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ANTARTIDA

Es el continente mas austral de la Tierra, se sitla
en el hemisferio sur y el circulo polar Antartico,
rodeada por el océano Antartico

Las caracteristicas geologicas Unicas

propician el desarrollo de aspectos

como la biotecnologia, la
bioprospecciony la

biorremediacion.
(de Menezes G, et al. 2017)

Imagen tomada de: http://www.primap.com/wsen/Maps/MapCollection/WorldMaps/World-(Type-2)-Satellite-1600x1200.html
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Isla Livingston> Islas Shetland del Sur > Antartica occidental

Mide en promedio 73 km de largo por 34 km de ancho.

Las islas Shetland del Sur cubren una superficie total de 3.687 kildmetros que comprende de este
a oeste 11 islas.



TRATADO ANTARTICO

Washington D.C 1959 TRATADO ANTARTICO
Ilﬁ" COLOMBIA

Colombia se uni6 al tratado
mediante la
Ley 67 de 1988
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Imagen tomada de:
https://travel.state.gov/content/dam/tsg-global/country-flags-svg/Flag_of_the_Antarctic_Treaty.svg

TODOSPORUN
NUEVO PAIS

PAZ EQUIDAD EDUCACION

: “en interés de toda la humanidad, la
Antartica continue utilizandose siempre
exclusivamente para fines pacificos y que no
llegue a ser escenario u objeto de discordia
internacional”

Imagen tomada: https://www.cioh.org.co/index.php/colombia-en-el-tratado-antartico/8-institucional.html i



AGENDA CIENTIFICA ANTARTICA DE COLOMBIA 2014-2035

COMISION

<o> COLOMBIANA
DEL OCEANO

Programa Antartico Colombiano

EXPEDICION ANODE = NUMERODE = NUMERO DE NUMERO DE
REALIZACI = ENTIDADES | INVESTIGAD ~ PROYECTOS DE
ON | PARTICIPAN ORES INVESTIGACION
VERANO TES
AUSTRAL
I “Expedicion Caldas” 2 20 9
2014-2015
II "Almirante Lemaitre” 16 24 15
2015-2016
IIT “Almirante Padilla” 26 48 34
2016- 2017
IV "“Almirante Tono" 23 41 25
2017 -2018

Torres P. Informe de la 11l Expedicién Cientifica de Colombia a la Antartida “Almirante Padilla”, Verano Austral 2016-2017. ARC - ENAP — Dimar. Disponible en: http://www.cco.gov.co/83-publicacior

9-informe-de-la-iii-expedicion-de-colombia-a-la-antartida-almirante-padilla.html



lIl Expedicion Cientifica de Colombia a la Antartida

“Almirante Padilla”,
Verano Austral 2016-2017

Fuente: Comisién Colombiana del Océano [Internet]. cco.gov.co.

2018. Disponible en: http://www.cco.gov.co/programa-antartico-colombiano.html

PROYECTO UNIVERSIDAD DE LA SABANA

Microorganismos de ambientes extremos de la
Antartida como una fuente potencial de compuestos
con aplicacion a nivel industrial y/o farmacologica.

Estudio metagendmico de la diversidad procariota y
eucariota de agua y sedimento marino de la isla
Livingston, Antartida
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"OBJETIVO GENERAL

Determinar la diversidad procariota y eucariota
proveniente de muestras de agua y sedimento marino de
la isla Livingston, Antartida mediante un acercamiento
metagenomico utilizando la plataforma Illumina MiSeq

MACANAN, MUNOZ P. ESTUDIO METAGENOMICO DE LA DIVERSIDAD PROCARIOTA ¥ EUCARIOTA PROCEDENTE DE MUESTRASDE  AGUA ¥ SEDIMENTO MARINAO DE LA ISLA LIVINGSTON, ANTARTIDA.




O -

Establecer la diversidad procariota y eucariota

® presente en muestras de

Agua y sedimento marino de la isla Livingston,

Antéartida, mediante el analisis de las regiones ARNr

16Sy 18S. ©
O
Relacionar la diversidad identificada y su uso
potencial en biotecnologia, en areas como ® O
bioprospeccion y biorremediacion. O

MACANAN, MUNOZ P. ESTUDIO METAGENOMICO DE LA DIVERSIDAD PROCARIOTA ¥ EUCARIOTA PROCEDENTE DE MUESTRASDE  AGUA ¥ SEDIMENTO MARINAO DE LA ISLA LIVINGSTON, ANTARTIDA.



ISLA LIVINGSTON




Muestreo, realizado en la Ill Expedicion organizada por Colombia, la
Expedicion Almirante Padilla

Se obtuvieron19 muestras biolégicas para analisis

Modificado de Google Maps.

de microorganismos.

MUESTRA ESTACION | COORDENADAS METODO OBSERVACIONES
DE
COLECTA
G12* -62.4042° S Botella 40 ml
Agua Marina -60.4459° W roseta
30m de
profundidad
Sedimentos DO1* -62.3922°S Draga 1000g
marino tipo lodo -60.2356°W 60m de
profundidad




CADENA DE FRIO A -80°C

Izquierda apoyo grupo cientificos a bordo buque ARC 20 de julio para toma de
muestras de agua con roseta de botellas; derecha apoyo grupo cientificos a bordo
buque ARC 20 de julio para toma de muestras sedimentos con draga.
' W

Muestras congeladas recolectadas en el marco de los recorridos del bugue ARC 20 de Julio.

Torres P. Informe de la 11l Expedicion Cientifica de Colombia a la Antartida “Almirante Padilla”, Verano Austral 2016-2017. ARC - ENAP — Dimar. Disponible en: http://www.cco.gov.co/83-publicaci 9-informe-de-la-iii
colombia-a-la-antartida-almirante-padilla.html
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MUESTRA DE AGUA MARINA DE LA ISLA LIVINGSTON

v

FILTRACION POR MEMBRANA

v

Extraccion de ADN —)- PCR
Kit commercial TERMOCICLADOR
ZymoBIOMICS™ DMA Labnet "Multigene Optimax”
Miniprep (Zymo 165
. . P I'J'{.‘g’ ITS1-1T=4
Cuantificacion Research, Irvine, CA4)

MAMODROP (Thermo Scientific).

Electroforesis

H METAGENMOMICA
Gel de agaro=sa al 1%,

Librerias de |la region 165 (procaricta) v 185 (eucanota) del tefiido con GelGreen®
gen rRNA con cebadores universales Mucleic fcid Gel Stain v
corrido en buffer TAE 1X

Secuenciacian de proxima
Generacion Ilumina MiSeq
(Zymo Research, Irving, CA)

Analisis bioinformatico (Dadaz, QIIME,BLAST)
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MUESTRA DE SEDIMENTO MARINO DE LA ISLA LIVINGSTON

v

Extraccion de ADN

c tifi . kit commercial
uantificacion
Z BIOMICS™ DMNA
NANODROP (Thermo “E'.’. o
Scientific). Iniprep L2ymo
Research, Irvine, CA)

-_)I METAGENOMICA

TERMOCICLADOR
Labnet "Multigene
Cptimax”

l

Electroforesis

Gel de agarosa al 1%,

Librerias de la region 165 (Frocariota) v 185
(Eucariota) del gen rENA con cebadores universales

tefido con GelGreen@®
Mucleic Acid Gel Stain v
corrido en buffer TAE 1X

Secuenciacion de proxima
generacion Ilumina MiSeq (Zymo
Rezearch, Irvine, CA)

Analisiz bioinformatico (Dada2-QIIME-BLAST)




Extraccion de ADN.

> <

% 1 extraccion de la muestra de agua
marina.

%+ 4 extracciones de la muestra de
sedimento marino tipo lodo.

4 ||
(( . ) —
Bias free lysis using Filter Lysate

high density bashing beads

Fuente: ZymoResearch

..
O
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Kit commercial ZymoBIOMICS™
DNA Miniprep (Zymo Research,

—

Superior Yields and Integrity with

Zymo-Spin™ Technology

Irvine, CA)

]
—

PCR Inhibitor Removal
Eliminate polyphenolics,
humicffulvic acids, and mealanin



> CONDICIONES DE LA PCR )

REACTIVO CONCENTRACIO CONCENTRACION VOLUMEN TOTAL
N FINAL
INICIAL
GoTaq® Green Master Mix 2X 1X 7.5 L
PROMEGA CORPORATION.
Primer ITS 1 10 uM 0.1uMm 0.15 uL
Primer ITS 4 10 uM 0.1uMm 0.15 uL
H,O - - 5.2 uL
ADN - - 2 uL
Primer Direccion Secuencia (5’-3’)
ITS1 Sentido TCCGTAGGTGAACCTGCGG
ITS4 Antisentido TCCTCCGCTTATTGATATGC

1 | Desnaturalizacion inicial: 94°C 10 min

2 | 35 ciclos con desnaturalizacion a 94°C por 30 seg, alineamiento a 50°C por 1:30 min y extensién a 72°C por 2

min.

3 | Extension final a 72°C por 15 min

MACANA N, MUNOZ P. ESTUDIO METAGENOMICO DE LA DIVERSIDAD MICROBIANA PROCEDENTE DE MUESTRAS DE SUELO Y AGUA MARINA DE LA ISLA LIVINGSTON, ANTARTIDA. UNIVERSIDAD COLEGIO MAYOR DE CUNDINAMARCA. 2018
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ELECTROFORESIS EN GEL DE

AGAROSA AL 1%,
tefiido con GelGreen® Nucleic Acid Gel Stain y
corrido en buffer TAE 1X, por la amplificacion
de laregion ITS1 e ITSA4.

Fragmentos aproximadamente de
500 a 700 pb.

Carril 1: Marcador de peso molecular (50 bp DNA Step Ladder).

Carril 2: Muestra de agua marina (NAX 1).

Carril 3: Extraccion 1, Muestra de sedimento marino. (NAX 2.1).
Carril 4: Extraccion 2, Muestra de sedimento marino. (NAX 2.2).
Carril 5: Extraccion 3, Muestra de sedimento marino.'(NAX 2.3).
Carril 6: Extraccién 4, Muestra de sedimento marino (NAX 2.4).
Carril 7: Control Positivo. ADN genomico de A. niger

Carril 8: Control Negativo.
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CUANTIFICACION DE ADN

NANODROP
Trlermo scientific

MUESTRA CONCENTRACION
AGUA (NAX1) 34,9 ng/ul
SEDIMENTO (NAX2,1) 30,2 ng/pl
SEDIMENTO (NAX2,2) 37,9 ng/ul
SEDIMENTO (NAX2,3) 39 ng/pl
SEDIMENTO (NAX2,4) 41,3 ng/pl




> SECUENCIACION DE PROXIMA GENERACION (NGS) >

\ 4

Secuenciador lllumina® MiSeq ™

S
QOO
ZYMO RESEARCH

The Beauty of Science is to Make Things Simple®

Irvine, California, Estados

Hlumina Unidos

Gen ARNr 16S

Region V3-V4
F-V3
R-V4

Takahashi Sy col
Klindworth y col

Gen ARNr 18S

Region V4-V5
F-566
R-1200

Hadziavdic y col




| ANALISIS BIOINFORMATICO I

2

Ampllcon Sequencmg

IMe

Lectura de secuencias crudas.
Filtrado de calidad

Correccion de los errores de
secuenciacion.

Eliminacién de lecturas quiméricas.

% Agrupacion de las lecturas de secuenciacion en

OTU basadas en su similitud de secuencia
entre si.

+ La asignacion de taxonomia, los graficos de

barras de composiciény la diversidad alfa

Quantitative Insights Into Microbial Ecology




ISLA LIVINGSTON

RESULTADOS Y
DISCUSION

° O

MACANAN, MUNOZ P. ESTUDIO METAGENOMICO DE LA DIVERSIDAD PROCARIOTA ¥ EUCARIOTA PROCEDENTE DE MUESTRASDE  AGUA ¥ SEDIMENTO MARINAO DE LA ISLA LIVINGSTON, ANTARTIDA.



ANALISIS DEL ARNr 16S

SECUENCIAS OBTENIDAS DURANTE EL PROCESAMIENTO DEL ANALISIS DEL ARNr 16S
Secuencias Secuencias
) . o . libres de ) después de la
Muestra Secuencias | Secuencias | Analisis | Secuencias secuencias Secuencias filtracion de OTUs
crudas recortadas DADA2 quiméricas quiméricas Unicas tamarfio
Agua Marina 116996 98010 48614 486 48128 55 48128 55
Sedimento 127394 114258 56043 695 55348 235 54783 190
marino
TOTAL 244390 212268 160700 1181 103476 290 102911 245
OTU identificadas
Muestras oTu Filo Clase Orden Familia Género Especie ) OTU no
identificadas
Agua Marina 55 5 11 21 35 18 1 20
Sedimento 190 9 24 45 71 47 12 119
marino




Las condiciones climaticas de la Antartida, hacen que la mayoria de
hallazgos que se hacen en la zona sean realmente nuevos

International Journal of ic and Iuti v Microbiology (2000), 50, 1055-1063 Printed in Great Britain

Taxonomy of Antarctic Flavobacterium species:
description of Flavobacterium gillisiae sp. nov.,
Flavobacterium tegetincola sp. nov. and
Flavobacterium xanthum sp. nov., nom. rev.
and reclassification of [Flavobacterium]
salegens as Salegentibacter salegens gen. nov.,
comb. nov.

Sharee A. McCammon and John P. Bowman

Debido a todo lo anterior la descripcion de especies en la
zona es demasiado baja, es por esto que la mayoria de
secuencias no se pudieron asignar, ya que no encontraron
similitud con la base de datos reportados en Genbank.

22



MAPA DE CALOR ABUNDANCIA DE SECUENCIAS ARNr 16S

cseqll: T Comamonadaceae; Q__ @ s__

. 5eq:5: g_mTepidiEqunag;_ 5

- seqd: ovosphingobium: s

| £293: g_Tovesphingoblum: s OTU AGUA MARINA SEDIMENTO
- seqdl: T_Enterobacteriaceas:; g_; 5__ MARINO

- seq50: T Entercobacteriaceae
- seqld: ? Phenylobacteriurm; s
! Equg_— _E_antéwonscnada:eae

- 520 H Inobacteraceas; g - _——

| S2923: L_Sinobacterac - 2,7,37,69 g. Pseudomonas
- seq37: g Pseudomonas; s

- seql2: g Curtobacterium:™s__

- seqll: ]g Propionibacterium, s__acnes . k

. seq27: T _Phyllobacteriaceae 30 - g. NOVOSphIngoblum
: seq%g: __Bacillus; s__

- oseq29:

_ - 9__. 5

. seq3l: g_ Actinotalea: s
. squﬁ: g_:lr?dgstobacter: 5

- se : odococcus; s
. Seqa9: P—Hyphomicrobiaceae; g_: s 3,9,10,20,33 f. Oxalobacteraceae
- seqbh9: g_ Fseudomonas T
N -7 S —PiclSomonas: o
squ:agrPseudumunas: 5
- 5e f_a_:s .
. 2eq30: g Mavesphingobium: s 6 f. Micromonosporaceae

- seq3: T Dxalobacteraceae; g_ 7 5

- seqb6: f_Micromonosporaceas; 9__; 5

- seq9: f_Oxalobacteraceae; g_ [ 5_

o seqll: T Oxalobacteraceaes; g_ ;5 52

- seqsS2: Sphingomonas; s
- seq33: f_Oxalobacteraceae; g_ ;s
- oseqll: Proteus; s_

- seq20: f T Oxalobacteraceae; g_ ;s
- seq24: f_Comamonadaceaes; g_ s
- segd 3 19 Mycaobacterium; s

- seql3: f T Alcaligenaceas; g__; s

o seqlsS: _Comamonadaceas; g s
- seq38: ?_c:-]g; s_

- segSl: s g__is__

- seq36: F:;F?_: s 0.25
- seq55: g avobacterium; s__ :

. g_—F’%I Sucleabacter: s 0.20
: B

: E_Flav{:bﬁterium: = 0.15
. : f _ Comamonadaceae; g__;s__

- seq25:g_ Dorea; s 0.10
- seq33: g Ssediminibacterium: s__

- segds: g Geobacillus; s - 0.05
- seqla: f T Comamonadaceas; g_ ;s . 0.00
- seq42: T__Methylophilaceae; g_ s~ .

Taxon

g. Sphingomonas

o

Muestrade, Muestrade 23

agua Sedimento



Analisis

metagenomico del gen ARNr 16S

075 | <o

0.60 p__Bacteroidetes

0.45 p__Actinobacteria
0.30 p__Firmicutes

0.15 p__Chlamydiae

0.00 p__Gemmatimonadetes

p__Fibrobacteres
p__Elusimicrobia
p__Euryarchaeota
p__Chloroflexi
p__Cyanobacteria

Mx
Agua

© X O
x £
= -
o)
(7]

Mx

Mx AGUA SEDIMENTO
Legend Taxonomy % %

Unassigned;Other

k__Bacteria;p__Actinobacteria

k__Bacteria;p__Armatimonadetes

k__Bacteria;p__Bacteroidetes

k__Bacteria;p__Chloroflexi

k__Bacteria;p__Cyanobacteria

k__Bacteria;p__ Firmicutes

k__Bacteria;p__Proteobacteria

k_ Bacteria;p__Verrucomicrobia 0.0%

0.2%

k__Bacteria;p__[Thermi] 0.0%

0.2%

Phylum

N

EXPERIMENTAL ARTICLES

Mx

Sedimento

Characterization of the Structure of the Prokaryotic Complex
of Antarctic Permafrost by Molecular Genetic Techniques

N. A. Manucharova* ', E. V. Troshevas, E. M. Kol’tsovas, E. V. Demkina®, E. V. Karaevskayac,

E. M. Rivkina®, A. V. Mardanov’, and G. 1. EI'-Registan*

@ Department of Soil Biology, Faculty of Soil Science, Moscow State University, Moscow, Russia
! Winogradsky Institute of Microbiology, Research Center of Biotechnology, Russian Academy of Sciences, Moscow, Russia
¢ Institute of Physicochemical and Biological Problems of Soil Science, Russian Academy of Sciences, Moscow, Russia
4 Institute of Bioengineering, Research Center of Biotechnology, Russian Academy of Sciences, Moscow, Russia

Received July 7, 2015

Los filos Proteobacteria,
Actinobacteria, y
Firmicutes fueron los
grupos dominantes
presentes en el
Permafrost.




Phylum Proteobacteria

75.5% para la muestra de agua y 80.3% para la muestra de sedimento

b

=+l
i+

UNIVERSITAT or

BARCELONA

poblaciones bacterianas y genes funcionales

lzquierdo Romero, Andrés Ricardo

Biodegradacion de HAPs durante la biorremediacion aerobica de
suelos contaminados con hidrocarburos del petroleo. Analisis de

‘ Utilizad este identificador para citar o enlazar esta tesis: http:/ihdl_handle_net/10803/132994

Directorl/a: Grifoll Ruiz, Magdalena; Vila Grajales, Joaquim
Tutorf/a: Grifoll Ruiz, Magdalena

Departamento/Instituto: Universitat de Barcelena. Departament de Microbiologia
Eacha da daf 24.01.2014

0.75
0.60
0.45
0.30

0.15
0.00

Mx
Agua

e

CLASE

¢_Betaproteobacteria
¢_Gammaproteobacteria
¢_Alphaproteobacteria
¢__Actinobacteria
¢_Bacill
¢_Deltaproteobacteria
Unassigned
¢__Verrucomicrobiae
¢__Epsilonproteobacteria
¢__Erysipelotrichi
¢__Holophagae
¢__[Saprospirae]
c_ﬁrtophagm
¢__Clostridia
¢__Bacteroidia

¢ Flavobacteriia

Mx
Sedimento
“ I. I -

Sedimento

o |.I -I

Ya habian
sido
encontrados

MXAGUA | MXSEDIMENTO
Legend Taxonomy Clase
% %

Unassigned;Other;Other 2.1% 0.1%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria 5.4% 16.0%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Betaproteobacteria 61.7% 10.9%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c_ Deltaproteobacteria 1.7% 2.5%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria 6.6% 50.8%

REVISTA ARGENTINA DE
MICROBIOLOGIA

www.elsevier.es/ram

ARTICULO ORIGINAL

Rich bacterial assemblages from Maritime Antarctica (Potter
Cove, South Shetlands) reveal several kinds of endemic and
undescribed phylotypes

Ignacio A. Landone Vescovo?, Marcelo D. Golemba?, Federico A. Di Lello?,

Andrés C.A. Culasso?, Gustavo Levin®, Lucas Ruberto®¢, Walter P. Mac Cormack®<,
and José L. Lopez**

= Cdtedra de Virologia, FFyB, Universidad de Buenos Aires, Buenos Aires, Argentina
> Cdtedra de Microbiologia Industrial y Biotecnologia, FFyB, Universidad de Buenos Aires, Argentina
< Instituto Antdrtico Argentine, Buenos Aires, Argentina
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Analisis metagenomico del gen ARNr 16S

O ‘II‘ II‘. I-

FAMILIA

_ I Pseudomonadaceae

f_Sphingomonadaceae
fCaulobacteraceae

Oxalobacteraceae

Baldini et al, describe que tienen
funciones metabdlicas variadas,
gue en la actualidad se aplican

ggiimhgﬂ?iqteae como biofertilizantes o agentes de
nterobaclernaceae : :
Bacillaceae biocontrol en la agricultura
[_Xanthomonadaceae
FSinobacteraceae
Fgon'iagwnadaceae
. xalobacteraceae Pseudomonadaceae
[~ Micromonosporaceae :
- Se han asociado a procesos de
58 xe biorremediacion
o @
E
%
MxAGUA Mx sedimento
Legend Taxonomia Familia
% %
Unassigned;Other;Other;Other;Other 2.1% 0.1%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c_ Betaproteobacteria;o__Burkholderiales;f__Oxalobacteraceae 61.0% 3.8%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Pseudomonadacead(.0% 39.6%
k__Bacteria;p__Actinobacteria;c__Actinobacteria;o__Actinomycetales;f __Micromonosporaceae 12.8% 0.0%

26



Analisis metagenomico del gen ARNr 16S

Mx Agua |Mxsedimento
Legend Taxonomy % %

k__Bacteria;p__Proteobacteria,c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Pseudomonadaceae;g_ Pseudomonas;s__ 0.0% 39.6%
k__Bacteria;p__Proteobacteria,c__Gammaproteobacteria;o__Pasteurellales;f__Pasteurellaceae;g__Haemophilus;s__parainfluenzae 0.0% 0.1%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Betaproteobacteria;o__Methylophilales;f__Methylophilaceae;g__ M ethylotenera;s__mobilis 0.0% 0.1%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Sphingomonadales;f__Sphingomonadaceae;g__Sphingomonas;s__wittichii 0.0% 0.2%
k__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Bradyrhizobiaceae;g__Bosea;s__genosp. 0.0%) 0.1%)
k__Bacteria;p__Proteobacteria,c__Gammaproteobacteria;o__Pasteurellales;f__Pasteurellaceae;g__Haemophilus;s__parainfluenzae 0.0% 0.1%

0.60
0.45
0.30
0.15
0.00

Mx Agua

Mx Sedimento

9_Bacillus

g Rhodococcus

g Modestobacter
0o_Rhodospirillales

? _Curtobac!
‘Emerobanemceae
0_Nostocales
q_| Ra\sloma
~Sphingom
‘Hypncmmmacea
? Anoxybacillus;s_kestanbolensis
“Enterobacteriaceae
? Propionibacterium;s_acnes
{“Phyllobacteriaceae
Pseudomonas
_Comamonadaceae
f_Sinobacteraceae
q Nuvuspmngnmum
‘g_T pidime
Txa\nhactera:eae
T Micromonosporaceae
Unassigned
Profeus
_Cmtm\wlla?acrae
Rick
Sphmguhlum

?__Alcaw enaceae

? Mycobacterium
f_Ruminococcaceae
echloramenas
aludibacter

o Bacteroidales
~Flavobacterium

?_—\eclobaci\\us
{ Methylophilaceae
d_ Polynucleohacter

?T(anmnmnnadaceae
o Myxococcales
g Sed\mwmbactenum

Dor
g Geoba illus
Phenylobacterium
“Caulobacteraceae
f_Comamonadaceae
d_Rhizobiales
g~ Rhodobacter

Taxon

Degradador importante de
xenobiéticos, especificamente de
dioxinas, de ahi su interés en
procesos de biorremediaciony en
la comprension de los procesos de
degradacion de otros xenobiéticos

TAXONOMIC DESCRIPTION
Huang et al.. Int J Syst Evol Micrabiol 2017:67:4064-4068
00 10.1099/ijsem.0.002253

M MICROBIOLOGY
SOCIETY

Sphingomonas antarctica sp. nov., isolated from Antarctic
tundra soil

Yao Huang." Ziyan Wei,' Wangmu Danzeng,' Myang Chol Kim,'? Guexin Zhu," Yumin Zhang,' Zuobing Liu" and

| Fang Peng'**

Jdournal of and E| (2004). 54, 7T13-719

DOI 10.1089/ijs.0.02827-0

Sp. nov.

Erko Stackebrandt® and Sisinthy Shivaji'

Psychrophilic pseudomonads from Antarctica:
Pseudomonas antarctica sp. nov., Pseudomonas
meridiana sp. nov. and Pseudomonas proteolytica

Gundlapalli S. N. Reddy,' Genki I. Matsumoto,? Peter Schumann,?

Las Pseudomonas son
ampliamente conocidas en el
campo de la biorremediacién,
sirviendo como degradadora

de hidrocarburos 'y

See-Too WS1‘ Salazar S2‘ Ee R3‘ Gunvey_F’d‘ Chan KG®, Peix A®

Syst Appl Microbiol. 2017 Jun;40(4):191-198. doi: 10.1016/).syapm.2017.03.002. Epub 2017 Apr 18

Pseudomonas versuta sp. nov., isolated from Antarctic soil.

sintetizadora de
biosurfactantes.
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Phylum Actinobacteria

16.6% para la muestra de agua y 3.6% para la
muestra de sedimento marino tipo lodo.

Barrientos L et al, aislaron en el 2017 mas de 30 cepas bacterianas pertenecientes a este filo en diferentes
ambientes de las islas Shetland del Sur.

Mx Agua [Mx sedimento

Legend Taxonomy

% %

k__Bacteria;p__Actinobacteria;c__Actinobacteria;o__Actinomycetales;f _Micromonosporaceae

[

0.0%
k__Bacteria;p__Actinobacteria;c__Actinobacteria;o__Actinomycetales;f__Propionibacteriaceae;g__Propionibacterium;s__acnes 0.1%

FAMILIA

I ! Pseudomonadaceae

particularmente son una fuente rica de antibioticos

Los miembros de a familia Micromonosporaceae se conocen
por tener la capacidad de sintetizar metabolitos especializados,

~_Sphingomonadaceae
T Caulobacteraceae

I Microbacteriaceae
:Enterubacteriaceae
T _Bacillaceae

I Xanthomonadaceae
f Sinobacteraceae
T_Comamonadaceae

T Oxalobacteraceae

" Micromonosporaceas

Mx Sedimento

o ‘ “I ‘ II‘. |I
Mx Agua I

THE JOURNAL OF ANTIBIOTICS SEPT. 1997

Thiocoraline, a Novel Depsipeptide with Antitumor Activity Produced
by a Marine Micromonospora

II. Physico-chemical Properties and Structure Determination

Juria Pirez Baz*, Lisrapa M. CaREpo’ and Jost L. FERNANDEZ PUENTES!

The Cyprus Jowrnal of Sciences, Vol. 7, 2009/47-52

ANTIBIOTIC BIOSYNTHESIS BY MICROMONOSPORA SP. ISOLATED
FROM DEWART ISLAND, ANTARCTICA

VICTORIA GESHEVA®
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Phylum Firmicutes

En el afio 2005 se identificd en
muestras de la Antartida la especie
Paenibacillus antarticus. Montes MJ

4.2% para la muestra de agua y 4.5% para la muestra de sedimento marino tipo
lodo

Se han visto involucrados estos géneros en el
campo de la biorremediacion, se ha registrado
el potencial de Bacillus y Paenibacillus sp. en la

Gayana 77(2): 75-82, 2013, ISSN 0717-652X

Cepa antartica de Bacillus sp., con actividad extracelular de tipo
agarolitica y alginatoliasa

Antarctic strain of Bacillus sp. with extracellular agarolitic and alginate-lyase activities

Paris Lavin'™, Jorce GaLLarpo-Cerpa', Cristian Torres-Diaz2, GErALDINE Asencio! & MARCELO

reduccion de cromo de aguas residuales. GonzaLez'
Ceballos et al.
MxAGUA |MxSEDIEMENTO —
0.60
Legend Taxonomia Especie % % I 045 1
0.30
Unassigned;Other;Other;Other;Other;Other;Other 2.1% 0.1% 015
0.00
k_ Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o_Bacillales;f_Bacillaceae;g_ Anoxybacillus;s__kestanbolensis 0.0% 0.2%
k_ Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o_ Bacillales;f_Bacillaceae;g_ Bacillus;s__ 1.5% 0.2%
k_ Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o_Bacillales;f_Bacillaceae;g_ Bacillus;s__firmus 0.0% 0.6%
k__Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o_ Bacillales;f_Bacillaceae;g_ Bacillus;s_ flexus 0.0% 0.1%
k__Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o_Bacillales;f_Paenibacillaceae;g_ Paenibacillus;s__ 0.0% 0.1% -
k__Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o__Bacillales;f__Paenibacillaceae;g_ Paenibacillus;s_ lautus 0.0% 0.3% —
k__Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o_Bacillales;f_Staphylococcaceae;g_ Staphylococcus;Other 1.7% 0.0% — -
—
k_Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o_Bacillales;f_Staphylococcaceae;g_ Staphylococcus;s__ 0.6% 0.0% |
k_ Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o__Lactobacillales;f_ Carnobacteriaceae;g_ Carnobacterium;s_ virida 0.0% 0.9% —
<o I
k__Bacteria;p__Firmicutes;c_ Bacilli;o__Lactobacillales;f_Enterococcaceae;g_ Vagococcus;s__salmoninaru 0.0% 0.1% §§ =z
£ g z2
k__Bacteria;p__Firmicutes;c_ Clostridia;o_ Clostridiales;f_Veillonellaceae;g_ Veillonella;s_ dispar 0.0% 0.1% E <j = E 29
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ANALISIS DEL ARNr 18S

SECUENCIAS OBTENIDAS DURANTE EL PROCESAMIENTO DEL ANALISIS DEL ARNr 18S
Secuencias
. ) _ ) libres de ) )
Muestra Secuencias Secuencias Analisis DADA2 Secuencias secuencias | Secuencia | Secuencias después OTUs
crudas recortadas quiméricas quiméricas s Unicas de lafiltracion de
tamarfio
Agua Marina 121536 120882 59836 524 59312 72 59074 47
Sedimento 112294 111642 55426 157 55269 147 54930 113
marino
TOTAL 233830 232524 115262 681 114581 219 114004 160
OTU identificadas
Muestras oTu Filo Clase Orden Familia Género Especie ) OTU no
identificadas
Agua Marina 47 4 6 8 18 19 4 28
Sedimento 113 8 12 17 35 40 9 73
marino
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MAPA DE CALOR ABUNDANCIA DE SECUENCIAS ARNr 18S

Mx de Agua

Mx de
Sedimento

seq35:D_7_ Scuticociliatia
seq8:D_4_Thrysophyceae
seql5:unidentified_family
seql6:D 9 Trichocomaceae
seq3:D 7 Stylonychia
seq25:0_6_ Paraphysocmonas
seq28:D 5 LKM11;D 6  uncultured eukaryote
seq9:D_7_Peritrichia
seql8:unidentified_family
seq2:unidentified_family
seq23:unidentified_family
seq24:D 6 Spumélla
seq7:D_6_"Dchromonas

seqll:D § Telotrochidium
seql:D_9 "Rhodotorula sp. 'maule’
seql4:unidentified family
12__Psychoda alternata
nidentified_family
seql9:unidentified_family
seq47:unidentified family
seq37:unidentified_family
seq27:D_10_ Phyllosticta
seq33:unidentified_family
seqlO:unidentified_family
seq20:unidentified_family
seq2l:unidentified_family
seq38:D_4_ Chrysophyceae;D 5 uncultured;D_6__uncultured chrysophyte
seq51:0°10_ Candida

seq32:D°7 fﬂxmenostomal:a
seq36:0°10__Aspergillus
seqd42:D_8_TTetrahymena
seql3:D"1T" Mammalia
seql7:D_10__Porpolomopsis
seq5:unidentified_family
seq4:D_8B_ Eurotiales
seq6:unidentified_family
seql2:unidemxf-ea_famnl(1
seq57:D_7 Tetramitus thermacidophilus
seq?g:unidennfled_family

seq34:unidentified_family
seq26:0_10_ Asperqillus
seq29:0°10__Cryptococcus

seqd 12 Gossypium arboreum

nidentified_family
9 Tricholomataceae

seq55:0°1T_Mammalia
seqd0:D” 9 Tremellaceae 0.25
seqd41:0°10" Aspergillus .
seqd44:D" 10" Postia 0.20
seqd46:0_10__Ajellomyces
0.15
0.10
- 0.05
- 0.00

<
o
*
©
[

OTU AGUA MARINA SEDIMENTO MARINO
1 Rhodotorula “maule”
14,48 organismos no
identificados
43 Psychoda alternata
19,47,37,33, organismos no
10,20,21 identificados
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nomico del gen ARNr 18S

phytes Glaucophy

ytes
C! diophyt
2 Pic: et 'ﬁg?ogay'es
W""_"' loridiophytes
. A rebouxiophytes

2 e hiorophyceans
plophytes Ulvophytes

Rappemonads

0.75 Prasimphy:es
L 01 Opisthokonta Dinofiagelial esosugmah
0.60 =t 'ygnemophyceans
harophyceans
0.45 Bryophytes
0.30 Angiosperms
D1 SAR itrella fa R ymnosperms
0.15 T Colpodellids 5 2 '\ Kinetoplastids
0.00 : Chromera \: : %~ Diplonemids
Z : / uglenids
Unassigned eteroloboseans

Blastocystis
Opalinids
Oomycetes|
Actinophryids!
Diatoms
Phaeophytes
Dictyochophytes'
Pelagophytes!
Eustigmatophytes!
Pinguiophytes
Raphidophytes’ \
Chrysophytes
Chlorarachnicphytes

Phaeodarea (g ’\~

Cercomonads'

Mx AGUA Mx SEDIMENTO Euglyphids

Legend Taxonomy % % mfﬁfﬁiﬁ?ﬁf 3&‘/
I 0 0 fukaryota;D_1_ Archaeplastida o

Paradiniw

I 0 0 rfukaryota;D_1_ DH147-EKD10 el
I 0 0 fukaryota;D_1_ Excavata Fol

D_0_ Eukaryota;D_1_Haptophyta

D_0__Eukaryota;D_1__Incertae Sedis

D_0_ Eukaryota;D_1_ Opisthokonta
I 0. 0 cfukaryota;D_1_ SAR
_ D_0__Eukaryota;Other
_ Unassigned;Other

Mx
Agua
Mx

Sedimento

Mx
Agua
Mx

Sedimento

Burki F. The Eukaryotic Tree of Life from a Global Phylogenomic Perspective
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Analisis metagenomico del gen ARNr 18S

SUPERGRUPO OPISTHOKONTA
\%

0 _ .
89.9% en la muestra de agua y 075 O Trchodonacese -
19.5% en la muestra de 040 ] gngssgghergwa
sedimento marino 045 - D6 Spumella
- 078 Ochromonas
030 : D_B'Telntrocmdmm
- 078 Sporidiobolales
Conformado formas unicelulares 013 A Egﬂo'gg”s‘;gigmycetes |
flageladas, hongos verdaderos (Fungi) y 0.00 0 Gt
: . : olrichia
animales verdaderos (Animalia) T !Ergo'mmpsﬁ
079 Saccharomycetaceae
073 Fungi
D78 Furotlales
D"17_Gossypium arboreum
MxAGUA [Mx SEDIMENTO 0710 Cryptococcus
<077 Tetramitus thermacidophil.
Legend Taxonomy % % [ ] 079 Rhodotorula sp. 'maule’
01z Ps%chada altemata
D_0_Fukaryota;D_1_Opisthokonta;D_2_Holozoa;D_3_Metazoa (Animalia),D_10_Neoptera;D_11_Diptera;D_12_Psychoda alternata B_?U__O;Cy lgsﬂf:cwgdae enviranme
D_0_ Eukaryota;D_1_Opisthokonta;D_2_ Holozoa;D_3_Metazoa (Animalia);D_10_Tetrapoda;D_11_Mammalia;Other i h:]U:SPUFUhUmmYWS -
D_0_ Eukaryota;D_1_Opisthokonta;D_2_ Holozoa;D_3_ Metazoa (Animalia);D_7_ Enteropneusta;D_8_ Harrimaniidae;Other S % -
< £
D 0_Eukaryota;D_1_Opisthokonta;D_2_Nucletmycea;D_3_Fungi;D_7_Microbotryomycetes;D_8_ Sporidiobolales;D_9_Rhodotorula sp.'ma z § — -

D_0_Fukaryota;D_1_ Opisthokonta;D_2_Nucletmycea;D_3_Fungi;D_8_Mucoraceae;D_9_ Rhizopus;Other

Mx

Sedimento

w
w

D_0_ Fukaryota;D_1_ Opisthokonta;D_2_ Nucletmycea;D_3_ Fungi;D_9_Trichocomaceae;D_10_ Aspergillus;Other

Mx Agua



Aspergillus

Rhodotorula 'maule’

Las especies de Aspergillus se han encontrado asociadas a procesos de
biorremediacion, principalmente en la biodegradacién de petrdleo,
organofosforados y niquel. (Medina J et al. Hernandez G et al)

Se presenté como excelente candidata para la

produccién de una materia prima alternativa a
los aceites vegetales en la produccion de

biodiesel. (Mezquida F et al) JOURNAL OF

d Evolutionary Microbiology (20183), 63, 3884-3891 DOI 10.1099/ij5.0052753-0 I{()Dl C I

Antiviral Merosesquiterpenoids Produced by the Antarctic Fungus

Rhodotorula portillonensis sp. nov., a
basidiomycetous yeast isolated from Antarctic Aspergillus ochraceopetaﬁformis SCSIO 05702

shallow-water marine sediment

pubs.acs.org/np

International Joutnal of Systematic a

Kemin Li,} Xuefeng Zhou
and Yonghong Lin*"

Junfeng Wang, ~Xiaoyi Wei," X.laochu Qin,” X.mpeng Tian," Li Llao
Xianwen Yang,' Fazuo Wang,' Tianyn Zhang, Zhengchao Tu,’ Bo Chen,*

Federico Laich,' Inmaculada Vaca? and Renato Chavez®

Psychoda alternata

Rhizopus
En los dltimos afios se han generado reportes acerca
de la presencia de insectos como las llamadas
moscas domésticas en la Antartida que viajan sobre
la indumentaria de turistas y cientificos que visitan el
continente.
El calentamiento global, esta causando alzas en las
temperaturas que se dice empiezan a crear una
ambiente ideal para estos insectos.

Se ha encontrado a especies de
Rhizopus sp. involucradas en la
degradaciéon de metales
pesados. (Beltran M et al)
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0,2% en la muestra de aguay 0,7% en la

Su perg ru pO ArChaeplaStida muestra de sedimento marino

lo componen las plantas superiores, inferiores y las algas

MxAGUA | Mx SEDIEMENTO

Legend Taxonomy % %
- D 0_Fukaryota;D_1_Archaeplastida;D_2_ Chloroplastida;D_3_ Charophyta;D_10_Malvales;D_11_ Gossypium;D_12_ Gossypium arboreum 0.0%
D _0_ Eukaryota;D_1_ Archaeplastida;D_2_ Chloroplastida;D_3_ Chlorophyta;D_5_ Pyramimonadales;D_6_ Pyramimonas;Other 0.0%

D 0_Eukaryota;D_1_Archaeplastida;D_2_ Chloroplastida;D_3_ Charophyta;D_11_Poales;D_12_7ea;D_13_Zea mays | 0.0%

Contrario a lo esperado, se evidenciaron las especies Gossypium arboreum (algodon) y Zea mays (maiz),
en sedimento marino, este fue un hallazgo completamente inesperado, nunca habian sido encontrados en la
Antartida.

140° O

Emerson et al. Microbiome (2017) 5:86
DOI 10.1186/540168-017-0285-3 MICFObIOme
REVIEW Open Access
~ Schroédinger’s microbes: Tools for
comTAACORmENTE sUBECuATOmAL distinguishing the living from the dead in
qlonnieNTE g . .
mSuoAL H microbial ecosystems
es
gg Joanne B. Emerson "'¥", Rachel |. Adams?, Clarisse M. Betancourt Roman**, Brandon Brocks™*, David A Coil®,
CORRIENTE DE LA § Katherine Dahlhausen®, Holly H. Ga Hartmann™’, Tiffany Hsu®”, Nicholas B. Justice'®,
e - OmaTE van G. Paulino-Lima ', Julia C Luong yina S. Lymperopoulou?, Cinta Gomez-Silvan'®"?,
CORRIENTE DEL Brooke Rothschild '-.-ﬂan_cw_ncHi * Melike Balk'®, Curtis Huttenhower®?, Andreas Nocker'®, Parag Vaishampayan'
CABO DE HORNOS < and Lynn J. Rothschild™
CORRIENTE CIRCUMPOLAR ANTARTICA
, El uso del ARN como objetivo molecular para microbios vivos tiene sentido

desde el punto de vista bioldgico, ya que la transcripcidn se encuentra entre
e N los primeros niveles de respuesta celular a los estimulos
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MxAGUA

MxSEDIEMENTO

Legend

Taxonomy

%

- D 0_Eukaryota;D_1_Archaeplastida;D_2_ Chloroplastida;D_3_ Charophyta;D_10_ Malvales;D_11_ Gossypium;D_12_ Gossypium arboreum

D_0_ Fukaryota;D_1_ Archaeplastida;D_2_ Chloroplastida;D_3_ Chlorophyta;D_5_ Pyramimonadales;D_6_ Pyramimonas;Other

D 0_Eukaryota;D_1_Archaeplastida;D_2_ Chloroplastida;D_3_ Charophyta;D_11_Poales;D 12_Zea;D_13_Zea mays

Biodiversity and ecology

Ecological, physiological, and hiomolecular
surveys on microalgae from Ross Sea
(Antarctica)

Carlo Andreal], Isabella Moro, Nicoletta La Rocca, Luisa Dalla Valle, Luciana Masiero, Nicoletta Rascio & .showal

Pages 147-156 | Published online: 28 Jan 2009

De todas estas especies esperadas, se encontro el alga del
género Pyramimonas, reportada previamente.

hitps:/A

%

//‘y(
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Analisis metagenomico del gen ARNr 18S

Stramenopiles, Alveolates y Rhizaria.
S U P E RG RU PO SAR Comprende organismos muy diversos, desde depredadores,
parasitos, incluyendo ciliados, flagelados y ameboides

5% en la muestra de aguay

3.4% en la muestra de 075 DT Tidhadacese .
sedimento marino 040 . gﬂgﬁgphergph o
045 <076 Spumela
' 076 Och
MxAGUA |MxSEDIMENTO -1 b_Uchromonas
030 - D8 Telotrochidium
Legend Taxonomy 5 0.15 Bg B%ﬂﬂfn'ﬁfﬁﬁim
D_0_Fukaryota;D_1_SAR;D_2_Alveolata;D_3_Ciliophora;D_6_Oligotrichia;D_7_Strombidium;D_8_ uncultured eukaryote 000 - D73 Peronosporomycetes e
- D12 Gossypium raimondi
D_0_Fukaryota;D_L_SAR:D_2_Alveolata;D_3_Ciliophora;D_7_Colpodida;D_8_Colpoda;D_9_ Orchitophryidae environmental samplg 06 ﬂzpot richia
i) orgolomopsm
D_0_Fukaryota;D_1_SAR:D_2_Alveolata;D_3_Dinoflagellata;D_6_Kareniaceae;Other;Other B g Ea;fqlafﬂmvfe aceae
D_0_Fukaryota;D 1_SAR:D 2_Alveolata;D 3_Dinoflagellata;Other;Other;Other B ?TEEEJOEE";ISW b
D_0_Eukaryota:D 1_SAR:D 2_ Alveolata;D 3_Protalveolata;D 4_Syndiniales;D 5_Syndiniales Group ;D_6_ uncultured eukaryote - 010" Cryptacoceus
<077 Tetramitus thermacidophil.
D_0_Fukaryota;D_1_SAR;D_2_ Alveolata;D_3_Protalveolata;D_4_ Syndiniales;D_5_ Syndiniales Group lll;Other [ B-?Tkggdfﬁgé“a‘gﬁg-m”a‘é”h
D_0_Fukaryota;D_1_SAR;D_2_Alveolata;D_3_Protalveolata;D_4_ Syndiniales;Other;Other | B-?U-O;cé lgg'rl‘cwgdae enviranme
D_0_Fukaryota;D_1_SAR:D 2_Alveolata;Other;Other;Other;Other -D]U Sporunu\omy(es -
Son secuencias de genomas que se empezaron a identificar y reconocer 2 £ -
= D
2]
2

gracias al auge de la metagendmica. Su principal funcién parece ser la
fijacion de CO2 en los océanos.
WORDEN Z et al.

Mx

Sedimento

w
=~

Mx Agua



CURVAS DE RAREFACCION,

ANALISIS DEL ARNr 16S

ANALISIS DEL ARNr 18S

REPRESENTAN LA DIVERSIDAD ALFA
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O

Segun Valdes J, el material que
sedimenta en el ambiente marino
puede tener su origen en el
continente o en el océano. Este
material puede ser de
naturaleza inorganica (p. €j.,
minerales) u organica (restos y/o
desechos de organismos).

Volumen de la muestras de agua
gue se estudiaron era muy bajo de
tan solo 40 mi

Puentes A. Caracterizacion
metagenomica de las termales de
Choconta, Cundinamarca.
Universidad Colegio Mayor de
Cundinamarca.

Los volumenes de agua filtradas
alcanzaba los 2000ml, las
secuencias OTUs que se

encontraron fueron 654

. O
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CONCLUSIO
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MACANAN, MUNOZ P. ESTUDIO METAGENOMICO DE LA DIVERSIDAD PROCARIOTA ¥ EUCARIOTA PROCEDENTE DE MUESTRASDE  AGUA ¥ SEDIMENTO MARINAO DE LA ISLA LIVINGSTON, ANTARTIDA.



En el analisis se obtuvieron 244390 secuencias crudas, de las cuales se clasificaron como OTU solo 405
secuencias. El 41% de estas se clasificaron taxondmicamente tanto para procariotas como eucariotas,
y el 59% restante correspondieron a secuencias no identificadas.

En la muestra de sedimento marino tipo lodo se obtuvo mayor riqueza de especies con respecto a la
muestra de agua marina.

El andlisis del gen ARNr 16S permitié identificar en las muestras estudiadas principalmente los
phylum Proteobacteria, Actinobacteria, y Firmicutes, las familias Oxalobacteraceaey
Pseudomonadacea, asi tambien dentro de estos los generos Pseudomonas y Novosphingobium y las
especies Polaribacter irgensii, Anoxybacillus kestanbolensis, Bacillus firmus, Bacillus flexus,
Paenibacillus lautus, Carnobacterium viridan, Vagococcus salmominarum, Veillonella dispar, Bosea
genosp, Sphingomonas wittichii, Methylotenera mobilis, y Haemophilus parainfluenzae.
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En el analisis del gen ARNr 18 se pudieron identificar, principalmente los supergrupos SAR,
Opisthokonta, y Archaeplastida; y dentro de estos las especies Rhodotorula sp. ‘'maule °, Psychoda
alternata, Zea Mays y Gossypium arboreum.

De los microorganismos identificados en el estudio metagendmico de la diversidad procariota, hay
microorganismos que se relacionan en su mayoria con procesos de biorremediacion y biotecnologia.
Para el caso de los eucariotas los organismos que mas se asocian con aspectos biotecnoldgicos son
los hongos.

Los integrantes del filo proteobacteria se han encontrado asociados en la degradacién de
hidrocarburos y xenobioticos. De la diversidad encontrada resaltan de este grupo, la familia
Oxalobacteraceaey los géneros Pseudomonas y Sphingomonas. En el filo Actinobacteria, se encontré
la familia Micromonosporaceae que se ha relacionado con la industria farmacéutica, de alimentos y
de biocombustibles. En el filo Firmicutes, las especies del género Bacillus, se conocen como
degradadoras de hidrocarburos mediante la formacion de consorcios bacterianos. Los hongos de los
géneros Aspegillus y Rhizopus encontrados, se han asociado también a procesos de biorremediacion.
Las levaduras del género Rhodotorula se han relacionado con la produccion de biodiesel.
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Sugerencias

Perspectivas

Es pertinente comparar con mas bases de
datos como la European Nucleotide Archive
(ENA), y bases de datos especificamente de
metagenomas como la Metagenomic Rapid
Annotations (MG-RAST) o Taxonomer, lo cual
permitiria asegurar los resultados.

Para trabajos de este tipo, es necesario tomar
los datos fisico-quimicos.

Continuar con estudios dentro de
las ciencias “omicas” como
transcriptomica, protedmica,
metabolémica, que permitan el
descubrimiento de nuevas
enzimas, de metabolitos y la
caracterizacion de las reacciones
patogénicas entre
microorganismos y plantas o
animales, asi como la creacion de
nuevos medicamentos.

Las OTU obtenidas seran subidas
a la base del datos del Genebank
siguiendo el protocolo establecido.
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