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Bacillus thuringiensis es una bacteria gram positiva que produce durante la esporulacion uno o mas
cuerpos parasporales cristalinos proteinicos responsables de su actividad letal para diversos
invertebrados (artrépodos y algunos nematodos). Actuan previa ingestion por parte del huésped,
resultando en su intoxicacién, dafo intestinal y consiguiente muerte. La cepa argentina INTA Mo14-
4 perteneciente al serovar darmstadiensis produce un cristal bipiramidal y una inclusién en forma
de barra, compuestos por proteinas de 130, 60 y 40 kDa. Bioensayos realizados con cultivos
esporulados de esta cepa mostraron niveles altos de toxicidad para el nematodo de vida libre
Panagrellus redivivus. A pesar de su importancia en la agricultura y salud humana, los estudios
realizados con cepas de B. thuringiensis nematicidas son actualmente escasos, siendo también
limitada la informaciéon asociada a sus secuencias gendémicas. El objetivo de este trabajo fue
secuenciar y analizar el genoma de INTA Mo14-4, focalizando el estudio en la identificacién de
genes asociados a factores de virulencia.

La secuenciacion de genoma completo utilizando la plataforma Illlumina se llevé a cabo en el Centro
Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo (Texcoco, México). Para el ensamblado de las
lecturas se empled el software CLC Genomic Workbench 21.0.3, y para la anotacién de secuencias
codificantes (CDs) el servidor RAST. La integridad del ensamblaje se evalué con BUSCO utilizando
el conjunto de datos del linaje Bacillales de ortélogos conservados de una sola copia.

En cuanto a la secuenciacion gendémica, tras el ensamblaje, se obtuvieron 261 contigs con un
tamano total de 6.403.763 pb y un porcentaje de G+C de 35,1%, representando un 99,8% de
completitud del genoma. La anotacién permitio delimitar 6.986 CDs de entre las cuales una, mostro
un 99% de identidad con la proteina nematicida Cry5Ba1. Otras dos CDs mostraron homologia con
las proteinas Cry21Aa1 y Cry65Aa1. Las proteinas Cry5Ba1 y Cry21Aal se han asociado con
toxicidad para ciertos nematodos mientras que para Cry65Aa1, se ha descrito ausencia de actividad
contra insectos y nematodos.

Se aportan datos para desarrollos tecnolégicos futuros destinados tanto a la investigaciéon como al
disefio de nuevos bionematicidas bacterianos. El rol de las proteinas homdlogas a Cry5Bal y
Cry21Aa1, como responsables de la actividad nematicida de la cepa INTA Mo14-4, queda pendiente
de comprobacion.




