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Introduccion. Los cenotes de la peninsula de Yucatan
presentan una composicion fisico-quimica particular,
cuya diversidad microbiana ha sido poco explorada y
enfocada a la blsqueda de moléculas con potencial
interés biotecnoldgico. Los biosurfactantes (BS) y
bioemulsificantes (BE) son metabolitos secundarios de
naturaleza anfipatica con capacidad tensioactiva®. Los
BS y BE son biosintetizados por complejos enzimaticos
de tipo sintetasas de péptidos no ribosomales (NRPSSs)
y policétidos sintasas (PKSs). Los NRPS y PKS se
encuentran codificados en grupos de genes
biosintéticos (BGCs) dentro del genoma. Se ha
demostrado que los géneros Bacillus y Lysinibacillus
producen BS y BE de naturaleza lipopeptidica. Una
forma de predecir la biosintesis de estos BS y BE es in
silico, identificando la composiciéon y organizacién de
los NRPSs y PKSs codificados en los BGCs dentro del
genoma.

Es por ello que buscamos identificar in silico la
organizacién de los NRPS y PKS en el genoma de
cuatro cepas bacterianas halotolerantes con potencial
BS y BE, aisladas de cenotes de la peninsula de
Yucatan.

Metodologia. Se seleccionaron cuatro cepas
halotolerantes aisladas de sedimento y agua de dos
cenotes con bajo impacto antropogénico de la
Peninsula de Yucatdn con probada actividad BS e
indice de emulsificacion superior al 50%?2: TZA38,
TZS01, XHA14 y XHA16. Se extrajo el ADN gendémico
de cada cepa y se secuencié con la tecnologia de
PacBio Sequel Il. Los genomas ensamblados fueron
anotados con Rast, Prokka y eggNOGS3. La identidad
taxonémica se determiné con Blast+ a partir del 16S
ADN y genoma completo, MUMmer, y los dDDHs con
el TYGS*. La prediccién de los BGCs biosurfactantes y
bioemulsificantes se realizé con antiSMASH>.

Resultados. Se obtuvieron secuencias de buena

calidad, ensamblados de un solo contig, gran
completitud y poca o nula contaminacién. La cepa
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TZA38 tiene un tamafio de genoma de 4.6 Mb y de
4477 a 4601 CDSs; TZS01 un tamario de 4.25 Mb y de
4171 a 4406 CDS; XHA14 un tamafio de 4.03 Mb y de
3811 a 4016 CDS; y XHA16 4.01 Mb y de 3805 a 3993
CDS. La cepa TZA38 se definio como Lysinibacillus
fusiformis, y las cepas TZS01, XHA14 y XHA16 como
Bacillus velezensis. La cepa L. fusiformis TZA38
contiene un BGC de tipo NRPS que codifica para los
BS/BE fengicina, mycosubtilina y plipastatina. Las
cepas B. velezensis TZS01, XHA14 y XHA16
presentan BGCs de tipo NRPS y NRPS-PKS que
codifican para los BS/BE surfactina, fengicina,
plipastatina, bacillomycina D e iturina. Estos son los
primeros genomas completos de bacterias
halotolerantes con potencial BS/BE que se reportan de
cenotes pristinos de la Peninsula de Yucatan. Al
menos para las cepas de B. velezensis el 20% de todo
su genoma se compone de BGCs dedicados a
metabolitos secundarios, y gran parte de ellas se ubica
dentro de regiones conservadas de GC.

Conclusiones. Las cepas L. fusiformis TZA38 y B.
velezensis TZS01, XHA14, y XHA16 presentan BGCs,
NRPSs y PKSs de BS y BE de naturaleza lipopéptidica,
con potencial uso biotecnolégico en biorremediacién,
agricultura e industria.
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