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Introduccion. La bacteria Bacillus sp. cepa B25 muestra
un alto potencial como agente de biocontrol del hongo
fitopatégeno Fusarium verticillioides (Fv), agente causal
de la fusariosis en maiz en Sinaloa. B25 controla
eficazmente el crecimiento de Fv en confrontaciones in
vitro (1) y durante su interaccion con plantas de maiz en
campos de cultivo (2). El analisis gendmico de agentes
de biocontrol tiene una gran importancia en la agricultura,
ya que permite conocer los mecanismos empleados por
estos organismos para lograr dicho control sobre los
fitopatdgenos de cultivos de interés. Esto nos permite
conocer y analizar los genes involucrados con
mecanismos de antagonismo en el genoma de Bacillus
sp. cepa B25.

El objetivo de este trabajo es obtener el primer borrador
de la secuencia gendmica del agente de biocontrol
Bacillus sp. cepa B25.

Metodologia. Se extrajo el ADN total de /la cepa B25
utilizando el kit DNeasy Blood & Tissue (Qiagen), del cual
se generaron dos bibliotecas gendmicas de 575y 793 pb.
La secuenciacion se realizé en la plataforma MiSeq de
lllumina en formato pair-end 2x300 bases. Las
secuencias obtenidas fueron procesadas con el
programa SeqPrep, para eliminacién de adaptadores vy
filtrado de bases por calidad (Q225 y longitud =30 pb)
para realizar un ensamblado de novo con los programas
Newbler (Roche) y SSPACE. Posteriormente, los
scaffolds obtenidos se alinearon y orientaron mediante
MUMmer3 utilizando el genoma de Bacillus thuringiensis
BMB171 como referencia. La prediccion y anotacion
funcional de modelos génicos se llevé a cabo utilizando
el servidor RAST (3).

Resultados. Se generaron 23 M de lecturas entre las
dos bibliotecas gendémicas secuenciadas (575 y 793 pb)
para un total de 12 Gb de informacién. Se obtuvieron 39
scaffolds con un tamafio promedio de 111 Kb. El
borrador del genoma de Bacillus sp. B25 obtenido se
compone de 5,848,690 pb con un contenido de GC del
35%. Se identificaron 6,144 genes de los cuales 6,032
fueron asignados como genes codificantes para proteinas
y 112 como genes de RNA. Del total de secuencias
codificantes al 41% (2,472) se les asigno funcionalidad al
ser clasificadas en 27 categorias dentro de 480
subsistemas del servidor RAST, mientras que la
funcionalidad del 59% (3560) de las secuencias

codificantes no se encuentra en los subsistemas de dicho
servidor (Figura 1). Se identificaron ademas 8 scaffolds
extracromosomicos en el material genético de B25, los
cuales podrian ser plasmidos, cuyas secuencias varian
entre 2.7 Kb y 92.8 Kb con porcentajes de GC entre 30 y
40%. Ademas, se identific6 la secuencia de un
bacteriéfago con longitud de 5.5 Kb y un porcentaje de
GC del 45%.
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Fig. 1. Distribucion de categorias de subsistemas para asignar
funcionalidad a las secuencias codificantes en el genoma de Bacillus
sp. cepa B25.

Conclusiones. Los resultados obtenidos brindan la
posibilidad de explorar la informacién del genoma
bacteriano secuenciado para la identificacion de genes
involucrados con los mecanismos que Bacillus sp. B25
emplea para antagonizar a Fusarium verticillioides.
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