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Las bacte.ri.as de% filo Actinomycetota son microorgarTismos El analisis filogenético reveld que los aislamientos 312 y 522
Gram positivos filamentosos con un elevado contenido de o agruparon con Streptomyces vinaceus y Streptomyces
G+C, reconocidas por su capacidad de producir una amplia  ¢jrrgtys (identidad de 98,69% y 97,79%, respectivamente).

gama metab'olltos s.ec'u,ndarlos. con ap.lllcamones €N Ademas, el aislamiento 332 mostré una estrecha relaciéon
biocontrol, biorremediacion y biofertilizacion. Dada su .4, s parvisporogenes (96,77% de identidad), el aislamiento
relevancia ecoldgica y biotecnologica, el estudio de estos 419 se ubicod junto a S. kronopolitis con un soporte de
microorganismos  asociados  a CUltiVOS' regionalels €S pootstrap del 93% y una identidad del 98,62%. Finalmente,
fundamental para el desarrollo de practicas agricolas o islamiento 416 se posicioné dentro de un clado que

sostenibles. incluye a S. soliscabiei, S. rishiriensis y S. hayashii, con
identidades entre 98,06% y 98,28%
o bj etivo §. nojinensis LMG 20094 (NR 042303)
T % 51 S. virginiae NBRC 3729 (NR 112496)
EL  objetivo de este trabajo fue identificar L 5. xanthophaeus NRRL B-5414 (MW578411)
& 5. spororaveus NBRC 15458 (NR 112469}

molecularmente cinco aislamientos obtenidos de suelos
. ;. 5. xanthoph MBRC 12829 (NR 112294)
rizosféricos de plantas de yerba mate (/lex
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paraguariensis) provenientes de la ciudad de Ober3, w 8. vinacous NBRE 13425 (NR 041131)
Misiones. L 5 ciratus CSSP547 (NR D43356)
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Metodologia -
5 soliscabiei NYO5-11A (NR 201640)

Los aislamientos fueron cultivados en medio TSB para 5. hayashil IBSBF 2953 (KY783762)
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CTAB. Se amplific6 el gen ARNr 16S mediante PCR v ::m;::::::;:ﬁ:‘i;::”
utilizando los cebadores universales 27F y 1492R, los —HCS'WWWMWSNW T —
productos fueron secuenciados por Macrogen. El [——— S tiokuteus NBRC 13341 (NR 112375)
analisis bioinformatico incluyé la busqueda de o “L—S-Mf‘ms“eﬂcm‘(“““'”f’]
identidad mediante la herramienta BLASTn del NCBI y —y:i::::::;mwemmmmm}
el analisis filogenético por el método de Maxima . kaonapolits NEAU-MLS (NR 153652}
Verosimilitud (con 1000 repeticiones de bootstrap) " Pistarionto 412

empleando el software MEGA 12. Se utilizé la especie _n'_?s"""m”mmm””m“
Mycobacterium tuberculosis como grupo externo. * i’_xzmﬁ:rizm;?;"mm
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Conclusion

Se confirmdé que los aislamientos pertenecen al filo Actinomycetota, especificamente al género Streptomyces,
distribuyéndose en diversos clados filogenéticos. Estos resultados sientan las bases para futuras evaluaciones de su
potencial biotecnolégico como promotores de crecimiento o agentes de biocontrol en el cultivo de yerba mate.
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	Introducción
	Resultados
	Las bacterias del filo Actinomycetota son microorganismos Gram positivos filamentosos con un elevado contenido de G+C, reconocidas por su capacidad de producir una amplia gama metabolitos secundarios con aplicaciones en biocontrol, biorremediación y biofertilización. Dada su relevancia ecológica y biotecnológica, el estudio de estos microorganismos asociados a cultivos regionales es fundamental para el desarrollo de prácticas agrícolas sostenibles.

	Objetivo
	El objetivo de este trabajo fue identificar molecularmente cinco aislamientos obtenidos de suelos rizosféricos de plantas de yerba mate (Ilex paraguariensis) provenientes de la ciudad de Oberá, Misiones.

	Metodología
	Los aislamientos fueron cultivados en medio TSB para la extracción de ADN genómico mediante el método CTAB. Se amplificó el gen ARNr 16S mediante PCR utilizando los cebadores universales 27F y 1492R, los productos fueron secuenciados por Macrogen. El análisis bioinformático incluyó la búsqueda de identidad mediante la herramienta BLASTn del NCBI y el análisis filogenético por el método de Máxima Verosimilitud (con 1000 repeticiones de bootstrap) empleando el software MEGA 12. Se utilizó la especie Mycobacterium tuberculosis como grupo externo.
	El análisis filogenético reveló que los aislamientos 312 y 522 se agruparon con Streptomyces vinaceus y Streptomyces cirratus (identidad de 98,69% y 97,79%, respectivamente). Además, el aislamiento 332 mostró una estrecha relación con S. parvisporogenes (96,77% de identidad), el aislamiento 412 se ubicó junto a S. kronopolitis con un soporte de bootstrap del 93% y una identidad del 98,62%. Finalmente, el aislamiento 416 se posicionó dentro de un clado que incluye a S. soliscabiei, S. rishiriensis y S. hayashii, con identidades entre 98,06% y 98,28%

	Conclusión
	Se confirmó que los aislamientos pertenecen al filo Actinomycetota, específicamente al género Streptomyces, distribuyéndose en diversos clados filogenéticos. Estos resultados sientan las bases para futuras evaluaciones de su potencial biotecnológico como promotores de crecimiento o agentes de biocontrol en el cultivo de yerba mate.



