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INTRODUCCION B ¢ o

Muchas especies de microalgas son capaces de producir diferentes tipos de
biocompuestos y dada su versatilidad metabdlica tienen un gran potencial
de aplicacion en diversas areas como la produccion de biodiesel, la
obtencion de productos destinados a la industria cosmética y farmacéutica,
el uso como suplementos alimentarios vy, en términos ambientales, son
utiles para la biorremediacion de aguas residuales.
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OBJETIVO ey .
El objetivo de este trabajo fue colectar, aislar e identificar cepas de

microalgas nativas de diversas localidades de Misiones y Corrientes para el
| posterior estudio de compuestos con potencial aplicacion blotecnologlca

RESULTADOS [ . -

Figura 1. Ubicacion geografica de toma de
muestras de microalgas. Durante los anos 2019-
2021, se obtuvieron muestras de distintos
ambientes de las localidades de Posadas,
Garupa, San lIgnacio, Santo Pipd, Comandante
Andresito en la provincia de Misiones y de la
localidad de Ituzaingd, Corrientes.

Flgura 2. Analisis m|croscop|co de cultlvos monoalgales aislados. Las
muestras obtenidas fueron cultivadas en medio BG11 y posteriormente se
realizd el aislamiento por diluciéon de estria en medio BG11 sélido. Las
colonias aisladas fueron analizadas por microscopia 6ptica. (a) E24.2U. (b)
Andresito 2U. (c) Yerbal nuevo 1U. (d) Yerbal Nuevo 2U. (e) Yerbal Viejo 1U.
(f) Yerbal Viejo 1U NF. (g) Yerbal Viejo 2U. (h) Yerbal Viejo 2U NF. (i) Costa U.
(j) 13.1U. (k) Marilyn 1U. () Marilyn 2U. (m) Andresito 1U. (n) Andresito NF
1U. (o) Brete | 2U. (p) F4ll U. (q) Martires 2U. (r) Martires 1U. (s) Pipd 1U.
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JX513884 1 Scenedesmus rubescens
MH176119.1 Coelastrella rubescens
MH922865.1 Halochlorella rubescens
ABT62692.1 Scenedesmus costatus
ABT62692.1 Scenedesmus costatus
JX290025.1 Chlamydomonas moewusii
MH176129.1 Coelastrella sp.
HG514428.1 Enallax costatus
JX456465.1 Graesiella emersonii

4 AndNFU consenso

4 YN2U consenso

JQ043184.1 Asterarcys quadricellulare
KJ676126.1 Scenedesmus vacuolatus
FR865685.1 Graesiella vacuolata
FR865657.1 Chlorella emersonii
MH179121.1 Coelastrella terrestris
MNB33929 1 Scenedesmus quadricauda
MF967210.1 Halochlorella rubescens
KJ680140.1 Scenedesmus rotundus

4 CostaU consenso

MHO057849.1 Coelastrella sp.
KP031548.1 Chloroidium ellipsoideum
JX456466.1 Scenedesmus bajacalifornicus
KP726266.1 Desmodesmus denticulatus
KF470796.1 Acutodesmus obliquus
FRB65716.1 Scenedesmus bacillaris
JQ898144 1 Coelastrum proboscideum
JQ782745.1 Scenedesmus obliquus

4 MT2U consenso

JQ315789.1 Scenedesmus acutus
HG514425.1 Scenedesmus obtusus
HG514420.1 Scenedesmus ellipticus
4 Bretel2U consenso

MF346375.1 Sphaeropleales sp.
KT778119.1 Acutodesmus bajacalifornicus
LR215741.1 Tetradesmus dimorphus
JQ082324.1 Acutodesmus obliquus
FRB65722 1 Scenedesmus incrassatulus
KX525234.1 Scenedesmus quadricauda
DQ417551.1 Desmodesmus hystrix
DQ417557.1 Desmodesmus pirkollei
FR865708.1 Desmodesmus brasiliensis
KP726233.1 Desmodesmus communis
JQ922412.1 Desmodesmus protuberans
JX101326.1 Desmodesmus pseudocommunis
4 131U consenso

DQ417534.1 Desmodesmus arthrodesmiformis
FR865712.1 Desmodesmus pannonicus
MN759321.1 Desmodesmus armatus
AJT749619.1 Chlamydomonas pygmaea
MH703776.1 Chlamydomonas callunae
& YV1UNF consenso

MW471062.1 Chlamydomonas ulvaensis
4 YV1U consenso

4 YV2U consenso

@ And1U consenso

LT594770.1 Chlamydomonas asymmetrica
FR865613.1 Chlamydomonas baca
FR865611.1 Chlamydomonas rapa
FR865592.1 Chlamydomonas mexicana
FR865573.1 Chlamydomonas sphagnophila
AJT749617 1 Chlamydomonas minuta
AJT749617.1 Chlamydomonas minuta
LT594560.1 Chlorococcum vacuolatum
& Mari1U consenso

4 F4ilU consenso

& MT1U consenso

0OK330513.1 Chlamydopodium starrii
KX147370.1 Chlorococcum texanum
KX147346.1 Chlorococcum perforatum
& Mari2U consenso

LT594563.1 Chlorococcum isabeliense
AB983639.1 Chlorococcum rugosum
LT594564.1 Chlorococcum sphacosum
MH703751.1 Chlorococcum oleofaciens
AB983635.1 Chlorococcum microstigmatum
KX 147368.1 Chlorococcum salsugineum
KX147378.1 Chlorococcum tatrense
KX147344.1 Chlorococcum echinozygotum
KX 1473531 Chlorococcum aureum
KX147371.1 Chlorococcum typicum
KY271671.1 Chloridella simplex
KY271673.1 Vischeria punctata
KY271672.1 Vischeria helvetica
KY271677.1 Eustigmatos magnus
JX202558.1 Eustigmatos polyphem
JX202556.1 Eustigmatos vischeri
KY271674.1 Vischeria stellata
JX202554 1 Eustigmatos sp.
KY271697.1 Chloridella neglecta

4 YN1U consenso

’ Pipo1U consenso

KY271692.1 Eustigmatos polyphem
MWO013815.1 Vischeria magna
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AISLAMIENTO E IDENTIFICACION DE MICROALGAS NATIVAS CON POTENCIAL APLICACION BIOTECNOLOGICA

MINO 2, Marfa L; KOLMAN 2, Marfa A., ZAPATA, Pedro D.2?
a) Laboratorio de Biotecnologia Molecular. Instituto de Biotecnologia Misiones. Facultad de Ciencias Exactas Quimicas y Naturales. Universidad Nacional de Misiones.
b)CONICET .
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Figura 3. Analisis filogenético por método Neighbor Joining. Luego de
verificar la calidad de las secuencias y obtener los fragmentos consenso, se
realizd una busqueda de secuencias utilizando la herramienta BLAST del
NCBI y, seguidamente se realizd el alineamiento de multiples secuencias
utilizando el paquete ClustalW del software MEGA, se analizaron 94
secuencias y 700 sitios.El Modelo Evolutivo determinado por Software
MEGA fue el de Tamura-Nei + Distribucion Gamma (0.63).

1 23 45 6 7 8 910111213

1. YV 1U NF; 2. YV 2U NF; 3. YN 1U; 4. And 2U; 5.
F4 1l; 6. Brete 2U; 7. Mari 2U; 8. E24.2U; 9.
Martires 1U; 10. Martires 2U; 11. C+; 12.C-; 13. PM

1.YN2U; 2. YV 1U; 3. YV 2U; 4. 13.1 U; 5.Costa
U; 6.Marilyn 1U; 7. And 1U; 8. And NF; 9.C2U;
10. Pip6 1U; 11. C+; 12. C-; 13. PM

1-2. Martires 2U; 3-4. Martires 1U ; 5-6.
E24 2U; 7-8. C2U; 9-10.Marilyn 2U; 11. C+;
12.C-;13.PM.

Figura 4. Productos de amplificacion por PCR utilizando los cebadores para

la region ribosomal comprendida entre ITS1-5.8S-ITS2.

se realizdo la

extraccion de ADN gendmico de los 20 aislamientos, para la posterior
amplificacion por PCR utilizando los cebadores para la region ribosomal
comprendida entre ITS1-5.85-ITS2. Los fragmentos amplificados fueron
enviados a secuenciar a un servicio externo (Macrogen, Korea).

E24.2 U ND M ND
Andresito 2U ND M ND
Yerbal Nuevo 1U Eustigmatos sp. M ND
Yerbal Nuevo 2U Graesiella emersonii R 0.139
Yerbal Viejo 1U Chlamydomonas sphagnophila R 0.146
Yerbal Viejo 1U NF Chlamydomonas ulvaensis R 0.129
Yerbal Viejo 2U Chlamydomonas asymmetrica M ND
Yerbal viejo 2U NF ND M ND
Costa U Coelastrella sp. R 0.266
c2u ND R ND
13.1U Desmodesmus arthrodesmiformis R 0.136
Marilyn 1U Chlorococcum vacuolatum R 0.278
Marilyn 2U Chlorococcum vacuolatum R 0.275
Andresito 1U Chlamydomonas asymmetrica M ND
Andresito NFU Graesiella emersonii R 0.296
Bretel 2U Sphaeropleales R 0.334
F4llU Chlamydopodium starrii R 0.353
Martires 2U Coelastrum proboscideum R 0.335
Martires 1U Chlamydopodium starrii R 0.267
Pipo 1U Eustigmatos sp. M ND

formula u =

| ND: no determinado

Tabla 1. Aislamientos identificados molecularmente, con la caracterizacion
de crecimiento y su tasa especifica de crecimiento calculada a partir de la
In(ODf) — In(0ODi)/ tf — ti donde OD;y OD. son la densidad
Optica al tiempo final y al tiempo inicial. Crecimiento: M, Medlo. R, Rapido.

CONCLUSION

Este trabajo nos permitio establecer el primer banco de microalgas nativas
de la provincia de Misiones que resulta de vital relevancia para iniciar la
bioprospeccion de productos de interés biotecnolégico.
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