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RESUMEN

La ecorregion subantartica de Magallanes representa una de las areas geograficas mas pristinas de la tierra y alberga una amplia diversidad de ecosistemas unicos. Isla
Navarino, ubicada en la Reserva de la Biosfera Cabo de Hornos, es parte de los ecosistemas terrestres mas australes del planeta, con particularidades climaticas y geologicas
gue propiciaron una enorme heterogeneidad ambiental dentro de un area limitada. Estas caracteristicas se ven reflejadas, a su vez, en la distribucion y diversidad de las
comunidades vegetales que se aprecian en esta zona. Esto se traduce a su vez en un muy marcado gradiente altitudinal, el cual genera una marcada transicion de las
especies de la comunidad vegetal. Ademas, Isla Navarino destaca por su enorme diversidad de especies de liquenes y briofitos, los cuales superan la diversidad de las
plantas vasculares. Sin embargo, la comunidad de hongos no se ha descrito en suficiente detalle, por lo que su diversidad en Isla Navarino se encuentra completamente
subestimada. Con la finalidad de abordar este problema, se propone investigar de la diversidad de hongos de suelo mediante técnicas de biologia molecular vy
bioinformatica, en este caso, metabarcoding y secuenciacion de nueva generacion en la plataforma minlON de Oxford Nanopore Technologies (ONT). En primera instancia,
se realizd un muestreo donde se colectaron 30 muestras de suelo de 6 sitios distintos a lo largo de un gradiente altitudinal en Cerro Bandera. Posteriormente, Se realizo la
extraccion del DNA total presente en cada muestra y se amplifico la region ITS completa y parte de la region 28S del operdon ribosomal mediante PCR, utilizando partidores
especificos para su hibridacién en secuencias conservadas de hongos. Paralelamente, se envid enviaron una alicuotas del DNA extraido de las muestras al centro Scripps
(California, EE.UU) con el fin de secuenciarlas mediante la tecnologia Illumina, la cual es considerada el “gold standard” para metabarcoding. Una vez obtenidos los
resultados de ambas secuenciaciones, se realizaran analisis bioinformaticos con las secuencias obtenidas. Ademas, se realizara una comparacion entre ambas tecnologias
para determinar si Nanopore (de un costo inicial mucho menor que lllumina) se puede emplear de manera efectiva para analisis de muestras ambientales complejas.
Finalmente, se propone un nuevo pipeline bioinformatico para el analisis de la diversidad por metabarcoding, mediante Oxford Nanopore Technologies.

METODOLOGIA
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PROYECCIONES

Los principales resultados esperados en esta investigacion incluyen:

e Obtener de un set de datos de secuencias del amplicon ITS + 28S (parcial), los cuales seran subidos a la plataforma UNITE, entre otras, aportando asi muy valiosa
informacion a las distintas bases de datos de secuencias de hongos, de acceso publico y gratuito, correspondiendo a las muestras secuenciadas mas australes de
Sudameérica continental.

e Realizar una caracterizacion de la diversidad de la comunidad fungica de las muestras de suelo analizadas, y analizar su variacion a lo largo del gradiente altitudinal.

 Desarrollar un nuevo pipeline bioinformatico especifico para procesar datos de secuenciacion en Oxford Nanopore, de la comunidad de hongos de una muestra
compleja, el cual sera comparado y validado con los resultados de la secuenciacion con la tecnologia lllumina.

 Extender este protocolo para el analisis de muestras individuales de colectas fungicas en terreno, pudiendo realizarse la caracterizacion genética de forma eficiente y a
bajo costo.
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