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Introduccion

La biodiversidad microbiana del suelo juega un papel crucial en la
sostenibilidad de los ecosistemas, incluyendo la regulacion de
plagas agricolas a través de mecanismos naturales de biocontrol.
Conocer la diversidad de microorganismos del suelo en remanentes
selvaticos o no antropizados puede ofrecer recursos
biotecnoldgicos valiosos para el desarrollo de estrategias de
manejo sostenible y la conservacién de la biodiversidad. Existen
parcelas de remanentes de selva paranaense en Paraguay cuya
rigueza microbiana desconocida podria ser clave para encontrar
nuevas soluciones biotecnoldgicas. La metagendmica permite
estudiar la diversidad microbiana directamente a partir de
muestras ambientales, sin necesidad de cultivo previo,
proporcionando una vision holistica de los microorganismos.

Objetivo

Detectar grupos de microorganismos con potencial biocontrolador de
plagas en muestras de suelos no antropizados de Itapua, Paraguay,
utilizando técnicas metagendmicas.

Metodologia

Se tomaron muestras de suelo de un remanente de selva paranaense
en ltapua. El ADN total fue extraido de las muestras de suelo
utilizando protocolos estandar de extraccion de ADN ambiental. Las
muestras de ADN fueron enviadas a secuenciar utilizando
plataformas de secuenciacién de ultima generacion de tipo TruSeq
Nano DNA en Macrogen (Korea). Los reads obtenidos fueron
evaluados en cuanto a calidad y ensamblados en secuencias de
mayor longitud mediante el uso de software bioinformatico
especializado (MetaSpades). A partir de estos contigs, se predijeron y
anotaron los genes microbianos presentes, lo que permitid una
caracterizacion detallada de la comunidad microbiana del suelo.

Resultados y Discusion

La busqueda y minado de taxones a través de datos metagendmicos permitié detectar diversos grupos microbianos en las muestras
de suelo (Fig 1.), siendo las familias mas predominantes Bradyrhizobiaceae (8,56%), Solibacteraceae (6,99%), Planctomycetaceae
(3,57%), Streptomycetaceae (3,53%) y Burkholderiaceae (3,51%). Entre los grupos de microorganismos detectados de interés en
planes de Biocontrol se puede comentar al género Streptomyces, como productor de una variedad de antibiéticos y enzimas que
degradan las paredes celulares de hongos patdgenos, que son conocidos por su capacidad de biocontrol contra enfermedades de
plantas. Miembros de la familia Burkholderiaceae estdan indicadas como supresoras de marchitez bacteriana y protectoras de
semillas frente a hongos fitopatdgenos, asi como promotoras del crecimiento vegetal. No se detectaron secuencias metagendmicas
pertenecientes a familias fungicas indicadas como biocontroladoras. Por otra parte, merece la pena remarcar, gue la presencia de
elevada abundancia de algunos miembros de la familia Bradyrhizobiaceae esta sugerido como bioindicador de posibilidad de
desarrollo de enfermedades fungicas en cultivos. Sin embargo, las implicancias de la mayoria de las familias microbiana detectadas
en el desarrollo de enfermedades esta aun poco explicada, y muchas de las interacciones del microbioma del suelo requieren
investigaciones continuas y posteriores (Fig. 2). Estos microorganismos representan un valioso recurso biotecnolégico para el
desarrollo de productos de biocontrol que podrian ser utilizados en la agricultura de Paraguay y otras regiones similares. La
metagendmica del suelo ha demostrado ser una herramienta poderosa para descubrir y caracterizar estos microorganismos,
proporcionando una base cientifica sélida para futuras aplicaciones biotecnoldgicas.

FAMILY
radyrhizobiaceae - 46, (8.56%)
DOMAIN B Bradyrhizobi 46,904 (8.56Y
B Bacteria - 1,180,563 (98.54%) B Solibacteraceae - 38,301 (6.99%)
. Archaea - 7.776 (0 65% ) Planctomycetaceae - 19,584 (3.57%)
" B Streptomycetaceae - 19,366 (3.53%)
Eukaryota - 6,580 (0.55%) B Burkholderiaceae - 19,264 (3.51%)
B unclassified sequences - 2,625 (0.22%) B Verrucomicrobia subdivision 3 - 14,832 (2.71%)
. Viruses - 447 (0 04%) B unclassified (derived from Acidobacteria) - 14,176 (2.59'
B! Conexibacteraceae - 13,371 (2.44%)
other sequences - 16 (0.00%
. q ( o) B unclassified (derived from Spartobacteria) - 12,380 (2.2¢
B unclassified (derived from Bacteria) - 11,407 (2.08%)
Fig 1. Dominios de los perfiles B Acidobacteriaceae - 10,763 (1.96%)
B Gemmatimonadaceae - 10,700 (1.95%)

taxondmicos derivados del metagenoma

. Mycobacteriaceae - 10,686 (1.95%)
del suelo no antropizado.

B Myxococcaceae - 9,099 (1.66%)

Fig 2. Familias de los perfiles taxonomicos derivados del metagenoma
del suelo no antropizado.



