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Resumen de la Tesis (no emplee más de 200 palabras) 

La bioaumentación consistente en la inoculación de microorganismosdegradadores para 

descontaminar. Se obtuvieron 86 aislados bacterianosdesde suelos contaminados con 

hidrocarburos y se seleccionaron cuatro: 2Pseudomonas y 2 Acinetobacter. En paralelo se 

obtuvieronenriquecimientos bacterianos. Se realizó un estudio de ecología microbianade 

suelos del estuario del río Aconcagua con el objetivo de explorar lasvariables ambientales que 

explican la estructura de las comunidadesmediante DGGE del gen rRNA-16S (Bacteria) e ITS 

(Fungi). Calcio-cobre-arsénico, pH, TPH y PAH fueron las variables ambientales más 

relevantes.La mezcla de los cuatro aislados y los enriquecimientos se probaron enmicrocosmos 

de suelo contaminado con diésel. La degradación de loscomponentes del diésel fue 

monitoreada mediante GC-FID y la dinámica delas comunidades mediante secuenciación 

masiva del gen rRNA 16S. Ladegradación del diésel en los microcosmos inoculados fue mayor 

(37%) queen los microcosmos control (18%). Las cepas introducidas no alteraron laestructura 

de la comunidad. Las cepas inoculadas se mantuvieron en elsuelo cerca del 5-10% el total de la 

comunidad. En el presente trabajo, losaislados y enriquecimientos bacterianos mejoraron la 

degradación en suelocontaminado con diésel sin efectos significativos sobre las 

comunidadesmicrobianas. 

 


