Metagenoma de Zophobas atratus sometido a dieta exclusiva de poliestireno
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Resumen

Recientes investigaciones han evidenciado que las larvas de Zophobas atratus
(Tenebrionidae: Coleoptera) pueden ser un gestor de residuos de poliestireno (PS) viable,
cuya capacidad catalitica estd vinculada a su microbiota intestinal. Considerando la
relevancia socioambiental de la gestion de residuos plasticos, este estudio empled datos
metagenomicos para describir la composicion taxondémica y funcional de la comunidad
procariota asociada al intestino de Z. atratus expuesto al consumo exclusivo de PS durante un
mes. La secuenciacion del ADN se realizo mediante la plataforma Illumina NovaSeq™ 6000
System. Posterior al control de calidad, se utiliz6 la plataforma MG-RAST y el programa
HUMAnNN 3.0 para obtener la composicion taxondémica de la comunidad microbiana y el
perfil funcional de vias metabolicas y familias de genes. De las 3,541,186 secuencias que
pasaron el control calidad en MG-RAST 27,07% se encontraron principalmente asociada con
funciones metabolicas, 24,82% a procesamiento de la informacion genética, y 20,15% a
procesos celulares. En cuanto a la asignacién taxondémica, 96,92% de las lecturas se
atribuyeron al dominio Eukaryota, 78,60% correspondientes a la familia Tenebrionidae. De
las lecturas asignadas a bacterias (3,03%), los filos mas representativos fueron Proteobacteria,
Actinomycetota y Bacillota. Por otra parte, el 99,89% de las secuencias nucleotidicas
analizadas en HUMAnN 3.0 no fueron identificadas taxondmicamente; el porcentaje restante
correspondido 100% a Sphingomonas sp. cepa FARSPH (Proteobacteria). En cuanto a la
inferencia funcional se encontraron 1444 familias, de las cuales se clasificaron 557 (38,5%)
asociadas a la via de biosintesis de novo de ribonucledtidos de guanosina en Sphingomonas
sp. cepa FARSPH. Distintos estudios han reportado el incremento de proteobacterias como
Sphingomonas en tenebrios sometidos a dieta exclusiva de PS. La capacidad de distintas
cepas de este género para biodegradar compuestos de origen xenobidtico y naturaleza

recalcitrante como los plasticos, ha sido probada en multiples contextos. El presente trabajo
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constituye un estudio piloto exploratorio sobre la diversidad microbiana taxonémica y

funcional detectable por metagendmica asociada al intestino de Z. atratus.
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