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Tirillapléstica

Aprox. 20 pruebas bioguimica
Inspeccion manual

Codigo numérico

ID bacteriano (especia mente entéricas)

BIOLOG

Microplacas 95 fuentes de carbono

Tetrazolium: indicador de actividad
microbiana

Perfil de utilizacion de fuentes de carbono

Comparacion computarizado Banco de
datos

ID bacteriano
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FAME
“Fatty acid methyl ester”

« Perfil delos &idos grasosde lamembrana
(tipo y abundanciade cada &c. Graso)

« Extraccion, metilacion, andlisis por
cromatografia de gas (GC)

* Sensible al estado fisiol 6gico del organismo

« |D bacteriano
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VITEK

« Método rapido y costoso

* Tarjetas con pruebas bioquimicas
Incubacion y andlisis (banco de datos)
simulténeo

« |D bacteriano (2-24 hrs)

ARDRA

“Amplified ribosomal DNA restriction analysis’

Amplificacion del 16SrDNA

« Corte con enzimas de restriccion

« Electroforesisde agarosa

» Andlisisdelatipificacion genética

2,272 bp >

600 bp =
400 bp

200 bp >

100 bp




Serratia sp. ACA-25
(+4) ACA-F
ACA-V6
(+4) Pseudomonas sp. PS2-40
ACA-32
(+) ACA-V3
ACA-A2
(+) ACA-l
(HACAVZ §
(#) ACAVL

Pseudomonas sp. ACA-VS

tRFLP

“terminal restriction fragment length polymorphism”

» Variantede ARDRA, pero con primordios
fluorescentes

* Permite describir composicion bacterianaen
comunidades

 Utiliza

BOX/REP PCR

« Método rgpido de tipificacion genética
< Amplificaciéon de DNA entre regiones
repetitivas

 Permite distinguir anivel de cepas
bacterianas




= T

e e el i e bl o
(el : T

(L !

=+
g

BOX/REP PCR




