01100 large subunit ribosomal protein LP1 Translation -2.4714

AT1G03280 transcription initiation factor TFIIE subunit alphaTranscription -2.1651

AT1G54450 serine/threonine-protein phosphatase 2A regulatory subunit B''mRNA surveillance pathway -2.3099

AT1G67680 signal recognition particle subunit SRP72 Protein export -2.2818

AT2G20580  26S proteasome regulatory subunit N1 Folding, sorting and degradation -2.6777

AT2G23080 casein kinase II subunit alpha Ribosome biogenesis in eukaryotes -2.7827

AT2G40590 small subunit ribosomal protein S26e Translation -2.4746

AT3G19670 pre-mRNA-processing factor 40 Spliceosome -2.5058

AT5G09510  small subunit ribosomal protein S15e Translation -2.2375

AT5G42040 26S proteasome regulatory subunit N12 Folding, sorting and degradation -2.132

AT1G54450 serine/threonine-protein phosphatase 2A regulatory subunit B''mRNA surveillance pathway -2.3099

AT2G23080 casein kinase II subunit alpha Circadian rhythm - plant -2.7827

AT2G35160  [histone H3]-lysine9 N-trimethyltransferase EHMT -2.1259

AT2G47620

SWI/SNF-related matrix-associated actin-

dependent regulator of chromatin subfamily 

C ATP-dependent chromatin remodeling -2.2393

AT5G38820 solute carrier family 38 (sodium-coupled neutral amino acid transporter), member 2Transporters -2.4013

AT2G23080 casein kinase II subunit alpha Circadian rhythm - plant -2.7827

AT1G03445 serine/threonine-protein phosphatase BSU1 Plant hormone signal transduction -2.6549

AT1G54450 serine/threonine-protein phosphatase 2A regulatory subunit B''mRNA surveillance pathway -2.3099

AT5G02470  transcription factor Dp-1 Polycomb repressive complex -2.5264

AT2G35160  [histone H3]-lysine9 N-trimethyltransferase EHMTLysine degradation -2.1259

AT3G55870  anthranilate synthase component I Phenylalanine, tyrosine and tryptophan biosynthesis-2.1644

AT5G11880 diaminopimelate decarboxylase Lysine biosynthesis -2.0083

AT1G50010 tubulin alpha Transport and catabolism -2.3398

AT2G23080 casein kinase II subunit alpha Circadian rhythm - plant -2.7827

AT5G02470  transcription factor Dp-1 Polycomb repressive complex -2.5264

AT1G63180  UDP-glucose 4-epimerase Galactose metabolism -2.1835

AT2G46740 L-gulonolactone oxidase Ascorbate and aldarate metabolism -2.1723

Biosynthesis of other secondary metabolitesAT5G40150 peroxidase Phenylpropanoid biosynthesis -2.6689

AT3G55870  anthranilate synthase component I Phenylalanine, tyrosine and tryptophan biosynthesis-2.1644

1 Metabolism of cofactors and vitmins AT5G60540 pyridoxal 5'-phosphate synthase pdxT subunit Vitamin B6 metabolism -2.5335

1 Lipid metabolism AT1G02190  aldehyde decarbonylase Cutin, suberine and wax biosynthesis -2.1944

2

3 Amino acid metabolism

3 Cellular Processes

2 Carbohidrate metabolism

4 Enviromental Information Processing

CONDICION_CTRL VS. CR_SUBEXPRESION

10 Genetic Information Processing

5 Organismal Systems
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Figura 4. Clasificación de las secuencias con alteración en la expresión relacionada a las rutas metabólicas (Kanehisa, 2015). 

 

 

Comparación de la expresión génica en Arabidopsis thaliana  bajo condiciones de estrés por cromo 

hexavalente  

El mapa de calor representa las diferencias de expresión entre las condiciones analizadas, condición (Ctrl vs. Cr), condición 

(Ctrl vs Cr + Bacillus) y condición (Cr vs Cr + Bacillus). La ruta metabólica a la cual se encuentran relacionados los genes 

con alteración en la expresión fue predicha mediante la base de datos de KEGG (Figura 5). Posterior a la revisión de genes 

presentes en las condiciones, se seleccionaron los genes que estuvieran presentes en dos o más condiciones, la diferencia 

de expresión se observa de acuerdo a la variación de color, siendo rojo el aumento de la expresión de los genes, azul, una 

baja de expresión, el color beige indica que no ocurrió una alteración de la expresión de los genes, utilizando 162 

secuencias. El conjunto de genes que presentan alteración en la expresión se encuentran agrupados en rutas metabólicas 

relacionadas con procesamiento de la información genética, información ambiental y sistemas del organismo. Se puede 

observar que el la condición (Cr vs Cr + Bacillus) existe una marcada diferencia en la expresión de genes respecto con las 

condiciones (Ctrl vs. Cr) y (Ctrl vs Cr + Bacillus), además de mostrar una tendencia, respecto a los genes compartidos en 

las tres condiciones, de los genes con una alteración en la expresión presenten una disminución. Dentro de los genes que 

comparten las condiciones y presentan alteración en la expresión destacaron siete genes (Tabla 2). 
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Tabla 2. Genes con alteración en la expresión presentes en las condiciones Ctrl vs. Cr, Ctrl vs Cr + Bacillus y Cr vs Cr + Bacillus. 
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Figura 5. Mapa de calor con el agrupamiento jerárquicamente de los genes 

con expresión diferencial entre las condiciones Ctrl vs. Cr, Ctrl vs Cr + 

Bacillus yCr vs Cr + Bacillus. Los valores de alteración de la expresión están 

indicados por la intensidad y diferencia de color marcado en la leyenda de la 

esquina superior derecha de esta figura. 
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Análisis de enriquecimiento de conjunto de genes (DAVID)  

Dentro de los genes con alteración en la expresión, se realizó el análisis de enriquecimiento de genes DAVID, en este 

análisis, se identificaron genes relacionados a la síntesis de terpenoides en la condición Cr vs Cr + Bacillus, estos genes 

fueron analizados en la plataforma DAVID, esta permite la relación de datos biológicos mediante modelos estadísticos, 

como resultado nos permite identificar y confirmar relaciones e hipótesis. Mediante esta herramienta se identificaron 

secuencias relacionadas al metabolismo de terpenoides, compuestos importantes para la síntesis de ácido abscísico (Tabla 

3). 

GENES REPORTADOS POR DAVID: CONDICIÓN CR VS. CR + BACILLUS 

ENTRY GEN NOMBRE DE LA ENZIMA FUNCION 

20 ath:AT4G33360 NAD+-dependent farnesol dehydrogenase  Biosíntesis de terpenoides 

125 ath:AT5G23320  protein-S-isoprenylcysteine O-methyltransferase Biosíntesis de terpenoides 

136 ath:AT5G11380 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase Biosíntesis de terpenoides 

165 ath:AT3G14510  geranylgeranyl diphosphate synthase, type II Biosíntesis de terpenoides 

 

 

https://www.kegg.jp/entry/ath:AT4G33360
https://www.kegg.jp/entry/1.1.1.354
https://www.kegg.jp/entry/ath:AT5G23320
https://www.kegg.jp/entry/ath:AT5G11380
https://www.kegg.jp/entry/ath:AT3G14510


34 
 

 

ENTREZ_GENE_I

D 

NOMBRE DEL GEN GENES 

RELACIONADOS  

ESPECIE 

831009 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase (EC: 2.2.1.7) RG Arabidopsis 

thaliana 

829473 NAD+-dependents farnesol dehydrogenase 

(EC:1.1.1.354) 

RG Arabidopsis 

thaliana 

820674 geranylgeranyl diphosphate synthase, type II 

(E.C:2.5.1.1 2.5.1.10 2.5.1.29) 

RG Arabidopsis 

thaliana 

832396 protein-S-isoprenylcysteine O-methyltransferase 

(E.C:2.1.1.100) 

RG Arabidopsis 

thaliana 

Tabla 3. Identificación de genes con alteración de expresión relacionados al metabolismo de terpenoides (Huang, 2009). 

 

Ensayo de promoción de la germinación en Arabidopsis thaliana  en presencia de cromo hexavalente 

para la obtención de compuestos orgánicos.  

Para realizar este ensayo se parte de la metodología determinada por Ramírez et al. (2020), respecto al lavado de semillas, 

ensayo de germinación y de la determinación de la concentración mínima inhibitoria para las semillas de A. thaliana ecotipo 

Columbia 0, que es 100 mg/L.  
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Figura 6. Germinación de Bacillus thuringiensis MH778713 y Arabidopsis thaliana en placa Petri bipartida. La imagen A muestra las placas 

previamente a colocarse en incubación, la imagen B muestra posterior a 120 horas, todas las placas presentan 5 semillas de A. thaliana, la 

disposición de las placas de izquierda a derecha: placa control (agar agua/YMA), placa Cr: control negativo (agar agua – Cr/YMA) y placa Cr-Bac: 

placa inoculada con Bacillus thuringiensis MH778713 (agar agua – Cr/YMA). 

Análisis de compuestos orgánicos  

El análisis cromatográfico permitió identificar picos sobresalientes en el rango de tiempo de retención de 44 a 46 minutos, 

estos picos corresponden a compuestos desconocidos, los cuales se pueden 

eje de tiempo, en el rango de 44 a 46, estos compuestos se encuentran en la tabla donde se identifica el nombre, el número 

CAS referente a cada compuesto, la calidad de la muestra y el tiempo de retención, los cuales coinciden con la identificación 

de compuestos en la espectrometría de masas. La identificación de compuestos se realiza mediante la comparación de los 

tiempos de retención estandarizados contra las muestras desconocidas, lo que confirma que estos compuestos son 

emitidos por Bacillus thuringiensis MH778713. 

En la figura B podemos observar el suavizado de los picos correspondientes a los compuestos detectados en el rango de 

tiempo de 44 a 46, en el que se identificaron los compuestos nombrados dentro de la tabla 4, debido a la composición 

química de los compuestos y a la presencia de grupos funcionales como aminas, ésteres y anillos aromáticos (Koilavayeva 

et al., 2023) se sugiere que estos compuestos pueden tener actividad biológica en organismos vegetales 
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Figura 7. Gráfico de cromatografía de gases. En la figura A, la posición de los compuestos dentro de la gráfica, hacer énfasis en la meseta del 

minuto 44 – 46, en la figura B notamos el suavizado de la gráfica, la cual comparte los tiempos de retención, las graficas fueron obtenidas con 

OriginPro 8.5 SR0 (OriginLab). 

 

COMPUESTOS IDENTIFICADOS EN LA CONDICIÓN CR VS. CR + BACILLUS 

NÚMERO COMPUESTO NÚM. CAS CALIDAD R.T 

9 1-(3,4-Dimetoxibenzilideno)-6-metil-1H,5H-furo(3,4-c)piridina-3,4-diona 1000295-87-8 46 45.876 

10 Acridina, 9-(pdimetilaminoanilina) 013365-38 42 46.129 

11 Dibenz(b,d)cicloheptano, 3,4,7-trimetoxi-11oximido 1000126-66-2 35 46.312 

12 Acridina, 9-(pdimetilaminoanilina) 013365-38-3 46 46.415 
 

Tabla 4. Compuestos Identificados por cromatografía de gases acoplada a espectro de masas. Tenemos presente la lista de compuestos 

detectados durante la cromatografía, el nombramiento de los compuestos. 

 

 

Discusión de resultados 
 

Análisis de los genes codificantes relacionados a los metabolismos de carbohidratos, lípidos y 

aminoácidos  

A partir de las, gráficas y tablas de anotación funcional de los genes sobreexpresados y subexpresados relacionados a las 

secuencias con alteración de la expresión, se realizó una comparación y revisión de estos, cabe destacar que la condición 
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Ctrl vs. Cr sirve como control negativo, indicando el aumento de expresión de genes en presencia de Cr (VI), respecto a la 

condición Ctrl vs. Cr + Bacillus, en la cual se encuentra Bacillus thuringiensis MH778713, que promueve la germinación a 

pesar de la presencia de Cr (VI). Un aspecto importante a analizar son los mapas metabólicos de carbohidratos, lípidos y 

aminoácidos, debido al mecanismo de daño de cromo hexavalente, que causa un aumento en la producción de ROS, 

inhibición de enzimas oxidoreductasas y peroxidación de lípidos relacionadas a las rutas metabólicas antes mencionadas, 

estas alteraciones son notadas por las variaciones en los valores de Z score en los genes compartidos.  

Existen diferencias en la expresión de genes, respecto a las condiciones Ctrl vs. Cr y Ctrl vs. Cr + Bacillus que presentan 

aumentos y disminuciones en la expresión de genes de los metabolismos de carbohidratos, lípidos y aminoácidos.  

Respecto al metabolismo de carbohidratos en la condición Ctrl vs. Cr en comparación con la condición Ctrl vs. Cr + Bacillus. 

Entre estos genes con aumento de expresión se destacan AT5G14470 glucoronocinasa, de (Z=2.5679 a 2.6367), 

AT5G11540 L-gulonolactona oxidasa, de (Z=2.4584 a 2.1574), así como en el metabolismo de lípidos, donde hay un 

aumento en el gen AT5G07920 diacilglicerol cinasa, de (Z=2.2626 a 2.8792). Entre estos genes se destaca AT5G14470, 

gen codificante para la glucuronocinasa, esta enzima participa en las rutas metabólicas de la pentosa y glucuronato, 

ascorbatos y alderatos, y aminoazúcares, las cuales están relacionadas con la obtención de glucosa. La glucosa producida 

puede ser utilizada para generar energía o para la síntesis de ribosa y desoxirribosa. Además, se observa la presencia de 

la enzima beta-glucosidasa. 

En las gráficas de distribución de genes de las condiciones Ctrl vs. Cr y Ctrl vs. Cr + Bacillus, existe una similitud en la 

expresión de genes y enzimas. Destaca nuevamente la presencia de la glucuronocinasa, cuyo gen aumenta su expresión 

en la condición Ctrl vs. Cr + Bacillus, esta enzima está implicada en tres rutas metabólicas y se presenta en las condiciones 

Ctrl vs. Cr y Ctrl vs. Cr + Bacillus. Otra enzima presente en ambos arreglos que se observa un aumento de expresión, pese 



40 
 

a estar relacionada en cada condición a diferentes genes  AT5G58690 con Z=2.1644 en la condición Cr vs. Ctrl y 

AT3G55940 con Z=2.575 en la condición Ctrl vs. Cr + Bacillus es la fosfatidilinositol-fosfolipasa C (PI-PLC), encargada de 

la producción de 1,2-diacilglicerol (DAG). Este compuesto actúa como un segundo mensajero, permanece en la membrana 

plasmática y facilita la unión de múltiples isoformas de proteínas quinasas en presencia de calcio, respondiendo así a 

estímulos externos (Kadamur y Ross, 2013). 

Respecto a la condición 28 (Ctrl vs. Cr + Bacillus) en la cual se encuentra Bacillus thuringiensis MH778713, que promueve 

la germinación a pesar de la presencia de Cr (VI). Un aspecto importante a analizar son los mapas metabólicos de 

carbohidratos, lípidos y aminoácidos, debido al mecanismo de daño de cromo hexavalente, que causa un aumento en la 

producción de ROS, inhibición de enzimas oxidoreductasas y peroxidación de lípidos relacionadas a las rutas metabólicas 

antes mencionadas. 

Dentro de los metabolismos de carbohidratos, lípidos y aminoácidos se observaron genes con una baja expresión, los 

cuales se han reportado como relevantes para la supervivencia y adaptabilidad en condiciones de estrés oxidativo (Yao et 

al., 2018). Respecto al metabolismo de carbohidratos existen diferencias entre la cantidad de genes con aumento de 

expresión en las rutas metabólicas, entre los cuales destacan en la condición Ctrl vs. Cr + Bacillus los genes AT3G01270 

codificante para pectato liasa, AT3G29090 codificante para glucoronocinasa y AT5G14470 codificante para pectinesterasa, 

estos genes están relacionados a las funciones de degradación de pectina, pese a que existe evidencia de que la pectina 

es uno de los componentes de la pared celular de las plantas, su función principal es actuar como barrera contra patógenos, 

esta barrera está compuesta por polímeros de pectina que pueden ser hidrolizados (An et al., 2008), como producto de la 

degradación de la pectina se obtiene 2-dehidro-3-deoxi-D-gluconato, este compuesto se incorpora a la vía de pentosas 
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fosfato, de la que existe evidencia del aumento de actividad de su fase oxidativa en condiciones de estrés oxidativo para la 

producción de poder reductor generado por la vía de Entner Doudoroff (de Freitas-Silva et al., 2017). 

Dentro de las otras vías que destacan en los cambios metabólicos está el metabolismo de ascorbatos y alderatos, donde, 

a pesar de ver que se encuentran presentes en ambas condiciones, se considera un factor determinante el aumento de 

expresión de los genes relacionados con la vía de pentosas fosfato. Los genes que se observan con un aumento de 

expresión en esta ruta son AT5G11540 y ATG514470, estos se encuentran relacionados con el metabolismo de ascorbatos 

y alderatos, los genes están involucrados en la producción de ascorbato, compuesto que sirve como transportador de 

electrones y está directamente involucrado en el ciclo ascorbato – glutatión, cuyo papel principal es la detoxificación de 

ROS mediante la acción de enzimas oxido reductasas dependientes de NADPH (Corpas et al., 2016), el aumento de 

expresión de los genes de la vía de pentosas fosfato está relacionado con el metabolismo de ascorbatos y alderatos, ya 

que en la vía de pentosas fosfato ocurre la producción de NADPH, compuesto fundamental para la detoxificación de ROS, 

que es transportado mediante el ascorbato para la reducción de estos compuestos tóxicos mediante la actividad de 

glutatión. 

Dentro de los procesos metabólicos que tienen un aumento de expresión está la biosíntesis y degradación de ácidos grasos, 

relacionada al gen AT2G04350, codificante para acil CoA sintetasa, cuya función es la síntesis de ácidos grasos para ser 

incorporados a las membranas como glicerolípidos, esfingolípidos y en almacenamiento como triacilgliceroles (Zhao et al., 

2019), que sirven como precursores en la síntesis de ceras, cutina y suberina, también son utilizados para la obtención de 

energía, este proceso depende de ácidos grasos que son catabolizados durante la beta oxidación, los ácidos grasos son 

esterificados a coenzima A, proceso en el que forma parte 2-oxoisovalerato deshidrogenasa (E1) (Zhao et al., 2019). El 

estudio de estas enzimas revela que existen genes con actividades redundantes que están involucrados en el metabolismo 
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de los lípidos; Esta redundancia funcional se debe a la importancia en el mantenimiento de las barreras lipídicas, así como 

en la síntesis de lípidos de membrana (Shmid et al., 2005). La expresión de este gen está relacionada al metabolismo de 

los lípidos que forman parte de la cutícula, influyendo en la permeabilidad, por lo que el aumento de la expresión de este 

gen se considera que afectará la permeabilidad de la membrana para evitar el paso de Cr (VI). 

Mapa de calor 

Los resultados del mapa de calor muestran una diferencia de expresión significativa en genes relacionados con la 

replicación y regulación celular de las condiciones Ctrl vs. Cr y Ctrl vs. Cr + Bacillus respecto a la condición Cr vs Cr + 

Bacillus. Podemos notar que los genes en los arreglos 27 y 28 son genes relacionados con las diversas actividades, como 

factores de regulación, transportadores de proteínas, proteínas relacionadas a canales iónicos y síntesis de terpenoides. 

Dentro de los genes presentes en los arreglos 27, 28 y 29 que presentan una diferencia de expresión, podemos encontrar 

a los genes: AT1G02420 (PENTRATRICOPEPTIDE REPEAT SUPERFAMILY PROTEIN), AT1G29590 (TRANSLATION 

INITIATION FACTOR 4E), AT1G36990 (C-JUN-AMINO-TERMINAL KINASE-INTERACTING PROTEIN), AT4G11370 

(RING-H2 ZINC FINGER PROTEIN RHA1), AT4G24750 (RHODANESE/CELL CYCLE CONTROL PHOSPHATASE 

SUPERFAMILY PROTEIN), AT4G36150 (DISEASE RESISTANCE PROTEIN FAMILY), AT5G11380 (1-DEOXY-D-

XYLULOSE-5-PHOSPHATE SYNTHASE). Este grupo incluye genes relacionados con factores de transcripción para la 

replicación de RNA, así como segundos mensajeros importantes para la síntesis de terpenoides. 

Dentro de los genes relacionados a factores de transcripción destacan dos genes AT4G11370 y AT4G36150 los cuales 

tienen una baja de expresión considerable, de forma general la lista de genes que comparten están relacionados a la 

transcripción de información genética, en los cuales observamos el gen AT1G02420, codificante para proteínas repetidoras 
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de pentatricopeptidos, las cuales están relacionados como reguladores de RNA, ya que controlan su afinidad y 

especificidad. La actividad de estas proteínas es como reguladora de expresión de genes en organelos, en los organismos 

vegetales están asociados a cloroplastos, regulando el procesamiento y estabilización de RNA, así como la regulación 

postranscripcional. Así como AT1G29590, que actúa como un factor de expresión, el cual, puede suplir a otros factores 

(elF4B) en el ensamblaje de la unidad 80S ribosomal, en ensayos previos se demostró su baja afinidad. Estos genes son 

altamente conservados, por lo que tienen un papel importante en la traducción y la capacidad suficiente para suplir a 

ELf4e1E en caso de necesitarlo, AT5G11380 que está relacionado al metabolismo de carbohidratos o fitohormonas la 

variante DXS3 está relacionada a la formación de una red filamentosa en los cloroplastos, que ayuda a la regulación en la 

división y al mantenimiento de su estructura (de Luna-Valdez et al., 2021, Kropiwnicka et al., 2015). 

Dentro de los genes relacionados a la actividad de las fitohormonas destacan AT4G11370, codificante para la proteína 

RING-H2, la cual está asociada con la interacción de diversos componentes que regulan la actividad celular como NAC, 

factores de transcripción llamados ANAC que son respuestas a ácido abscísico NAC. Su actividad como regulador de ANAC 

se puede observar con la presencia de ABA, que induce a ANAC. Estos tienen interacciones proteína-proteína a partir de 

regiones de zinc, como parte de complejos reguladores de proteínas. Estas proteínas RING están asociadas también a 

ubiquitinación, así como AT1G36990, importante en la transcripción, ya que está relacionado con actividades celulares en 

la germinación o crecimiento de tubos de polen (Lechner et al., 2002). Otro de los genes que están relacionados con la 

síntesis de segundos mensajeros es AT4G36150, relacionado a la respuesta celular contra patógenos, actúa principalmente 

como un activador de genes para la respuesta a través de PRR, por lo que participa en la defensa y puede formar parte de 

los mecanismos de señalización para muerte celular, ya que está involucrado en la señalización de PAMP (Jacob et al., 

2023). 
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Los genes presentes en el mapa de calor (Figura 5) destacan por estar presentes en las tres condiciones, la diferencia de 

expresión, así como la ruta metabólica a la que están relacionados. Este patrón sugiere un posible ajuste adaptativo en el 

que la célula prioriza rutas críticas que permiten la adaptación para sobreponerse al estrés oxidativo, tales como la síntesis 

de terpenoides para la producción de ácido abscísico, así como la activación de respuesta inmune a través de PRR. Al 

igual que permite observar las diferencias de expresión de genes y rutas metabólicas implicadas entre las condiciones, a 

través de estas diferencias y semejanzas, permite el estudio de las rutas metabólicas, Este patrón podría estar asociado a 

un ajuste adaptativo, ya y que existen reporte de la participación de ABA en la tolerancia a estrés oxidativo (Li et al., 2022), 

a su vez, la activación de PRR y la señalización relacionada a PAMP como mecanismos de defensa (Gonzáles-Bosch, 

2018).  

Análisis de enriquecimiento de genes (DAVID)  

A partir de los cambios en la expresión de genes, se realizó el análisis de enriquecimiento funcional con DAVID. Esta 

herramienta, a partir de la prueba exacta de Fisher, permite la comparación de listas de genes, y mediante un valor de 

enriquecimiento (E-value) indica la probabilidad de que la asociación observada ocurra al azar (Sherman et al., 2022), esto 

permitió identificar cuatro genes con aumento de expresión en la condición Cr vs Cr + Bacillus que están relacionados a la 

ruta de biosíntesis de terpenoides, los cuales fueron: AT4G33360, AT5G23320, AT5G11380 y AT3G14510. (Tabla 3). 

Ensayo de promoción de la germinación en Arabidopsis thaliana en presencia de cromo hexavalente 

para la obtención de compuestos orgánicos. 

El ensayo sugiere que, los volátiles emitidos por Bacillus thuringiensis MH778713 propician la germinación de A. thaliana 

bajo condiciones de estrés por Cr (VI). Existen reportes de la presencia de microorganismos capaces de tolerar y reducir 

el Cr (VI) presente en su medio, como los reportados por Francisco et al. (2002). Además del trabajo de Ramírez et al. 
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(2020), donde se estudió la ruptura de la latencia en semillas de A. thaliana, así como de Prosopis laevigata, y la promoción 

del crecimiento vegetal en condiciones de estrés por Cr (VI), donde se reporta la producción de compuestos como: 

heneicosano, tetracosano y hentriacontano. 

La producción de compuestos de origen bacteriano que ayudan a un mejor desarrollo y adaptabilidad de organismos 

vegetales es documentada en la investigación de Koilybayeva et al. (2023) donde se reportó la producción de compuestos 

fenólicos, cetonas, alcoholes, terpenoides y ácidos grasos por parte de cepas del género Bacillus con diversas actividades 

biológicas. Dichos compuestos pueden tener efectos benéficos en los organismos vegetales, ayudando a su desarrollo, 

activando mecanismos de defensa e inhibiendo el crecimiento de patógenos, la actividad biológica de dichos compuestos 

se debe a la capacidad de ser incorporados como intermediarios en rutas metabólicas, así como servir de sustratos de 

reserva.  

Por otro lado se ha reportado que la exposición de organismos vegetales a metales pesados puede inducir la producción 

de compuestos antioxidantes en las plantas, en la investigación de Del Bubba et al. (2013) se observó que la exposición a 

Cr (VI) en Nicotiana langsdorffi induce la producción de compuestos fenólicos con actividad antioxidante, tales como: ácido 

p-cumarico, ácido cafeico, ácido clorogénico, ácido criptoclorogénico, ácido ferúlico, fueron los compuestos fenólicos 

reportados, los cuales ayudaron a modular la respuesta metabólica a dicho estresor.  

Estos reportes sugieren que debido a la naturaleza química de los VOCs emitidos por Bacillus thuringiensis MH778713, 

estos compuestos pueden tener efectos positivos en la regulación de la respuesta de semillas de A. thaliana en presencia 

de Cr (VI). 

Análisis de compuestos orgánicos  
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El análisis por cromatografía de gases acoplada a espectrometría de masas (GC-MS) permitió identificar compuestos 

orgánicos producidos por Bacillus thuringiensis MH778713 durante la germinación de A. thaliana en condiciones de estrés 

por Cr (VI). Entre los compuestos identificados están: 1-(3,4-Dimetoxibenzilideno)-6-metil-1H,5H-furo[3,4-c]piridina-3,4-

diona, Acridina, 9-(p-dimetilaminoanilina), Dibenz[b,d]cicloheptano, 3,4,7-trimetoxi-11-oximido. 

Estas moléculas comparten características estructurales con compuestos heterocíclicos nitrogenados, como piridinas y 

acrídinas, compuestos estudiados por sus diversos efectos en la actividad biológica en organismos vegetales, como 

propiedades antifúngicas, antimicrobianas y efectos similares y/o promoción de fitohormonas como auxinas y citoquininas, 

ayudando al desarrollo del organismo y tolerancia a estresores (Tsygankova et al., 2022). La producción de esta clase de 

compuestos por parte de Bacillus ha sido estudiada en la investigación de Koilybayeva et al., (2023) donde se afirma la 

producción de compuestos orgánicos volátiles con radicales cetona, aldehído, alquenos, así como compuestos 

hidrocarbonados con efectos benéficos hacia los organismos vegetales.  

Dentro de los compuestos detectados, destacan estructuras relacionadas con derivados de piridina, los cuales han sido 

descritos como potenciales efectos de promoción en producción de fitohormonas, fungicidas y reguladores del crecimiento 

vegetal, de acuerdo a Tsygankova et al. (2022) existe una relación entre las piridinas y pirimidinas, presentan efectos 

similares a auxinas y citoquininas, activando procesos como la elongación celular, síntesis proteica y enzimas antioxidantes. 

Adicionalmente, se ha reportado que compuestos como 2-metilpiridina y 2-propanona, emitidos por especies del género 

Bacillus, tienen actividad antifúngica significativa, actuando como defensa química en el nicho ecológico del microorganismo 

(Asari et al., 2016). La capacidad de estos compuestos de actuar como señales inter-especie e intra-especie ha sido 

ampliamente documentada. Los VOCs bacterianos funcionan como señales de atracción, alerta o comunicación en la 
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rizosfera, participando en relaciones planta-microbio y microbio-microbio (Koilybayeva et al., 2023; Asari et al., 2016). Esto 

implica que su papel no se limita al efecto directo sobre las semillas, sino que también puede modular las poblaciones 

microbianas del entorno y generar condiciones favorables para la germinación. 

Finalmente, compuestos derivados de fenilalanina, como 1H-indol y estireno, han mostrado un aumento en ciertos medios 

de cultivo (Lee et al., 2023), lo que abre la posibilidad de que su presencia también esté influenciada por las condiciones 

de estrés y el tipo de medio utilizado en este estudio. 

En conjunto, la detección de estos compuestos sugiere que B. thuringiensis MH778713 no solo actúa como organismo 

promotor del crecimiento vegetal mediante producción de VOCs, sino que podría estar contribuyendo a la protección de las 

plántulas a través de mecanismos antifúngicos, antioxidantes y miméticos hormonales (Ramirez et al., 2020). 

Conclusiones 
1.- El análisis de expresión de genes mediante herramientas bioinformáticas de NCBI, KEGG y DAVID proporciona una 

gran cantidad de datos, el manejo y presentación de estos datos es clave para su correcta interpretación. Conforme a los 

datos obtenidos se puede observar que existe una alteración en la expresión de genes relacionados a factores de 

transcripción, regulación de RNA mensajeros y genes relacionados a la replicación, en los que se observa diferencias de 

estos factores, que están relacionados a la síntesis de fitohormonas y segundos mensajeros relacionados a la respuesta a 

estresores, los cuales están relacionados a la síntesis de terpenoides, que son importantes para la síntesis de la fitohormona 

ácido abscísico. 

2.- Dentro de las alteraciones en los metabolismos de carbohidratos lípidos y aminoácidos, podemos observar que los 

genes con baja de expresión están relacionados a los mecanismos de daño de cromo hexavalente, que son el aumento de 
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ROS, inhibición de enzimas y peroxidación de lípidos lo cual corrobora los mecanismos de daño; Por otra parte es 

importante destacar que existe una variación en los genes con aumento de expresión en las condiciones de Ctrl. vs. Cr, 

Ctrl. Vs. Cr + Bacillus y Cr vs. Cr + Bacillus) donde podemos observar que en la condición Ctrl vs. Cr + Bacillus, diacilglicerol 

cumple un papel fundamental, ya que actúa en la membrana celular cerrando canales de potasio, mimetizando la actividad 

de ácido abscísico como osmorregulador, pese a esto, no logra tolerar el estrés debido que ácido abscísico está relacionado 

a la vez en la producción de enzimas detoxificantes para minimizar el efecto de las ROS, respecto al arreglo 29 (Cr vs. Cr 

+ Bacillus) en el cual podemos notar el cambio metabólico para la adaptación al estrés oxidativo, así como el aumento de 

enzimas oxidorreductasas para disminuir el daño causado por cromo hexavalente, a su vez, se observa un aumento de la 

actividad de enzimas como pectin esterasa y pectato liasa, las cuales degradan pectinas, las cuales pueden secretar sus 

productos para tener una actividad como osmoprotectores, evitando el contacto con cromo hexavalente. 

3.- El para la obtención de VOCs producidos por Bacillus thuringiensis MH778713, rompe la latencia en condiciones de 

estrés, corroborando el efecto sinérgico entre Bacillus y A.thaliana, teniendo como resultado, un aumento en la actividad 

metabólica para la señalización de producción de compuestos terpenoides. A partir del análisis de enriquecimiento de genes 

(DAVID), se identificaron genes relacionados a la síntesis de terpenoides, compuestos precursores en la síntesis de la 

fitohormona ácido abscísico. 

4.- Finalmente, el análisis por cromatografía de gases acoplada a espectrometría de masas (GC-MS), en el que se confirmó 

la producción de compuestos orgánicos generados por Bacillus thuringiensis MH778713 los cuales presentan dentro de 

sus estructuras radicales nitrogenados como piridinas y acridinas, dichos radicales han sido estudiados ampliamente por 

su relación con compuestos que presentan actividad biológica, por ende, se infiere que los compuestos detectados están 

relacionados con la promoción de germinación y tolerancia al estrés oxidativo causado por Cr (VI) en A. thaliana mediante  
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actividad antioxidante de estos compuestos, así como mimetismo químico para la promoción en la producción de ácido 

abscísico. 
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