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Introduccién. El estudio de la diversidad microbiana
ha evolucionado rapidamente en los ultimos afios, los
primeros estudios recurrian al uso de métodos
dependientes de cultivo, donde Unicamente se
lograban estudiar aquellos microorganismos que se
podrian aislar en el laboratorio, los virus no son la
excepcion(1).Estudios recientes han sugerido que los
virus de amplio rango de huéspedes pueden ser mas
comunes en la naturaleza de lo que se pensaba y
fueron pasados por alto debido a los sesgos de cultivo
(2).Durante los Ultimos afios la cantidad de
herramientas que existian para el andlisis de bacterias
resultaba abrumadora en comparacion con las
herramientas destinadas al andlisis de comunidades
virales, pero el creciente interés por el estudio de la
comunidad viral a enriquecido las bases de datos
virales y la cantidad de programas para tratar este tipo
de datos. El empezar a reportar la presencia y las
posibles funciones que se estan llevando a cabo en
comunidades tan genéticamente diversas, hace
interesante el poder explorar con un enfoque de
metagendmica diferentes ambientes, como un reactor
El objetivo del presente trabajo es determinar el perfil
taxonémico y funcional de la comunidad viral presente
en un reactor nitrificante, asi como el ensamblaje de
genomas virales a partir de secuencias obtenidas por
metagendmica de escopeta “shotgun”.

Metodologia. Se tomaron tres submuestras del
biorreactor con un intervalo de una semana ocho veces
y se extrajo ADN. Esté fue secuenciado por Macrogen
Inc. (Sedl, Corea) con la plataforma HiSeq2000
lllumina® 2x100 de extremos pareados. Las lecturas
sin procesar se mapearon contra el genoma humano
de referencia y las que no fueron mapeadas se filtraron
por calidad. Se utilizaron las lecturas de alta calidad
para la asignacién taxonomica y funcional. Para el
ensamble de genomas a partir de metagenomas
(MAGS) se utilizaron las lecturas de alta calidad para
realizar un co-ensamble con todas las muestras.
Posteriormente se calculé la cobertura de los contigs
obtenidos y con estos se hizo el ensamble de los
genomas, ya ensamblados fueron evaluados, filtrados
y mapeados para poder obtener asignacion
taxonémica y funcional. (Fig.1)
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Resultados. La profundidad de secuenciacion permitié
asignaciones a nivel de género y especie para las
lecturas de virus poco descritos y de una considerable
cantidad de funciones ligadas a virulencia. Se
ensamblaron 348 genomas virales, tales como
Klebsiella phage KpS8, Mycobacterium virus D29 y
Synechococcus phage syn9, con la presencia de genes
relacionados a cancer.
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Fig. 1. Flujo de trabajo general (BioRender,2023).

Conclusiones. Es necesario realizar mas estudios
utilizando herramientas actuales para el analisis
funcional taxonémico y ensamblaje de genomas
virales. Los resultados pueden asociarse a una futura
busqueda del huésped viral y asi confirmar la presencia
de ambos, en un ambiente sintético tan particular como
un reactor nitrificante.
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