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Resumen 

El objetivo del presente estudio es determinar cuáles son los aspectos relevantes de 

la biorremediación mediante microorganismos modificados genéticamente para la 

degradación de contaminantes ambientales; para lo cual se siguió una metodología de 

tipo aplicada con un diseño sistemático; donde mediante el uso del análisis documental 

se lograron seleccionar 26 artículos científicos al estudio. 

Mediante los resultados se obtuvo que, los tipos de microorganismos modificados 

genéticamente son las bacterias, hongos y algas; siendo entre los más aplicado las 

cepas bacterianas; además las cepas bacterianas son las que presentan mayor 

modificación genéticamente para la degradación en su mayoría de iones metálicos, 

seguido de contaminantes orgánicos. La expresión genética modificada de 

microorganismos es mediante la incorporación de un gen, utilizando vectores como 

fago, plásmido o virus en el que se incorpora el gen de interés y, por lo tanto, se puede 

expresar en un huésped apropiado de elección. La función de los microorganismos 

modificados genéticamente es la de degradar iones metálicos, colorantes, 

xenobióticos orgánicos, contaminantes orgánicos, contaminación por petróleo, 

compuestos radiactivos y plaguicidas. Siendo que los iones metálicos y los 

xenobióticos orgánicos son unos de los grupos de contaminantes más presentes a la 

hora de aplicar los microorganismos modificados genéticamente. 

Palabras clave: bacterias, microorganismos, genética, contaminantes modificación 
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Abstract 

The objective of this study is to determine which are the relevant aspects of 

bioremediation using genetically modified microorganisms for the degradation of 

environmental pollutants; for which an applied methodology with a systematic design 

was followed; where through the use of documentary analysis, 26 scientific articles 

were selected for the study. 

The results showed that the types of genetically modified microorganisms are bacteria, 

fungi and algae; being among the most applied the bacterial strains; in addition, 

bacterial strains are the ones that present greater genetic modification for the 

degradation mostly of metallic ions, followed by organic pollutants. The modified 

genetic expression of microorganisms is through the incorporation of a gene, using 

vectors such as phage, plasmid or virus in which the gene of interest is incorporated 

and, therefore, can be expressed in an appropriate host of choice. The function of 

genetically modified microorganisms is to degrade metal ions, dyes, organic 

xenobiotics, organic pollutants, petroleum contamination, radioactive compounds and 

pesticides. Being that metal ions and organic xenobiotics are some of the most present 

groups of contaminants when applying genetically modified microorganisms. 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

Keywords: bacteria, microorganisms, genetics, contaminants, modification. 
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I. INTRODUCCIÓN 

El agua y el suelo son componentes importantes de un ecosistema y su protección 

es un reto mundial; pero, debido a diversas actividades naturales y antropogénicas, 

diferentes sustancias no deseadas entran en estos componentes abióticos del 

ecosistema y conducen a la "contaminación" (Rushdi A. et al., 2016, p.1).  

El aumento de la población, la industrialización y la urbanización son las principales 

razones de la contaminación (Doménech C. et al., 2017, p.1). Estos contaminantes 

contienen compuestos complejos tóxicos, que causan graves daños al medio 

ambiente (Samaksaman U. et al., 2016, p.2).  

Además, los suelos contaminados con sustancias químicas peligrosas como 

hidrocarburos de petróleo, disolventes clorados, pesticidas, herbicidas y metales 

pesados suponen una amenaza para el medio ambiente y pueden ser un problema 

de salud pública (Tidwell T., 2016, p.1).  

Ante ello, es debido mencionar que a nivel mundial los suelos han sido detectados 

con coexistencia de altos niveles de hidrocarburos de petróleo (aceites pesados y 

ligeros, por ejemplo, petróleo crudo, lubricantes, fuel, gasóleo y gasolina) y metales 

pesados (arsénico (As), cadmio (Cd), cromo (Cr), cobre (Cu), mercurio (Hg), níquel 

(Ni), plomo (Pb) y zinc (Zn)) (Khan J. et al., 2022, p.4). Estos suelos contaminados se 

encuentran en zonas afectadas por derrames y fugas accidentales de gasolineras y 

tanques de almacenamiento, residuos de refinerías, zonas industrializadas, antiguas 

estaciones de tren y ferrocarriles, antiguos vertederos y emplazamientos mineros 

(Rao M. et al., 2017, p.2). 

Pero también, los mayores desafíos que enfrenta nuestra nación y, de hecho, el 

mundo, es el agua, siendo este el recurso natural más importante, ya que, es esencial 

para sostener a las personas, la agricultura, la industria y los ecosistemas (Eslahi Aida 

V. et al., 2022, p.3). Pero la escasez de agua afecta aproximadamente a entre 1 y 2 

mil millones de personas en todo el mundo (Clemens M. et al., 2020, p.2). Hasta un 

25 % del uso mundial de agua dulce supera los suministros sostenibles, y la calidad 

del agua mundial se está deteriorando (Machiwal D. et al., 2018, p.2).  

Así, para 2025, el 40 % de la población mundial podría estar viviendo en regiones con 

escasez de agua, especialmente a medida que cambia el clima (Lavrnic S. et al., 
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2017, p.2). Ante este problema se ha obligado a los habitantes de la mayor parte del 

mundo a utilizar las aguas residuales como una solución viable, sin embargo, la 

reutilización de las aguas residuales tiene algunos efectos nocivos para la salud 

humana y medioambiental (Van vliet M. et al., 2021, p.3). 

Ante todo, lo mencionado se requiere de métodos para remediar las sustancias 

tóxicas del medio ambiente. Aunque se han desarrollado varias tecnologías de 

remediación la biorremediación es un enfoque amigable y sostenible y las técnicas 

de remediación más nuevas puede ser una de las formas de mejorar la calidad de la 

biorremediación (Wang Q. et al., 2022, p.2). 

Ante lo expuesto, recientemente, los microorganismos modificados genéticamente 

(GMM) destacados para la eliminación de metales pesados tóxicos se consideran una 

técnica económicamente plausible y ambientalmente segura (Sharma P. et al., 2021, 

p.2). Donde los GMM son microorganismos cuyo material genético ha sido modificado 

utilizando técnicas de ingeniería genética que exhiben una mayor eficiencia de 

eliminación en comparación con otras metodologías de tratamiento (Saravanan A. et 

al., 2022, p.1).  

Ante lo expuesto el presente trabajo plantea la siguiente pregunta: ¿Cuáles son los 

aspectos relevantes de la biorremediación mediante organismos y microorganismos 

modificados genéticamente para la degradación de contaminantes ambientales? 

Así mismo, se elaboraron los siguientes problemas específicos:  

PE1: ¿Cuáles son los tipos de microorganismos modificados genéticamente para la 

degradación de contaminantes ambientales? 

PE2: ¿Cuál es la expresión genética modificada de los microorganismos empleados 

para la degradación de contaminantes ambientales? 

PE3: ¿Cuál es la función de los microorganismos modificados genéticamente en la 

degradación de contaminantes ambientales? 

Ante ello, el objetivo de estudio es: Determinar cuáles son los aspectos relevantes de 

la biorremediación mediante organismos y microorganismos modificados 

genéticamente para la degradación de contaminantes ambientales. 
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Mientras que los objetivos específicos planteados son:  

OE1: Clasificar los tipos de microorganismos modificados genéticamente para la 

degradación de contaminantes ambientales 

OE2: Identificar la expresión genética modificada de los microorganismos empleados 

para la degradación de contaminantes ambientales 

OE3: Determinar la función de los microorganismos modificados genéticamente en la 

degradación de contaminantes ambientales 

Este trabajo busca recolectas estudios científicos a nivel nacional e internacional 

sobre la biorremediación mediante organismos y microorganismos modificados 

genéticamente, encontrándonos enfocados en la problemática de la contaminación 

ambiental por diversos contaminantes tóxicos; por lo cual este estudio presenta una 

justificación teórica. Teniendo como finalidad expandir conocimientos en la ingeniería 

genética para producir dichos organismos para el bienestar del medio ambiente y, 

finalmente, la salud pública; siendo dirigido este trabajo a los ingenieros encargados 

y futuros investigadores interesados en el tema.  
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II. MARCO TEÓRICO  

La contaminación ambiental no es un fenómeno nuevo, pero sigue siendo el mayor 

problema mundial que enfrenta la humanidad y la principal causa ambiental de 

morbilidad y mortalidad (Wasewar L. et al., 2021, p.1). 

La contaminación del aire ambiental contribuye con aproximadamente 3,7 millones 

de muertes prematuras al año en todo el mundo y la contaminación del aire por el 

transporte terrestre representa una amenaza significativa en las áreas urbanas 

(Khomenko S. et al., 2021, p.1). Alrededor del 90 % de los ciudadanos europeos están 

expuestos a contaminantes en concentraciones superiores a los niveles de calidad 

del aire que se consideran nocivos para la salud (Rodriguez A. et al., 2021, p.1). En 

las últimas décadas algunas emisiones han disminuido en los países europeos, las 

concentraciones de contaminantes atmosféricos aún superan los umbrales de valor 

objetivo de la UE (Viana M. et al., 2020, p.1). 

Por otro lado, en el Perú, existe una comprensión limitada de los impactos de las 

emisiones del transporte terrestre en la contaminación del aire y la salud de la 

población en la LMA (Área Metropolitana de Lima) (Romero Y. et al., 2020, p.2). El 

uso del transporte terrestre, las emisiones de los vehículos y las condiciones 

meteorológicas son factores clave de los procesos de dispersión de la contaminación 

atmosférica (Fandiño-Del-Rio M. et al., 2020, p.1).  De igual manera, el Perú es el 

sexto país con más emisiones de gases de efecto invernadero (GEI) en ALC y el 46º 

mayor emisor de GEI a nivel mundial (Loaiza I. et al., 2022, p.1). 

Casi todas las actividades humanas que provocan la degradación o depreciación de 

la calidad del medio ambiente natural se considera contaminación (Vabre P. et al., 

2017, p.5). En 2015 se predijo que la mala salud causada por la contaminación fue la 

causa de 9 millones de muertes prematuras, lo que supone más de tres veces el 

número de muertes por malaria, sida y tuberculosis junta (Suzuki T. et al., 2020, p.1). 

En general, la contaminación ambiental es mayor en los países de ingresos medios y 

bajos que en los países desarrollados, posiblemente debido a la pobreza, la escasa 

legislación y el desconocimiento de formas de contaminación (Manisalidis L. et al., 

2020, p.14). 
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Es probable que los seres humanos se enfrenten a la contaminación a diario sin 

saberlo o que posiblemente nos hayamos vuelto inmunes a ella en nuestra acelerada 

vida (Patel H. et al., 2022, p.1). En los países de ingresos medios y bajos, ciertas 

actividades humanas que han demostrado ser nocivas para el medio ambiente siguen 

practicándose de una legislación deficiente, la escasa aplicación de las sanciones o 

la indiferencia ante el impacto de estas actividades en la salud (Ukaogo P. et al., 2020, 

p.419). La figura N°1 muestra la distribución de sustancias químicas dentro un 

ecosistema. 

Figura N°1. Contaminación por productos químicos 

 

 

 

 

 

 

Fuente: Schweitzer L. et al., 2018 

Los efectos de la contaminación ambiental, especialmente la atmosférica, es 

alarmante, y su impacto es desproporcionadamente frecuente en los países en vías 

de desarrollo entre las personas con bajos ingresos, los niños, los ancianos y otros 

grupos vulnerables (Yadav P. et al., 2022, p.272). 

Adicionalmente, las causas de la contaminación ambiental no se limitan a la 

industrialización, la urbanización, el crecimiento demográfico, la exploración y la 

minería, sino también el movimiento transfronterizo de contaminantes de los países 

desarrollados a los países en desarrollo o viceversa (Pandey V. et al., 2019, p.502). 

La contaminación transfronteriza es parte de la razón por la que la contaminación 

sigue siendo un reto mundial (Shackira A. et al., 2021, p.273). A través de diferentes 

vías, principalmente el aire y el agua, la contaminación que surge en un país puede 

encontrarse causando estragos en otro, por lo que ningún país puede permitirse ser 

indiferente a la contaminación (Jan S. et al., 2016, p.1). 
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Además, el movimiento transfronterizo de equipos eléctricos y electrónicos (AEE) no 

funcionales desde los países desarrollados a los países en desarrollo con el pretexto 

de reducir la brecha digital es una causa grave de contaminación del aire, el agua y 

el suelo por metales tóxicos (Zheng J. et al., 2016, p.314).  

Gráfico N°1. Tratamientos de agua contaminadas 

 

Elaboración propia 

Como se puede visualizar en el grafico N°1 se presenta los principales tipos de 

contaminación, los cuales serán descritos a continuación:  

Un tipo de contaminación es el ambiental, puede definirse como la aparición de 

compuestos químicos en el aire atmosférico que son tóxicos y están presentes en 

concentraciones que pueden ser perjudiciales para los animales, la vegetación, los 

edificios y los seres humanos (Stanek L. et al., 2019, p.1). En términos generales, la 

contaminación del aire sugiere la presencia de compuestos químicos en el aire, que 

no están presentes originalmente pero que han provocado la disminución de la 

calidad del aire (Puzzolo E. et al., 2017, p.1). 

También, la contaminación del aire también provoca cambios adversos en la calidad 

de vida en la Tierra a través del calentamiento global y el agotamiento de la capa de 

ozono (Aymeric G. et al., 2017, p.1). Dependiendo de la Según la fuente, la forma y 

Principales 
tipos de 

contaminacion

Aire

SueloAgua
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las condiciones en que se generan los contaminantes, éstos tienen diferentes 

características, lo que hace que su distribución y efectos sean diversos (Kaushik K. 

et al., 2022, p.303). 

Grafico N°2: Contaminantes gaseosos 

 

Elaboración propia 

Otro tipo de contaminación es del agua, el cual procede tanto de fuentes artificiales 

como naturales (Shendell D. et al., 2019, p.1). Las aguas subterráneas pueden poseer 

minerales naturales ricos en metales tóxicos, que se filtran a las masas de agua y 

provocan la contaminación (Sayeed M. et al., 2021, p.1). Los casos de alta 

contaminación por arsénico y plomo de las fuentes de agua subterránea están 

relacionados con dichos minerales (Buyuktiryaki S. et al., 2019, p.267). 

Además, las formaciones geológicas de las distintas zonas contribuyen en gran 

medida a la composición elemental de las masas de agua y, por tanto, podrían ser el 

origen de la contaminación (Chowdhary P. et al., 2018, p.229). Esto como tal podría 

ser la razón de las elevadas concentraciones de los elementos que causan la 

contaminación del agua (Klepac P. et al., 2018, p.1).  

Las fuentes antropogénicas incluyen la contaminación debida a los residuos 

domésticos, los insecticidas y herbicidas, los residuos de la elaboración de alimentos, 

Los contaminantes gaseosos 
mas importantes 

Contaminantes primarios

Se liberan directamente 
de la atmosfera

Ejemplo: CO2, NO2, 
SO2

Contaminantes 
secundarios

Son gases y particulas que 
se forman en la atmosfera

Ejemplo: Arerosoles de 
nitrato, acido sulfurico, 

generacion de ozono (O3)
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los contaminantes de las explotaciones ganaderas de la ganadería, los COV (Chae 

Y. et al., 2018, p.1). También, los metales pesados procedentes de los residuos 

electrónicos, los residuos químicos y los residuos médicos (Jung S. et al., 2018, 

p.198). Después de que se aplica un pesticida a un campo, puede cumplir con una 

variedad de destinos, como se muestra en la Figura N°2. 

Por último, la contaminación del suelo, aparte de los terremotos, la erosión y otros 

desastres naturales que tienden a dañar el suelo las principales fuentes de 

contaminación del suelo son los residuos industriales y domésticos (Zheng Y. et al., 

2016, p.10). Algunos contaminantes del suelo son los metales pesados, los 

hidrocarburos y los disolventes inorgánicos y orgánicos (Walekar L. et al., 2017, p.1). 

El vertido de residuos en terrenos abiertos, la quema de residuos y los vertederos 

inadecuados son los principales responsables de la contaminación del suelo 

(D´inverno G. et al., 2018, p.24).  

Figura N°2. Destino de los plaguicidas en el suelo 

 

 

 

 

 

 

 

Fuente: Artiola J. et al., 2019 

Los combustibles fósiles de las plantas petroquímicas, las refinerías de petróleo y las 

centrales eléctricas también contribuyen a la contaminación del suelo (Garcia E. et 

al., 2017, p.13). La exploración, el refinado y la distribución del petróleo mediante 

transporte por carretera suelen provocar la contaminación del suelo (Cebe K. et al., 

2018, p.24). De igual manera, la contaminación del suelo por plásticos está 

empezando a recibir atención mundial debido, en parte, a la naturaleza tóxica de los 
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aditivos utilizados en su producción y a los efectos directos de los plásticos sobre las 

plantas y los animales (Acosta C. et al., 2018, p.1). 

Por improbable que parezca, el desconocimiento de las formas de contaminación 

hace que los seres humanos realizan actividades que producen subproductos nocivos 

en formas y cantidades que el medio ambiente ya no puede contrarrestar sin que se 

deforme totalmente su sistema (Gruba P. et al., 2019, p.141). 

Por ejemplo, la deforestación, la quema de arbustos, el vertido de desechos agrícolas 

y domésticos en las masas de agua, el uso de residuos agrícolas y domésticos en las 

masas de agua (Khan A. et al., 2019, p.1). También, el uso de productos químicos en 

la recolección de animales acuáticos y la eliminación inadecuada de residuos 

electrónicos, contribuyen a la contaminación del aire, la tierra y el agua (Rajalakshmi 

A. et al., 2017, p.373). Las repercusiones no sólo afectan a los seres humanos, sino 

también en otros animales acuáticos y terrestres, incluidos los microorganismos, que 

debido a su abundancia y diversidad tienden a mantener su función biogeoquímica 

necesaria para sostener el ecosistema (Yang. J. et al., 2018, p.1). 

El alcance de los daños causados por los contaminantes atmosféricos depende 

principalmente de su composición química, como la capacidad de oxidación, la 

solubilidad, la concentración y la susceptibilidad de la persona o cosa afectada (Xu X. 

et al., 2018, p.313). En el caso de los humanos, los gases de SO2 pueden dañar la 

piel y las vías respiratorias superiores porque son solubles en agua; mientras que el 

O3 y el NO2 pueden penetrar más en los pulmones debido a su menor solubilidad 

(Rajagopalan S. et al., 2018, p.1). El CO es un gas incoloro, inodoro, altamente 

soluble y no irritante que tiene mayor afinidad con la hemoglobina que el oxígeno, por 

lo que pasa fácilmente al torrente sanguíneo para formar carboxihemoglobina con 

efectos perjudiciales (Dominski F. et al., 2021, p.1). 

Las partículas grandes que son visibles como polvo pueden ser transportadas por el 

viento y depositarse en edificios, estructuras y en los ojos de las personas (Rosario 

F. et al., 2021, p.1). Varios contaminantes perjudiciales para la salud, como los 

hidrocarburos poliaromáticos (PAHs) y los contaminantes orgánicos persistentes 

(POPs) se encuentran comúnmente en las emisiones de la de la combustión 

incompleta de materiales orgánicos (Strak M. et al., 2021, p.1). Sin embargo, estos 
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contaminantes pueden unirse a las PM, viajar largas distancias y depositarse en el 

medio ambiente causando graves daños (Achakulwisut P. et al., 2019, p.1). 

Los contaminantes transportados por el aire, como las partículas, también introducen 

otros contaminantes orgánicos en las aguas superficiales (Racar M. et al., 2017, p.1). 

Estos contaminantes pueden provocar problemas de salud humana como dolores de 

estómago, vómitos, diarrea y la fiebre tifoidea (Iriti M. et al., 2020. p.1). Las sustancias 

químicas como los pesticidas, los hidrocarburos, los COP o los metales pesados 

pueden tener efectos nocivos para la salud como el cáncer, el desequilibrio hormonal, 

el deterioro reproductivo y daños graves en el hígado y los riñones (Kumar M. et al., 

2020, p.33). Ver figura N°3. 

Figura N° 3. Contaminación del aire 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fuente: Rosario F. et al., 2021 

Los nutrientes en el agua pueden dar lugar a la eutrofización, un crecimiento de las 

plantas y, a veces, de las algas que podría dar lugar a la reducción del oxígeno que 

conduce a más contaminación (Adeogun A. et al., 2016, p.1). Los resultados 

confirmaron que mil millones de personas se ven directamente afectadas por el agua 

contaminada, de los cuales las personas que residen cerca de las áreas industriales 

se encuentran con mucho más riesgo (Popa C. et al., 2017, p.1). 
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Por otro lado, la contaminación de plástico en tierra es desagradables a la vista, puede 

penetrar en el suelo e impedir la absorción de nutrientes por las plantas y provocar el 

enredo de animales terrestres (Jiang R. et al., 2018, p.1). Esta contaminación al suelo 

no sólo provoca problemas de salud humana, sino que también puede modificar los 

procesos metabólicos de las plantas, lo que se traduce en un menor rendimiento de 

las cosechas (Marin-Benito J. et al., 2018, p.172). Los contaminantes también pueden 

llegar a la cadena alimentaria a través de la absorción de las plantas (Elibariki R. et 

al., 2017, p.154). 

Los microorganismos están asociados a la actividad humana desde hace miles de 

años (Banerjee, R et al., 2021, p.238). Uno de los métodos de conservación de 

alimentos más antiguos que se conocen es la fermentación, un proceso destinado a 

conservar los alimentos y producir una amplia gama de productos alimenticios 

(Deckers M. et al., 2020, p.1). En 1857 se descubrió que la fermentación es causada 

por organismos vivos y, en 1897 se consiguió extraer la enzima responsable de las 

células de levadura (Csutak O. et al., 2018, p.1). 

Así, la posibilidad de introducir los microorganismos modificados genéticamente 

(MMG) en la industria alimentaria representa una solución interesante para satisfacer 

las demandas del mercado (Mallikarjuna, N. et al., 2019, p.167). Los MMG podrían 

revolucionar la industria alimentaria al generar productos de calidad superior con 

sabores y olores más pronunciados y texturas agradables (Nallar S. et al., 2017, 

p.160). Sin embargo, a pesar del enorme número de estudios de investigación 

relativos a la mejora de los microorganismos mediante técnicas de ingeniería 

genética, en la actualidad sólo unas pocas cepas de MMG se utilizan comercialmente 

o están pendientes de aprobación (Wegmann U. et al., 2017, p.1).  

Esto se debe principalmente a la reticencia del público respecto a este tema y a las 

restricciones legales (Phillips P. et al., 2016, p.153). Por ello, se está intentando 

utilizar técnicas alternativas para la mejora genética y metabólica de los 

microorganismos alimentarios (Karalis. D. et al., 2020, p.1). Por otra parte, los tipos 

de micro organismos son compuestos orgánicos, metales pesados, aceite y 

componentes, pesticidas, compuestos radiactivos (Pant G. et al., 2021, p.3). Ver 

figura N°4 
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Figura N°4. Tipo de microorganismos 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fuente: Pant G et al., 2021 

Zhang R. et al., (2016, p.1); diseñó una cepa multifuncional de Pseudomonas 

putida X3 mediante la introducción del gen degradante de metilparatión (MP) y el gen 

de la proteína fluorescente verde mejorada (EGFP) en P. putida X4 (CCTCC: 

209319). En cultivos líquidos, la cepa X3 diseñada utilizó MP como única fuente de 

carbono para el crecimiento y degradó 100 mg L- 1 de MP en 24 h; sin embargo, esta 

cepa no metabolizó más el p -nitrofenol (PNP), un metabolito intermedio de MP. No 

se observaron discrepancias en las concentraciones inhibitorias mínimas (MIC) de 

cadmio (Cd), cobre (Cu), zinc (Zn) y cobalto (Co) entre la cepa X3 diseñada y su cepa 

huésped. La cepa X3 inoculada aceleró la degradación de MP en diferentes 

microcosmos de suelo contaminado con 100 mg MP kg−1 suelo seco y/o 5 mg Cd 

kg −1 suelo seco; MP se eliminó por completo en 40 h. Sin embargo, la presencia de 

Cd en la etapa inicial de remediación retrasó levemente la degradación de MP. La 

aplicación de la cepa X3 en suelo contaminado con Cd afectó fuertemente la 

distribución de las fracciones de Cd y el Cd inmovilizado al reducir las 

concentraciones de Cd biodisponible con Cd soluble/intercambiable más bajo y Cd 

ligado a compuestos orgánicos. 
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Singh U. et al., (2018, p.1); en su estudio se aislaron bacterias del suelo recolectado 

de los sitios contaminados por efluentes de hornos de coque ricos en fenol y 

cianuro. El alineamiento de la secuencia de nucleótidos y el análisis filogenético 

mostraron la identidad de los aislamientos degradantes de fenol y cianuro 

seleccionados NAUN-16 y NAUN-1B como Pseudomonas putida y Pseudomonas 

stutzeri, respectivamente. Estos dos aislados toleraron concentraciones de fenol 

hasta 1800 mg L -1 y cianuro hasta 340 mg L -1. Los aislamientos fueron inmovilizados 

sobre carbón activado, aserrín y cenizas volantes. El efluente se pasó por la columna 

empacada con células inmovilizadas con un caudal de 5 mL min- 1. Los aislamientos 

mostraron una degradación de fenol de hasta el 80,5 % y de cianuro de hasta el 80,6 

% y también tenían la capacidad de reducir la demanda biológica de oxígeno, la 

demanda química de oxígeno y bajar el pH del efluente de alcalino a casi neutro. El 

estudio sugiere la utilización de tales cepas bacterianas potenciales en el tratamiento 

de efluentes industriales que contienen fenol y cianuro, antes de ser arrojados a 

cualquier ecosistema. 

Porter Stephanie S. et al., (2017, p.1); en su estudio utilizó la secuenciación del 

genoma completo para describir el pangenoma de un clado focal de mesorhizobios 

silvestres que muestran niveles contrastantes de adaptación al níquel a pesar de la 

alta relación (99,8 % de identidad en 16S). Donde se observó una especialización 

ecotípica dentro de una población genómicamente cohesiva, en lugar de encontrar 

distintos linajes bacterianos especializados en tipos de suelo contrastantes. Este 

hallazgo respalda informes recientes de que los entornos heterogéneos imponen una 

selección que mantiene la diferenciación solo en una pequeña fracción del 

genoma. Nuestro trabajo utiliza además un estudio de asociación de todo el genoma 

para proponer genes candidatos para la adaptación del níquel. Varios candidatos 

muestran homología con los sistemas genéticos involucrados en la tolerancia al 

níquel y un grupo de candidatos se correlaciona perfectamente con el origen del 

suelo, lo que valida nuestro enfoque de atribuir la variación genómica a la divergencia 

adaptativa.  

Wang J. et al., (2017, p.1); tiene como objetivo de su estudio determinar la capacidad 

de decoloración de una lacasa bacteriana mediante mutagénesis dirigida al sitio. Se 

construyó una variante D501G de lacasa de Bacillus amyloliquefaciens y se 

sobreexpresó en Escherichia coli. La actividad lacasa en el sobrenadante del cultivo 
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alcanzó 3374 U·L −1para el mutante. En comparación con la enzima de tipo salvaje, 

la D501G exhibió una mejor estabilidad y eficiencia catalítica. Podía decolorar más 

del 92 % del índigo carmín sin mediadores adicionales en 5 h a un pH de 9,0, que era 

3,5 veces mayor que la lacasa de tipo salvaje. Se confirmó que el ácido sulfónico de 

isatina es el principal producto de la degradación del índigo carmín mediante análisis 

UV-vis y LC-MS.  

Luo Quan et al., (2018, p.1); en su estudio construyó L386W/G417L/G57F (abreviado 

como WLF), un buen mutante de CotA-laccasa de Bacillus pumilus W3 y fue 

reportado como una eficiencia catalítica altamente mejorada. Sin embargo, el bajo 

nivel de expresión funcional de WLF mutante en Escherichia coliera un defecto. Se 

construyeron tres mutantes, a saber, K317N/WLF, D501G/WLF y 

K317N/D501G/WLF, mediante mutagénesis dirigida al sitio para mejorar la expresión 

funcional de WLF en este estudio. La expresión soluble y activa de D501G/WLF y 

K317N/D501G/WLF en E. coli mejoró el nivel 4,48 veces y 3,63 veces, 

respectivamente. El K317N/WLF no logró aumentar el nivel de expresión soluble, 

pero mejoró ligeramente la estabilidad de CotA-laccasa. Los resultados mostraron 

que no solo la posición 501 es significativa para la expresión funcional de B. 

pumilus W3 CotA, sino que estos mutantes aún conservaron su alta termoestabilidad, 

resistencia a los álcalis con sal y una eficiencia decolorante conspicua. Concluyendo 

que este trabajo es el primero en mejorar la expresión soluble de B. pumilusCotA-

laccasa en E. coli por mutagénesis dirigida al sitio.  

Peeters C. et al., (2019, p.2); en su trabajo el análisis comparativo de las secuencias 

de los genes gyrB , recA y gltB parciales de 84 cepas de referencia de Pandoraea y 

aislados de campo reveló varios grupos que no incluían cepas de referencia 

taxonómicas. Por lo cual, los árboles filogenéticos gyrB , recA y gltB se utilizaron para 

seleccionar 27 cepas para el análisis de la secuencia del genoma completo y para un 

estudio de genómica comparativa que también incluyó 41 Pandoraea disponibles 

públicamente.secuencias del genoma. Los análisis filogenómicos incluyeron un 

enfoque de filogenia de distancia Genome BLAST para calcular valores de hibridación 

ADN-ADN digital por pares y sus intervalos de confianza, análisis de identidad de 

nucleótidos promedio utilizando el algoritmo OrthoANIu y una reconstrucción de 

filogenia de todo el genoma basada en 107 genes centrales de una sola copia 

utilizando bcgTree. Estos análisis, junto con los posteriores análisis 
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quimiotaxonómicos y fenotípicos tradicionales, revelaron la presencia de 17 nuevas 

especies de Pandoraea entre las cepas analizadas y permitieron la identificación de 

varias cepas de Pandoraea no clasificadas reportadas en la literatura.  

Saccomanno M. et al., (2018, p.1); investigó el catabolismo de los aminofenoles 

sustituidos con SF 5 por bacterias y se descubrió que 

algunas Pseudomonas spp. pueden utilizar estos compuestos como únicas fuentes 

de carbono y energía. El análisis GC-MS de los sobrenadantes de cultivos cultivados 

en 5-(pentafluorosulfanil) 2-aminofenol demostró la presencia de N-derivado 

acetilado del sustrato de partida y 4-(pentafluorosulfanil)catecol. También se llevaron 

a cabo experimentos de biotransformación con células resuspendidas y los análisis 

de RMN con flúor-19 del extracto orgánico y la fracción acuosa de los experimentos 

con células suspendidas revelaron nuevas resonancias de los intermedios sustituidos 

con SF 5. La suplementación de cultivos celulares suspendidos con extracto de 

levadura mejoró drásticamente la degradación del sustrato, así como la liberación de 

iones de fluoruro. Se demostró que el 4-(pentafluorosulfanil)catecol es un metabolito 

derivado y tóxico para algunas de las bacterias.  

Undugoda L. et al., (2016, p.1); en su estudio dos cepas bacterianas, Alcaligenes 

feacalis y Alcaligenes sp. 11SO, aisladas de la filósfera de cuatro especies de plantas 

ornamentales, Ixora chinensis, Ervatamia divaricata, Hibiscus rosa-sinensis y 

Amaranthus cruentus, encontradas en cinco lugares altamente contaminados de Sri 

Lanka, mostraron una mayor capacidad de degradación de fenantreno y naftaleno. 

Estas dos cepas albergan plásmidos que les confieren resistencia a la ampicilina. El 

curado de estas cepas de su plásmido redujo drásticamente la capacidad de degradar 

los hidrocarburos. La transformación de estos plásmidos en E.coli JM109 le permitió 

degradar eficazmente los dos hidrocarburos. La degradación de fenantreno y 

naftaleno codificada por el plásmido sugirió la presencia de los genes catabólicos 

necesarios en estos plásmidos. La amplificación por PCR con cebadores 

degenerados y la comparación de sus secuencias de nucleótidos con las del Genbank 

indicaron que los plásmidos de esas cepas bacterianas albergan los genes nahR, 

nahU, implicados en la degradación del naftaleno, y phnG para la degradación del 

fenantreno.  

Zuo Z. et al., (2016, p.1); construyeron un plásmido suicida con casetes de expresión 

que contenían un promotor constitutivo J23119, un gen degradante de OP ( mpd ), un 
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gen carboxilesterasa hidrolizante de piretroides ( pytH ) que utiliza el gen upp como 

marcador contraseleccionable para P. putida deficiente en upp . Por introducción de 

plásmido suicida y recombinación homóloga en dos pasos, tanto mpd como pytH los 

genes se integraron en el cromosoma de una robusta bacteria del suelo P. 

putida KT2440 y no quedó ningún marcador de selección en el cromosoma. La 

expresión funcional de mpd y pytH en P. putida KT2440 se demostró mediante 

análisis de transferencia Western y ensayos de actividad enzimática. Los 

experimentos de degradación con cultivos líquidos mostraron que los pesticidas 

mixtos, incluidos metilparatión, fenitrotión, clorpirifos, permetrina, fenpropatrina y 

cipermetrina (0,2 mM cada uno), se degradaron completamente en 48 h. La 

inoculación de la cepa modificada (10 6células/g) a los suelos tratados con los 

plaguicidas mezclados anteriores resultó en una mayor tasa de degradación que en 

los suelos no inoculados. Concluyendo que los seis pesticidas podrían degradarse 

completamente en 15 días en suelos fumigados y no fumigados con inoculación. 

Khan Ali M. et al., (2016, p.1); analizó los procesos que controlan la biodegradación 

aeróbica de COV en una configuración de laboratorio que imita la zona no saturada 

sobre un acuífero poco profundo. La configuración permitió el transporte difusivo en 

fase de vapor y la biodegradación de tres COV: tolueno deuterado y no deuterado 

como dos compuestos de biodegradabilidad muy diferente.pero (casi) propiedades 

físicas y químicas idénticas, y MTBE como (en las condiciones experimentales 

aplicadas) trazador no biodegradable y control interno. Los resultados mostraron para 

el tolueno una degradación microbiana efectiva dentro de distancias de transporte de 

COV de centímetros a pesar de la alta difusividad de la fase gaseosa; además las 

tasas de degradación fueron controladas por la reactividad de los compuestos, 

mientras que las condiciones óxicas se encontraron en todo el sistema. 

 

 

 

 

 

https://www.sciencedirect.com/topics/earth-and-planetary-sciences/biodegradability
https://www.sciencedirect.com/topics/earth-and-planetary-sciences/diffusivity
https://www.sciencedirect.com/topics/earth-and-planetary-sciences/oxic-condition
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III. METODOLOGÍA 

3.1. Tipo y diseño de investigación 

En una investigación siempre esperamos que las cifras nos dicten resultados, pero 

hay investigaciones en las que un exhaustivo análisis de los datos obtenido acerca 

del fenómeno a estudiar nos permitirá obtener respuestas o resultados congruentes 

con lo recopilado e indagado, esta es la investigación cualitativa. Los aspectos que 

caracterizan a un fenómeno suelen tergiversarse al plasmarse de la realidad a la 

transcripción de datos, por ello la principal característica de la investigación cualitativa 

es identificar los aspectos más profundos del fenómeno y ser plasmados tal cual es 

decir de manera original permitiendo identificar la realidad del fenómeno (C. Escudero 

y L. Cortez, 2018, p.44). 

La investigación cualitativa además usa métodos no estandarizados y a través de su 

método inductivo permite que a través del proceso de la investigación nazcan nuevas 

hipótesis que permitirán llegar a los resultados. Por ello en la presente investigación 

se consideró cualitativa ya que a través de los textos extraídos se hizo uso de los 

datos indagados quienes fueron analizados y transcritos de manera original. 

Para Gutiérrez (2016, p.1), en una investigación los conocimientos generados ayudan 

a fortalecer teorías o resultados ya registrados en otras investigaciones por ello lo que 

espera este tipo de investigación es que el conocimiento generado se aplique en la 

realidad con el fin de aportar al desarrollo científico. Por tal en el presente estudio se 

consideró una investigación aplicada ya que este avalo y aporto a los conocimientos 

ya existentes sobre la contaminación ambiental. 

Se aplico el diseño experimental sistemático donde a través de un exhaustivo análisis 

de sus conceptos e ideas llamadas “codificación abierta” se categorizo los diferentes 

conceptos encontrados en cada texto extraído y analizado con el fin de centrar la más 

relevante que permitió iniciar el proceso de la investigación recogiendo la codificación 

en vivo. Entre todas las categorías dadas después del análisis de los textos se 

identificó “categoría axial” que sirve como conector entre las diferentes categorías 

para obtener una “codificación selectiva” que ayudara a obtener un núcleo teórico. 

Una de las características de este diseño es que no es un proceso lineal por ello se 

dice que este conlleva un proceso circular (Maurer H. et al., 2017, p.1). Tal así que el 
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presente estudio utilizo el diseño experimental sistemático ya que los hechos 

estudiados fueron analizados, extraídos y se categorizaron las ideas sobre los 

contaminantes ambientales.  

3.2 Categoría, Subcategoría y matriz de categorización apriorística 

Las categorías y subcategorías seleccionadas en el presente proyecto de 

investigación se dieron en base los problemas y objetivos específicos. 

3.3 Escenario de estudio 

En los textos que fueron indagados y tomados para el desarrollo de esta investigación 

encontramos diferentes escenarios donde surgieron y tomaron cuerpo los 

fenómenos. El presente estudio es una revisión sistemática por tal cada escenario 

encontrado en los textos han sido tomados como escenario de estudio de la 

investigación entre ellos laboratorios, bibliotecas y otros espacios. 

3.4 Participantes  

Los textos extraídos de diferentes fuentes fueron los datos analizados que ayudaron 

al desarrollo de la investigación. Por ello las redes de revistas científicas, bibliotecas 

virtuales y otros se consideraron como participantes del presente estudio como son: 

Sciencedirect, Scielo y Pubmed. 

3.5 Técnicas e instrumentos de recolección de datos 

Para un fácil control y entendimiento de toda la información extraída se hizo uso de 

la técnica análisis documental, ya que permitió recopilar toda la información relevante 

a través de un documento nuevo, donde se plasmaron todas las ideas más 

resaltantes que ayudaron al desarrollo de la investigación (Peña T. y Pírela J., 2007, 

p.59). Esta técnica se caracteriza por facilitar al investigador el acceso a la 

información requerida a través de este nuevo documento y su fácil recuperación. Esta 

técnica fue aplicada a través de la extracción de las ideas más resaltantes que se 

obtuvieron de cada texto sobre Biorremediación mediante microorganismos 

modificados genéticamente. 
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La ficha de análisis de contenido, este instrumento de recolección de datos nos 

permitió recopilar información sobre las investigaciones y sus autores, exponiendo las 

ideas de manera original dadas por los autores. 

3.6 Procedimientos 

Los artículos seleccionados en la presente investigación se dieron de la siguiente 

forma: 

Grafica N°3. Procedimientos de selección de artículos al estudio 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Páginas 

Web 

Siencedirect (35), Pubmed (23) y Scielo (7) N=65 

Separación 

de artículos 

por: 

Siencedirect (24), Pubmed (18) y Scielo (5) 
 
-No presentar los tipos de organismos 
-No indicar la expresión genética de los 
microorganismos 
-No presentar la función de los 
microorganismos   
 
 

N=47 

Añadidos 

por: 

Siencedirect (12), Pubmed (6) y Scielo (2) 
 
-Por ser leídos de manera completa 
-Presentar información relevante 
 
 

N=20 

Separación 

de artículos 

por: 

Siencedirect (10), Pubmed (6) y Scielo (2) 
 
-Por duplicidad 
-No contar con el año de antigüedad 
aceptable 
 
 

TOTAL N=20 

Selección 

Palabras clave:  

Bioremediation, genetically modified 

microorganisms, degradation, environmental 

pollutants 

N=18 
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3.7 Rigor científico 

El contenido de una información se rige bajo los criterios del rigor científico esperando 

así que el cumplimiento de los criterios dados por este se obtenga una investigación 

valida y autentica, para Castillo E. y Vásquez M.L (2003) se cumplen con tres criterios: 

La credibilidad, se espera que el participante reconozca los resultados arrojados a 

través del análisis de aquellos datos recopilados por el investigador. Donde estos 

datos fueron dados por los mismos participantes por ello estos esperan ver reflejada 

la realidad vivida con el fenómeno a través de la congruencia entre la información 

dada y los resultados obtenidos. (Castillo E. y Vásquez M.L, 2003, p.165). Este criterio 

fue aplicado a través de la información que fue extraída e indagada, plasmando de 

manera original todo lo recopilado evitando así juicios personales del investigador que 

pudiesen alterar los resultados. 

La auditabilidad es un criterio que permitirá al lector desarrollar sus habilidades de 

reconocer y seguir trazos dejados por el autor. En este criterio el autor deja una línea 

a seguir a traves del registro de ideas concretas y relevantes que plasma en su 

investigación pero que tiene que ser reconocida por el lector (Castillo E. y Vásquez 

M.L, 2003, p.165). Por ello el presente estudio ha registrado las ideas y la metodología 

a seguir que permitirá a otro investigador seguir la ruta y obtener resultados. 

Con el criterio transferibilidad se busca que los resultados obtenidos en una 

investigación puedan ser extendidas y aplicadas a otra población. Las características 

de un fenómeno como el tiempo y la realidad en la que suscitan son intransferibles, 

con este criterio se espera que los resultados de una investigación logren en otra 

población encontrar respuestas. Teniendo en cuenta que el investigador debe evaluar 

que tanto se ajustan los resultados al nuevo contexto y la perspectiva en la que se 

manejó la investigación. (Castillo E. y Vásquez M.L, 2003, p.166). Este criterio se 

aplicó a través del registro de la perspectiva en la que se encamino la investigación y 

los resultados congruentes con los datos recopilados.  

3.8 Método de análisis de información 

El método usado en el presente estudio fue la triangulación, con la cual se uso 

diferentes datos y fuentes. La técnica usada fue la matriz de categorización la cual 

fue dividida en: 
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Categorías: Tipos de microorganismos modificados, Expresión genética modificada 

de los microorganismos, Función de los microorganismos modificados. 

Sub categorías: Bacterias, hongos, algas / De acuerdo al organismo empleado; Gen 

degradador de SDS, Gen de lactano, sitio dirigido mutagénicamente / De acuerdo al 

tipo de organismo aplicado; Alta termoestabilidad, resistencia, eficacia decolorante 

eficiencia decolorante, eficiencia catalítica contra contaminantes ambientales / De 

acuerdo a la categoría de organismos y microorganismos modificados genéticamente 

3.9 Aspectos éticos 

Una investigación científica tiene como características los siguientes aspectos para 

la validez de su información: 

Norma ISO 690: respeto a la autoría, citando correctamente al autor de cada texto 

tomado y plasmado en el presente estudio. 

Turnitin: a través de este programa se comprobó la veracidad del contenido de la 

información presentada en la investigación 

Norma vigente: se cumplió con lo dictado en la Guía de productos observables 

estipulado por la Universidad Cesar Vallejo.  
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IV. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

Los aspectos relevantes de la biorremediación mediante microorganismos 

modificados genéticamente para la degradación de contaminantes ambientales están 

enfocados en la importancia del tipo de organismos y microorganismos usado para la 

modificar genéticamente, así como la expresión genética modificada y la función de 

los microorganismos modificados; por tal motivo se elaboró las tablas 1, 2 y 3. 

De acuerdo con la tabla 1, se buscó clasificar los tipos de microorganismos 

modificados genéticamente para la degradación de contaminantes ambientales, 

teniendo como criterio el organismo empleado.  

Tabla N° 1. Tipos de organismos y microorganismos modificados genéticamente 

Tipo de 
contaminante 
 

Organismos 
modificados 

Tipo de 
organismos 

Fuente 

Organismos para la 
degradación de 
iones metálicos 
  

Deinococcus 
radiodurans 
(resistente a la 
radiación) 

Bacteria Gupta D. y 
Walther C., 
(2016, p.1) 

Mesorhizobium 
huakuii 

Bacteria Porter Stephanie 
S. et al., (2017, 
p.1) 

Cepa E.coli SE5000 Bacteria Faranham K. y 
Dube D., (2016, 
p.1) 

Pseudomonas K-62 Bacteria Chang S. et al., 
(2016, p.1) 

Pseudomonas putida 
X3 
cepa 

Bacteria Zhang R. et al., 
(2016, p.1) 

Scenedesmus 
obliquus 

Algas  Salamanca et 
al., 2016 

reinhardtii Algas Zedler J. et al., 
(2016, p.1) 

Pseudochoricystis 
ellipsoidea 

Algas Kang Nam K. et 
al., (2017, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar colorantes  

Bacillus 
amyloliquefaciens 
D501G variante 

Bacteria Wang J. et al., 
(2017, p.1) 

Cepa mutante de 
Bacillus pumilus 
CotAlaccase 

Bacteria Luo Quan et al., 
(2018, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 

Pseudomonas 
diminuta 

Bacteria Bigley A. y 
Raushel F., 
(2019, p.1) 
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xenobióticos 
orgánicos 

Alcaligenes sp. Bacteria Hussain I. et al., 
(2018, p.1) 

Pandoraea sp Bacteria Peeters C. et al., 
(2019, p.2) 

Pseudomonas Sp. Bacteria Saccomanno M. 
et al., (2018, p.1) 

Alcaligenes sp Bacteria Undugoda L. et 
al., (2016, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
contaminantes 
orgánicos 
 
 
 
 

P. putida KT2442 Bacteria Khan Ali M. et 
al., (2016, p.1) 

P. pseudo-alcaligenes 
KF707- 
D2 

Bacteria Chen Dan et al., 
(2016, p.1) 

Pseudomonas putida y 
Pseudomonas stutzeri 

Bacteria Singh U. et al., 
(2018, p.1) 

Aspergillus niger Hongo Alazi Ebru et al., 
(2018, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
contaminación por 
petróleo 

Rhodococcus 
RHA1 

Bacteria Li Chao et al., 
(2016, p.1) 

P. aeruginosa Bacteria Aybey A. y 
Demirkan E., 
(2016, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
compuestos 
radiactivos 

Deinococcus 
radiodurans 

Bacteria Gogada R. et al., 
(2016, p.2) 

D. geothermalis Bacteria Kotnik T. et al., 
(2016, p.1) 

Deinococcus 
radiodurans R1 

Bacteria Choi Mi H. et al., 
(2017, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
plaguicidas 
 
 

Pseudomonas putida 
KT2440 

Bacteria Zuo Z. et al., 
(2016, p.1) 

Pseudomonas 
putida X3 strain 

Bacteria Zheng et al., 
(2016, p.1) 

Se confirma que la biorremediación es la única herramienta eficaz para una 

descontaminación más limpia, segura, sostenible y rentable de los sitios 

contaminados (Jacob et al., 2018). Por lo tanto, elegir la cepa microbiana correcta en 

términos de su potencial, crecimiento rápido y respuestas nutricionales y, luego, la 

ingeniería es importante. 

Ante ello, mediante la tabla 1, se tiene que los tipos de microorganismos modificados 

genéticamente para la degradación de contaminantes ambientales son las bacterias, 

hongos y algas; siendo entre los más aplicado las cepas bacterianas.  
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Siendo ello corroborado por Gupta D. y Walther C., (2016, p.1), Porter Stephanie S. 

et al., (2017, p.1), Faranham K. y Dube D., (2016, p.1), Chang S. et al., (2016, p.1), 

Zhang R. et al., (2016, p.1), Wang J. et al., (2017, p.1), Luo Quan et al., (2018, p.1), 

Bigley A. y Raushel F., (2019, p.1). 

Así mismo, Kamthan et al., (2016, p.3), señala que Hay algunos puntos que deben 

tenerse en cuenta al elegir y diseñar una cepa bacteriana específica, es decir, debe 

contener genes para la homeostasis de metales, enzimas biodegradables, absorción 

de metales, síntesis de quelantes de metales, genes para la supervivencia en 

condiciones de estrés biótico y abiótico, etc. 

Además, las cepas bacterianas fueron modificadas genéticamente para la 

degradación en su mayoría de iones metálicos, seguido de contaminantes orgánicos. 

Siendo así corroborado por Gupta D. y Walther C., (2016, p.1). quien afirma que la 

cepa Deinococcus radiodurans es resistente a la radiación y lo aplica como 

organismos para la degradación de iones metálicos. 

Por otro lado, Se identificó la expresión genética modificada de microorganismos 

empleados para la degradación de contaminantes ambientales mediante la tabla 2. 

Tabla N° 2: Expresión genética modificada de microorganismos  

Tipo de 
contaminante 

Organismos 
modificados 

Expresión génica 
modificada 

Fuente 

Organismos para 
la degradación de 
iones metálicos 
  

Deinococcus 
radiodurans 
(resistente a la 
radiación) 

MerH, una nueva 
incorporación del 
gen transportador 
de iones de M. 
marinum 

Gupta D. y 
Walther C., 
(2016, p.1) 

Mesorhizobium 
huakuii 

Transformado con 
genes que 
codifican los PC de 
Arabidopsis 
thaliana 

Porter 
Stephanie S. et 
al., (2017, p.1) 

Cepa E.coli SE5000 Sistema de 
transporte de 
níquel exprés 
(productos del gen 
nixA) 

Faranham K. y 
Dube D., (2016, 
p.1) 

Pseudomonas K-62 Sistema de 
transporte de Hg 
exprés y 

Chang S. et al., 
(2016, p.1) 
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organomercurial 
liasa 

Pseudomonas putida 
X3 
cepa 

La proteína verde 
fluorescente 
mejorada (EGFP) y 
el gen degradante 
del metilparatión  
incorporación 

Zhang R. et al., 
(2016, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
colorantes  

Bacillus 
amyloliquefaciens 
D501G variante 

Mutagénesis 
dirigida al sitio 

Wang J. et al., 
(2017, p.1) 

Cepa mutante de 
Bacillus pumilus 
CotAlaccase 

Mutagénesis 
dirigida al sitio 

Luo Quan et al., 
(2018, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
xenobióticos 
orgánicos 

Pseudomonas 
diminuta 

Expresión 
recombinante 

Bigley A. y 
Raushel F., 
(2019, p.1) 

Alcaligenes sp. El gen DMFase 
expresión génica 

Hussain I. et 
al., (2018, p.1) 

Pandoraea sp Expresión del gen 
de lactano 

Peeters C. et 
al., (2019, p.2) 

Pseudomonas Sp. Expresión génica 
degradante de 
SDS 

Saccomanno 
M. et al., (2018, 
p.1) 

Alcaligenes sp Genes nahR, 
expresión génica 
nahU 

Undugoda L. et 
al., (2016, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
contaminantes 
orgánicos 
 
 
 
 

P. putida KT2442 Vía modificada Khan Ali M. et 
al., (2016, p.1) 

P. pseudo-
alcaligenes KF707- 
D2 

Especificidad de 
sustrato modificada 

Chen Dan et 
al., (2016, p.1) 

Pseudomonas putida 
y 
Pseudomonas 
stutzeri 

Especificidad de 
sustrato modificada 

Singh U. et al., 
(2018, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
contaminación por 
petróleo 

Rhodococcus 
RHA1 

Contiene pPC3 con 
operón fcb de A. 
globifirmis 

Li Chao et al., 
(2016, p.1) 

P. aeruginosa No indica Aybey A. y 
Demirkan E., 
(2016, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
compuestos 
radiactivos 

Deinococcus 
radiodurans 

Los plásmidos se 
utilizan para 
aumentar la 
resistencia a 
algunos elementos 
más radiactivos, 
como la 
incorporación del 
locus metH. 

Gogada R. et 
al., (2016, p.2) 
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D. geothermalis Se inducen 
plásmidos de D. 
radiodurans 

Kotnik T. et al., 
(2016, p.1) 

Deinococcus 
radiodurans R1 

Los plásmidos se 
utilizan para 
aumentar la 
resistencia a 
algunos elementos 
más radiactivos. 

Choi Mi H. et 
al., (2017, p.1) 

Organismos 
modificados para 
degradar 
plaguicidas 
 
 
 
 
 
 
 
 

Pseudomonas putida 
KT2440 

Contiene el 
promotor J23119, 
pytH (gen de 
carboxilesterasa 
hidrolizante de 
piretroides) y mpd, 
un gen degradante 
de OP 

Zuo Z. et al., 
(2016, p.1) 

Pseudomonas 
putida X3 strain 

Consisten en el 
gen de la proteína 
fluorescente verde 
mejorada (EGFP) y 
el metil paratión 
(MP)- 
gen degradante 

Zheng et al., 
(2016, p.1) 

La tecnología de ADN recombinante es una forma eficiente de convertir cualquier 

organismo (bacteria, hongo, etc.) en su forma deseada (Liu et al., 2019, p.4) 

De acuerdo con la tabla 2, se tiene que la expresión genética modificada de 

microorganismos empleados para la degradación de contaminantes ambientales es 

mediante la incorporación de un gen. Ello es explicado por Gupta D. y Walther C., 

(2016, p.1), quien utilizó un vector (fago, plásmido o virus) en el que se ha incorporado 

el gen de interés y, por lo tanto, se puede expresar en un huésped apropiado de 

elección.  

Así también lo corroboran Porter Stephanie S. et al., (2017, p.1), utilizando un gen 

que codificó los PC de Arabidopsis thaliana; teniendo como organismos mdificado a 

la bacteria Mesorhizobium huakuii.  

Así mismo, Zhang R. et al., (2016, p.1), Hussain I. et al., (2018, p.1), Peeters C. et al., 

(2019, p.2), Saccomanno M. et al., (2018, p.1), Undugoda L. et al., (2016, p.1); donde 

la expresión genética modificada fue un gen; como lo describen: la proteína verde 

fluorescente mejorada (EGFP) y el gen degradante del metilparatión incorporación; 
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El gen DMFase expresión génica, Expresión del gen de lactano, Expresión génica 

degradante de SDS, Genes nahR, expresión génica nahU respectivamente. 

Pero para Strauss y Sax, (2016, p.4), ello requiere varias herramientas como enzimas 

de restricción, ADN ligasa, vector, transcriptasa inversa, fosfatasa alcalina, 

polinucleótido quinasa T4, huésped, nucleasa S1, fragmento Klenow, exonucleasa, 

enlazador, desoxinucleotidil transferasa terminal y moléculas adaptadoras; lo que no 

lo convierte en el método más factible. 

Así también, por otro lado, se buscó determinar la función de los microorganismos 

modificados genéticamente en la degradación de contaminantes ambientales 

mediante la clasificación de los artículos en la tabla 3; teniendo como criterios la 

categoría de microorganismos modificados genéticamente 

Tabla N° 3. Función de los microorganismos modificados genéticamente 

Tipo de 
contaminante 

Organismos 
modificados 

Aplicaciones Fuente 

Organismos 
para la 
degradación de 
iones metálicos 
  

Deinococcus 
radiodurans 
(resistente a la 
radiación) 

Degrada el iónico 
mercurio 

Gupta D. y 
Walther C., 
(2016, p.1) 

Mesorhizobium 
huakuii 

Capaz de acumular y 
degradar Cd2+ 

Porter 
Stephanie S. 
et al., (2017, 
p.1) 

Cepa E.coli SE5000 Degrada el níquel del 
sistema acuoso sistema 

Faranham K. 
y Dube D., 
(2016, p.1) 

Pseudomonas K-62 Degrada el Hg Chang S. et 
al., (2016, 
p.1) 

Pseudomonas 
putida X3 
cepa 

Degrada el metil paratión 
y cadmio 

Zhang R. et 
al., (2016, 
p.1) 

Organismos 
modificados 
para degradar 
colorantes  

Bacillus 
amyloliquefaciens 
D501G variante 

Mayor estabilidad y 
eficiencia catalítica frente 
al índigo carmín. 

Wang J. et al., 
(2017, p.1) 

Cepa mutante de 
Bacillus pumilus 
CotAlaccase 

Alta termoestabilidad, 
resistencia, decoloración 
eficiencia. 

Luo Quan et 
al., (2018, 
p.1) 

Organismos 
modificados 
para degradar 

Pseudomonas 
diminuta 

Activación de la enzima 
fosfotriesterasa para la 
descontaminación del 
organofosforados 

Bigley A. y 
Raushel F., 
(2019, p.1) 
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xenobióticos 
orgánicos 

Alcaligenes sp. Actividad microbiana 
mejorada y producción 
de compuestos de 
activación de 
fitorremediación 

Hussain I. et 
al., (2018, 
p.1) 

Pandoraea sp Biodegradación 
mejorada de 
xenobióticos mediante la 
producción de varios 
metabolitos primarios. 

Peeters C. et 
al., (2019, 
p.2) 

Pseudomonas Sp. Biodegradación 
mejorada de aminofenol 
sustituido con 
pentafluorosulfonilo. 

Saccomanno 
M. et al., 
(2018, p.1) 

Alcaligenes sp Biodegradación del ácido 
acético 2,4- diclorofenox 

Undugoda L. 
et al., (2016, 
p.1) 

Organismos 
modificados 
para degradar 
contaminantes 
orgánicos 
 
 
 
 

P. putida KT2442 Degradar 
tolueno/benzoato 

Khan Ali M. et 
al., (2016, 
p.1) 

P. pseudo-
alcaligenes KF707- 
D2 

TCE degradado, tolueno, 
benceno y fluorobifenilo. 
 
 

Chen Dan et 
al., (2016, 
p.1) 

Pseudomonas 
putida y 
Pseudomonas 
stutzeri 

Degradar fenol y cianuro Singh U. et 
al., (2018, 
p.1) 

Organismos 
modificados 
para degradar 
contaminación 
por petróleo 

Rhodococcus 
RHA1 

Degradar 4-
clorobenzoato 

Li Chao et al., 
(2016, p.1) 

P. aeruginosa Petróleo crudo de 
décadas 

Aybey A. y 
Demirkan E., 
(2016, p.1) 

Organismos 
modificados 
para degradar 
compuestos 
radiactivos 

Deinococcus 
radiodurans 

Degrada compuestos 
radiactivos como el 
tolueno. 

Gogada R. et 
al., (2016, 
p.2) 

D. geothermalis Degrada Fe(III) ácido 
nitrilotriacético, Hg(II), 
U(VI) y Cr(VI) 

Kotnik T. et 
al., (2016, 
p.1) 

Deinococcus 
radiodurans R1 

Eliminación de yodo 
radiactivo (>99%) 

Choi Mi H. et 
al., (2017, 
p.1) 

Organismos 
modificados 
para degradar 
plaguicidas 
 
 
 
 
 

Pseudomonas 
putida 
KT2440 

Degradar fenitrotión, 
clorpirifos, metilparatión, 
cipermetrina, permetrina 
y fenpropatrina 

Zuo Z. et al., 
(2016, p.1) 

Pseudomonas 
putida X3 strain 

Degradar los 
microcosmos del suelo 
agrícola contaminados 
con cadmio y 
metilparatión 

Zheng et al., 
(2016, p.1) 
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La función de los microorganismos modificados genéticamente en la degradación de 

contaminantes ambientales es la de degradar iones metálicos, colorantes, 

xenobióticos orgánicos, contaminantes orgánicos, contaminación por petróleo, 

compuestos radiactivos y plaguicidas.  

Siendo que los iones metálicos y los xenobióticos orgánicos son unos de los grupos 

de contaminantes más presentes a la hora de aplicar los microorganismos 

modificados genéticamente. Siendo ello respaldado por: Gupta D. y Walther C., 

(2016, p.1), Porter Stephanie S. et al., (2017, p.1), Faranham K. y Dube D., (2016, 

p.1), Chang S. et al., (2016, p.1), Zhang R. et al., (2016, p.1) y Hussain I. et al., (2018, 

p.1), Peeters C. et al., (2019, p.2), Saccomanno M. et al., (2018, p.1), Undugoda L. et 

al., (2016, p.1).  

Así, Peeters C. et al., (2019, p.2), encontrado en la tabla X, menciona en su estudio 

que los xenobióticos son sustancias químicas no naturales y sintéticas, que tienen 

una alta persistencia durante décadas en el ecosistema debido a su compleja 

estructura orgánica y además de los peligros de riesgo directo dentro de un corto 

tiempo de exposición en el ecosistema, son bien conocidos como la principal clase 

de contaminantes asociados con la toxicidad inducida por productos químicos en el 

ser humano; por ello es mayor el interés en la eliminación de este tipo de 

contaminante.  

Así mismo, respaldando lo mencionado Bigley A. y Raushel F., (2019, p.1), señalaron 

que las aplicaciones de enfoques microbianos con alta especificidad y eficiencia para 

el tratamiento de xenobióticos han ampliado el alcance de la biorremediación sobre 

los métodos convencionales; utilizando en su estudio la cepa Pseudomonas teniendo 

como función en la activación de la enzima fosfotriesterasa para la descontaminación 

del organofosforado para degradar los xenobióticos orgánicos. 

Adicionando soporte a los resultados Hussain et al., (2018), indica que la técnica de 

ingeniería genética para construir microbios con una facilidad degradativa mejorada 

allana el camino y las posibilidades de desintoxicación de dichos contaminantes 

persistentes del medio ambiente.   
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Pero, por su parte Gogada R. et al., (2016, p.2), Kotnik T. et al., (2016, p.1) y Choi Mi 

H. et al., (2017, p.1) manifestaron en sus estudios que los microorganismos 

modificados genéticamente presentan también grandes funciones en la degradación 

de compuestos radiactivos; como lo señalan en sus trabajos, donde la modificación 

genética de la bacteria Deinococcus radiodurans degradó compuestos radiactivos 

como el tolueno; así también D. geothermalis degradó Fe(III) ácido nitrilotriacético, 

Hg(II), U(VI) y Cr(VI) y por último, Deinococcus radiodurans R1 eliminó el yodo 

radiactivo (>99%). 
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V. CONCLUSIONES 

Los aspectos relevantes de la biorremediación mediante microorganismos 

modificados genéticamente para la degradación de contaminantes ambientales han 

puesto de manifiesto el alto potencial de las bacterias modificadas genéticamente 

para la biorremediación de contaminantes de una manera muy exitosa en 

comparación con los métodos convencionales. Además, se ha comprobado que tanto 

la prevención de la contaminación como la limpieza de los lugares contaminados son 

esenciales para un medio ambiente más seguro. Así mismo, se presenta en los 

siguientes puntos las conclusiones específicas:  

1) Los tipos de microorganismos modificados genéticamente para la degradación de 

contaminantes ambientales son las bacterias, hongos y algas; siendo entre los más 

aplicado las cepas bacterianas; además las cepas bacterianas son las que 

presentan mayor modificación genéticamente para la degradación en su mayoría 

de iones metálicos, seguido de contaminantes orgánicos. 

 

2) La expresión genética modificada de microorganismos empleados para la 

degradación de contaminantes ambientales es mediante la incorporación de un 

gen. utilizando vectores como fago, plásmido o virus en el que se incorpora el gen 

de interés y, por lo tanto, se puede expresar en un huésped apropiado de elección. 

 

3) La función de los microorganismos modificados genéticamente en la degradación 

de contaminantes ambientales es la de degradar iones metálicos, colorantes, 

xenobióticos orgánicos, contaminantes orgánicos, contaminación por petróleo, 

compuestos radiactivos y plaguicidas. Siendo que los iones metálicos y los 

xenobióticos orgánicos son unos de los grupos de contaminantes más presentes a 

la hora de aplicar los microorganismos modificados genéticamente. 
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VI. RECOMENDACIONES 

Mediante los estudios revisados se pudo concluir que la demanda de biorremediación 

de residuos sólo puede satisfacerse centrándose en el diseño de más bacterias GE, 

que pueden conducir al control de los tóxicos ambientales, por ello se recomienda 

realizar mayores estudios y ampliar en el campo de la modificación genética de 

microorganismos. Así mismo, se realiza a continuación las siguientes sugerencias:  

Se sugiere aplicar algas y hongos como microorganismos modificados genéticamente 

para degradar diversos tipos de contaminantes, debido a que su aplicación, aunque 

es casi escasa en comparación de las cepas bacterianas, han presentado resultados 

altos. 

Así mismo, se recomienda se ha podido observar que a nivel de Latinoamérica las 

aplicaciones de las bacterias GE en el campo son limitadas debido a diversas 

implicaciones causadas por los factores ecológicos y ambientales, por ello, se 

recomienda realizar la aplicación de estudios a nivel de laboratorio y a gran escala 

sobre la biorremediación mediante microorganismos modificados genéticamente 

Por último, se recomienda a los futuros investigadores realizar diversas evaluaciones 

comparativas del ciclo de vida de los microorganismos y estudios cuidadosos del 

campo que minimicen los riesgos del campo con los beneficios microbiológicos, para 

así, aumentar la eficiencia y las estrategias de optimización de los microoganismos 

modificados genéticamente.  
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ANEXOS 

Anexo N° 1: Matriz de Categorización Apriorística 

Objetivos específicos 
Problemas específicos Categoría Subcategoría Unidad de Análisis 

Clasificar los tipos de 
microorganismos 
modificados 
genéticamente para la 
degradación de 
contaminantes 
ambientales 

¿Cuáles son los tipos de 
microorganismos 
modificados genéticamente 
para la degradación de 
contaminantes ambientales? 

Tipos de 
microorganismo
s modificados 
(Pant G. et al., 
2021, p.3) 

-Bacterias 

-Hongos, algas  

 

(Phillips P. et al., 
2016, p.153), (Jiang 
R. et al., 2018, p.1), 
(Banerjee, R et al., 
2021, p.238) 

Identificar la expresión 
genética modificada 
de los 
microorganismos 
empleados para la 
degradación de 
contaminantes 
ambientales 

¿Cuál es la expresión 
genética modificada de los 
microorganismos 
empleados para la 
degradación de 
contaminantes ambientales? 

Expresión 
genética 
modificada de 
los 
microorganismo
s (Nallar S. et 
al., 2017, p.160) 

-Gen degradador de SDS 

-Gen de lactano 

-Sitio dirigido mutagénicamente  

 

(Wegmann U. et al., 
2017, p.1), (Adeogun 
A. et al., 2016, p.1), 
(Deckers M. et al., 
2020, p.1) 

Determinar la función 
de los 
microorganismos 
modificados 
genéticamente en la 
degradación de 
contaminantes 
ambientales 

¿Cuál es la función de los 
microorganismos 
modificados genéticamente 
en la degradación de 
contaminantes ambientales? 

Función de los 
microorganismo
s modificados 
(Karalis. D. et 
al., 2020, p.1) 

-Alta termoestabilidad, resistencia 

-Eficacia decolorante 

-Eficiencia decolorante 

-Eficiencia catalítica contra 
contaminantes ambientales  

 

(Dominski F. et al., 
2021, p.1), 
(Mallikarjuna, N. et 
al., 2019, p.167), 
(Csutak O. et al., 
2018, p.1) 
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