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La capacidad de producir antibidticos y enzimas, inducir resistencia sistémica en plantas y parasitar hongos fitopatdgenos, junto con una gran
versatilidad metabalica y |a fuerte capacidad de competencia, hacen que diversos aislados de /rizfioderma spp. puedan resultar interesantes,
promisorios, efectivos e innovadores en su uso como biofertilizantes y bioplaguicidas. El advenimiento de la visian -6mica en conjuncian con
otras herramientas moleculares ha acelerado |a capacidad de descubrir, identificar, localizar y caracterizar genes de importancia biolagica y
tecnoldgica v a su vez conocer los promotores génicos con potencial aplicacidn en el control de la activacion de la sintesis de enzimas blanco.
En trabajos previos nuestro grupo de trabajo ha seleccionado un aislamiento de /richoderma koningiopsis POST, nativo de Misiones, por
presentar amplia capacidad biocontroladora /7 vitro y ha secuenciado su genoma mediante la tecnologia lllumina. El anélisis de los datos
aportados por la secuenciacion del genoma de este hongo, mejoraré nuestra comprensidn sobre las bases genéticas y moleculares del
proceso implicado en el control de la activacidn de |a sintesis de enzimas involucradas en el biocontrol de plagas que atacan plantaciones de
interés agrondmico y forestal, lo que impactard en el dmbito econdmico y ambiental en respuesta a que incitard a reducir el uso de
agroguimicos.
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Se generd una base de datos interna de genes y potenciales
inductores implicados en la requlacian de la sintesis de
enzimas involucradas en el ataque a plagas de impacto agro-
forestal. Este procedimiento permitia determinar que la cepa
[ koningiopsis PUNT es portadora en su genoma de genes que
codifican enzimas quitinasas, B-1.3-glucanasas y proteasas,
implicadas en procesos de biocontraol. A partir de |a anotacion
y caracterizacian estructural y funcional de estos genes, se
realiza un exhaustivo anglisis a fin de localizar las regiones
requladoras de los mismos y determinar la existencia de
elementos de respuesta implicados en el control de activacion
de la sintesis de las enzimas de interés (Figura 1). Este
procedimiento  permitid  determinar que en la regidn
requladora de todos los genes de interés se localizaban
secuencias requladoras como ser cajas TATA, cajas CAAT y
CAAT invertidas, ademas de varios elementos de respuesta
como ser elemento de respuesta al estrés fisiolagico (STRE),
relacionados a la represion catabalica por carbono (Crel,
Cred), relacionados a la represion catabalica por nitrdgeno
(Ared), sitios de unitn para el factor de la conidiacian (Abad) y
sitioss de unian putativos para proteinas con funciones
requladoras durante el micoparasitismo (MYCI, MYCZ, MYCS y

MYC4) (Figura 2).
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Figura I: Procedimiento de mapeo por homologia y localizacidn de elementos de respuesta.  Figura 2: Elementos de respuesta implicados en la requlacian de |a sintesis de enzimas involucradas en biocontral.
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control bioldgico (proteasas, quitinasas y B-1.3-glucanasas) por el aislamiento de /7 £omingigpsis PUST en condiciones de laboratorio.

Todo este procedimiento permitia determinar que evaluar diferentes concentraciones de determinadas fuentes de carbono y nitrd geno permitirén optimizar la secrecian de las enzimas implicadas en el proceso de




