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INTRODUCCION OBIJETIVOS Conocer la diversidad y rol funcional de organismos no cultivados del filo

> El filo Chloroflexota es uno de los grupos predominantes en sistemas de  Chloroflexota en sistemas de tratamiento de aguas residuales mediante el analisis de

tratamiento de aguas residuales aerobios y anaerobios. metagenomas y metatranscriptomas

» Su rol aun sigue sin conocerse debido a que son dificiles de aislar en cultivo  METODOS
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floculos en sistemas de tratamiento.

» Su sobrecrecimiento genera problemas de sedimentacion de la biomasa »{
(bulking).

» Las condiciones que favorecen su sobrecrecimiento aun no se han podido »L

determinar. »{ J

RESULTADOS

Estudio de la diversidad por secuenciacion masiva del gen de ARNr de 16S

@ La clase Anaerolineae predomina dentro del filo Chloroflexota

Total Chloroflexi- Class

@ Chloroflexota es uno de los filos mas abundantes en los 4 reactores

Total community- Phylum Activated sludge 1 Activated sludge 2 Methanogenic 1 Methanogenic 2
Activated sludge 1 Activated sludge 2 Methanogenic 1 Methanogenic 2 Anaerolineae- 72.6 61.843.879.5 48 89.8 91.985.895.198.595.470.1 99.3 100 98.7 100 100 92.993.293.896.2 95.1 83.5
Proteobacteria- 88.8 86.6 65.982.5 73.528.5 44.820.251.327.548.3293 03 13 2 18 0.7 3 28 37 24 5 409 Chloroflexia- 21.1 22.934.2 14.7 38.5 5.5 19 89 32 09 29 54 O 0O O 0 o0 04 18 050 0.5 1.2
Firmicutes- 0.5 2.1 7.7 24 08 08 1.1 06 05 0.8 04 06 18.412410.217.9 8.3 47.149.548.154.834.950.9 Dehalococcoidia- 22 7.1 123M0% 39 26 16 23 0301 04 48 030" 03 P16 6 33 51 35 24 149
Synergistota- 0.4 0.5 1.2 0.5 01 02 03 0.1 0 01 0 0 392 32 334 21 141 31.431.625.725.530.515.7 OLB14- 58 BBl a1 42 45968 25 EEEEGE - | B o I ..
Chloroflexi- 2.9 1.6 0.7 1.7 45 83 10.611.4 15 41.6122 13 96 52 6811496 5 56 57 6 5 23| | C= I S B B N L ' ' '
Spirochaetota- 0.1 0.4 07 03 0 21 26 02 02 01 01 04 17.228523811.8257 1.3 06 15 05 64 3.2 p__Chloroflexi_ASV8312-70 70" "0 170" 0 0 0 0 /070 0177 [0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 O
Desulfobacterota- 04 1 2 1 07 22 03 23 15 14 23 06 7.1 105142214237 29 3 35 29 52 38 KD4-96-f' 0 0 55 11 47 0 03 03/ 0 01 0 'O 0O 0 O 0 O 0O 0 O 0O 0 O
Dadabacteria- FOT 0T FOTFOT 0T 0 6.4 36.1 59 51 1.9 272 077071077070 BRSNS O B O p__Chloroflexi_ASV8314-/0 "0 '0 '0 0 'O 15 09 05 02/0 |0 0O 0 0 0 O 0O 0 0 0O 0 O
Planctomycetota- 29 3.3 109 28 38 95 29 9 76 59 5 51 04 05 1 09 38 07 05 05 05 04 1.1 Remaining taxa (13)- 1.3 BONNOY 05 04 04 02 03 04 FoY 04 10 i N | T N
Acidobacteriota- 1.3 0.8 1.8 1.8 6.2 242 32 18 16 49 04 09 19 25 29 54 25 0.8 0.7 1.3 0.7 05 2.4 - —— ; ; ; ; — , ; : ; : ; : : -
Patescibacteria- 0 0.1 0.1 0.1 0.7 56 4.1 63 47 53 11 242 02 0.1 0170 04 1 1 2 11 12 15 NP TP AL O NN MNP PR
Verrucomicrobiota- 0.6 0.6 15 2.6 29 57 12 14 06 12 02 29 03 08 08 11 09 26 17 34 25 44 85 @ PP &FE XXX T EFIFTETES TNV ENY
Bacteroidota- 0.3 0.7 4 2 09 65 51 06 06 03 0.1 18 29 12 03 1 06 01 02 01 03 01 05
Bdellovibrionota- 0.7 1 1.9 08 1.3 24 11422 16 07 3 05 [OH0N 0.4 (0.4 0 [o.1[0f 0.4 0 02 0. Figura 2 Secuenciacion masiva del gen de ARNr 16S. Diversidad de la comunidad microbiana
Myxococcota- 0.4 0.3 0.2 05 05 05 14 24 37 23 83 03 01 0 02 01 05 01 01 02 01 01 0 . . : : :
Actinobacteriota- 0.3 0.2 06 03 26 0.7 1.1 12 23 04 03 01 03 02 02 0 03 08 09 07 1.4 04 03 a nivel de filo para los 4 sistemas de tratamiento de aguas residuales
Remaining taxa (31)- 0.7 1 09 08 16 29 35 42 28 25 65 48 22 48 41 61 89 3 18 35 14 56 47
N S DL L A D 90N N A * O  H o A B 9

@ Filogendmica y expresion génica

Figura 1 Secuenciacion masiva del gen de ARNr 16S. Diversidad de la comunidad

microbiana a nivel de filo para los 4 sistemas de tratamiento de aguas residuales Genomas recuperados de sistemas aerobios expresaron genes para para

respiracion aerobia y fermentacion, ademas de degradacion de acetato y
aminoacidos. Mientras que en sistemas anaerobios son fermentadores estrictos,
degradacion acetato y aminoacidos

@ Ensamblado de genomas de nuevas especies de Chloroflexota
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Se ensamblaron 18 genomas de nuevas especies de Chloroflexota PR T
’ feeseent = Ca. Brevefilum Fermentans, GCF_900184705.1 ?’N\??\\‘\%OP{’QG\@GG\?O‘(g‘ge\wé}(\@ ""a%%%\)o%\g\g'N&&$6P§\($$06%°Q
solo 4 cuentan con genomas representativos en las bases de datos [ Pelinea submarin, GOF_003966575 e il =
o 07 e ERORO00000 O
© 077 omam'neaAi%%?;?iﬁ’eggeZ%og:a?’lotgllf:{1439, GCF_001717545.1
Tabla 1 Estadisticas de los 18 genomas ensamblados de Chloroflexota © 08 | OTFicxilinea floceuli, GCF_001192795.1 Anerolincaceae
| _ ] _ | o e iaines taakars, GoF_001050275.1
Genoma Completitud Contaminacion Tamaiio (Mb) Clase Orden Familia Genero Especie In _E'Y'_S:Si“nea arvoryzae, GCF_001050235.1
CO4 97,11 7,21 7,9 Anaerolineae Promineofilales Promineofilaceae JACSRFO1 s__JACSRFO1 sp014879875 q :::::rzlii::aattr?:rrnT:;irrl?lg,sggFClgagg;gfé%?f.2
FNC27 96,6 7,11 2,5 Anaerolineae  Anaerolineales  Anaerolineaceae UBA4781 s _UBA4781 sp012797975 ——— Thermanaerothrix daxensis, GCF_001306145.1
FNC19 86,89 3,85 1,8 Anaerolineae  Anaerolineales Anaerolineaceae T78 s e —Bellilinea caldifistulae GOMI-1, GCF_001050215.2 EEECOEEEE O
MO4 93,34 7,31 5,3 Anaerolineae  CG2-30-64-16 CG2-30-64-16 MWBFO01 s__ P —':_ EnvOPS12 L L JEIEIEE) JE] L]
MO18 84,54 6,87 4,4 Anaerolineae CG2-30-64-16 CG2-30-64-16 MWBFO01 s — A — 1§ jEiEIEIE] E) | [ ]
MOA49 78,08 3,58 2,4 Anaerolineae  Anaerolineales  Anaerolineaceae Longilinea S 1 UBA6663 .
MO51 68,53 2,49 3,2 Anaerolineae  CG2-30-64-16  CG2-30-64-16 MWBFO1 s . Aggregatilinea lenta, GOF 003560045.1
MQO55 53,29 7,01 1,6 Anaerolineae  Anaerolineales  Anaerolineaceae Flexilinea S L — Ca. Promineofilum breve, GCF_900066015.1 |, . filaceac
MQ72 50,15 2,38 1,2 Anaerolineae  Anaerolineales Anaerolineaceae UBA4781 S ¥ %gfexughugenho“z“, GCF_900187885.1 EEEN[/[INN[] ] Cco4
RH16 98,88 3,05 4,7 Anaerolineae  Anaerolineales EnvOPS12 OLB14 S Litorﬁ?ﬁe?::;ggﬁﬂ;‘lgggo32,6?&';%051.12931985-1
RH70 96,85 1,21 3,7 Anaerolineae  Anaerolineales EnvOPS12 OLB14 s —1 Caidilinea aerophila, GCF_000281175.1
RH47 94,1 1,62 3,8 Dehalococcoidia Tepidiformales Tepidiformaceae 41671,0 S _ r ':‘n%ﬁ?"nea aalborgensis, GCA_900491745.1 BEEOO0COO000 N L] MO18
RH56 85,13 9,4 3,6 Anaerolineae  Anaerolineales EnvOPS12 OLB14 s__OLB14 sp002343775 o :,\',\,"&51 €G2-30-64-16 ‘111 Imininininl [ Mo4
RH73 74,39 2,88 5,4 Anaerolineae  Anaerolineales JABWBVO01 JABWBVO1 s_ JABWBVO1 sp013359445 Ardenticatena maritima, GCF_001306175.1
RH61 63,08 5,36 5,0 Anaerolineae Promineofilales Promineofilaceae GCA-2699125 S E Thesmorudis peleae, GCF_000744775.1
RH81 49,77 5,79 3,4 Anaerolineae  Anaerolineales UBA6663 SpSt-583 S o — _IjNitrolancea hollandica, GCF_000297255.1
RH15 43,16 1,81 2,1 Anaerolineae  Anaerolineales EnvOPS12 OLB14 S__ by ‘.“%;I’,’;;?O“;Lf;;;fCCF—“°°°24985'1 ml | Iul Imiulml | ]
RH82 40,97 0,37 2,5 Anaerolineae Aggregatilineales Phototrophicaceae OLB15 s ™ s {Iﬁzi?‘if(‘:f're"xaug?:“g:;sh'gﬁ'z‘i’i‘,’%‘g‘léa_g’ogscs';—f&??38325'1 ‘ i‘ " ,
| 100 :
° ° s e -] ot me“’tac\ esp-“, C o p“a(;\.o
Para determinar funciones metabdlicas se anotaron genes con una ot cro omteerEe s ¥ e o " xobi
° B Petrotoga miotherma, GCF_002895605.1
completitud mayor a 85% (9 genomas en total) _ o
Figura 3 Arbol filogendmico construido con 17 genomas de Chloroflexota ensamblados y 99

genomas de referencia de Chloroflexota. A la derecha se muestra |la expresion génica positiva
en color segun la categoria

CONCLUSIONES

Se ensamblaron e identificaron genomas de 18 nuevas especies de Chloroflexota. En sistemas de tratamiento
aerobio cumplen un rol en la degradation de materia organica mediante fermentacion y/o respiracion aerobia.
Mientras que en reactors anaerobios son fermentadores estrictos
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