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CONFERENCIA INAUGURAL

c-di-GMP signaling in the control of E. coli biofilm architecture and morphogenesis    

Hengge, R1., 1 Humboldt-Universität zu Berlin. 

Bacterial biofilms are architecturally and morphologically highly structured multicellular communities. In 
particular, macrocolony biofilms can fold and buckle up into intricate three-dimensional structures such as 
high ridges, concentric rings and elaborate wrinkles. In order to generate these macroscopic structures, an 
extracellular matrix of adhesins, amyloid fibres (e.g. curli) and exopolysaccharides (e.g. cellulose) is required 
that is produced in the upper layer of macrocolonies where it generates an intricate supracellular architec-
ture that confers tissue-like properties to these biofilms. In E. coli the production of amyloid curli fibres and 
cellulose requires the stationary phase sigma factor RpoS and the nucleotide second messenger c-di-GMP, 
which is synthesized by 12 diguanylate cyclases (DGC, with GGDEF domains) and degraded by 13 phospho-
diesterases (PDE, with EAL domains). Two PDE/DGC pairs (PdeH/DgcE and PdeR/DgcM) constitute a core 
switch device that can sharply drive up the cellular c-di-GMP level in slowly growing and stationary phase 
zones of macrocolony biofilms. The key component in this core c-di-GMP switch is the ‘trigger enzyme’ and 
PDE PdeR (formerly YciR), whose direct inhibition of DgcM and the transcription factor MlrA is relieved when 
c-di-GMP levels rise and PdeR binds and degrades c-di-GMP. This allows DgcM to produce additional c-di-
GMP and to also act as a transcriptional co-activator for MlrA. As a consequence, MlrA efficiently activates 
transcription of csgD, which encodes a key biofilm regulator. CsgD then activates expression of the curli genes 
as well as of yaiC, which encodes a DGC specifically required for cellulose synthesis. Besides the DGCs and 
PDEs of this central switch module, most other DGCs and PDEs of E. coli are expressed but do not contribute 
to this scenario under standard lab conditions, i.e. these enzymes are present in an inactive form. However, 
specific signals perceived by their various N-terminal sensor domains may activate these DGCs and PDEs 
and thereby modulate c-di-GMP levels, matrix production and biofilm morphology. As an example a novel 
subfamily of c-di-GMP-related enzymes will be presented whose activity is regulated by redox signal input. 

 European Research Council (ERC-AdG) and Deutsche Forschungsgemeinschaft (DFG).
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CONFERENCIA PLENARIA

Integrones: adaptación a  la medida  (Integrons: adaptation on demand)  

Mazel, D1., 1Unité Plasticité du Génome Bactérien Institut Pasteur Paris. 
Integrons are mainly known as the genetic agents responsible for the capture and spread of antibiotic re-
sistance determinants among Gram-negative pathogens, where they can gather up to eight different resis-
tance cassettes. They are also are found in the genomes of hundreds of environmental bacterial species. 
In particular, all Vibrio genomes sequenced so far have been found to carry a sedentary integron platform. 
These chromosomal integrons are considered as the sources of both the antibiotics resistance cassettes and 
the integron platforms that convey these cassettes among bacterial pathogens. We demonstrated that gene 
cassettes recombination follow a unique mechanism based on single strand DNA recognition and recombi-
nation catalyzed by the integron integrase, which explain the apparent low homology of the recombination 
sites carried by the different cassettes. We reported a direct link between this gene capture system and the 
SOS response, a regulatory network induced by DNA damage, which is known to promote genetic variation 
in time of stress. We showed that LexA controls the expression of most integron integrases and that SOS 
induction increases the recombination of gene cassettes. We have now demonstrated that horizontal gene 
transfer mechanisms (i. e. conjugation and natural transformation) and most antibiotics induce the SOS re-
sponse in Vibrio cholerae, and certainly in most Vibrio species. We found that antibiotics that have no known 
toxigenic activity, such as the aminoglycosides, are inducing the SOS response through ROS formation, and 
observed a similar response in several other bacterial pathogen species - not only in Vibrio. This coupling en-
hances the potential for cassette swapping and capture in cells undergoing stress, while freezing the cassette 
arrangement in steady environments. We will discuss how these discoveries sponsors integrons as integrated 
adaptive systems for these bacteria. 
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CsrA funciona como interruptor durante el control de la expresión de genes de virulencia mediado por 
toxr en vibrio cholerae (CsrA acts as a switch to control ToxR-mediated virulence gene expression in Vibrio 
cholerae )   

Payne, P1., 1 Universidad de Texas. 
ToxR is a master regulator of virulence gene expression in Vibrio cholerae.  ToxR is expressed constitutively 
under many laboratory conditions. However, we found that toxR expression and the level of ToxR increased 
significantly when cells were grown in rich medium compared to growth in minimal medium, and this in-
crease in ToxR synthesis can be reproduced by the addition of the four amino acids asparagine, arginine, 
glutamate, and serine (NRES) to the medium.  Increased ToxR production in response to NRES requires the 
Var/Csr global regulatory circuit.  The VarA/S two-component system controls the amount of active CsrA, a 
small RNA-binding protein involved in the regulation of a wide range of cellular processes, including carbon 
metabolism. A varA mutant, which overproduces active CsrA, had elevated levels of ToxR in the absence of 
the NRES stimulus.  varA mutants grow poorly, and we isolated a number of suppressor mutations in the 
varA mutant background. These suppressors mapped to the csrA locus and included promoter mutations as 
well as amino acid substitutions. Specific amino acid substitutions in CsrA were associated with defects in 
ToxR production in response to NRES, indicating that CsrA is a positive regulator of ToxR levels. Bile salts also 
increase ToxR activity but, unlike the effects of NRES, there is no increase in ToxR levels in response to bile. 
The csrA mutations had no effect on bile-mediated activation of ToxR, indicating that bile and NRES increase 
activity of ToxR through independent mechanisms. Unlike previously described effects of CsrA on virulence 
gene regulation, the effects of CsrA on ToxR were not mediated through quorum sensing and HapR. CsrA is 
likely essential in V. cholerae, since a complete deletion of csrA was not possible; however, point mutations 
in CsrA were tolerated well.  The CsrA Arg6His mutant had wild type growth in vitro, but was severely atten-
uated in the infant mouse model of V. cholerae infection, showing that CsrA is critical for pathogensis.    
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Regulación del desarrollo de la pared celular bacteriana (Regulation of bacterial cell wall growth)

Vollmer, W1., 1 Newcastle University. 

Bacteria surround their cytoplasmic membrane with an essential, stress-bearing peptidoglycan (PG) sacculus 
which is a net-like molecule made of glycan chains connected via short peptides. Growing and dividing cells 
increase the surface of their PG layer by the incorporation of nascent PG synthesized from lipid II precursor. 
PG growth is catalysed by dynamic cytoplasmic membrane-anchored multi-protein complexes, which are 
composed of PG synthases and cell morphogenesis proteins and guided by cytoskeletal elements. In Esch-
erichia coli growth of the mainly single layered PG is also regulated by the outer membrane-anchored lipo-
proteins LpoA and LpoB. Both span the periplasm to interact with and activate their cognate PG synthase, 
penicillin-binding protein (PBP) 1A and 1B, respectively, which are major, bi-functional enzymes with glycan 
chain polymerizing (glycosyltransferase) and peptide cross-linking (transpeptidase) activities. PBP1B-LpoB 
have a main role in the synthesis of septal PG during cell division, and PBP1B interacts with essential cell 
division proteins such as PBP3 and FtsN. Septal PG synthesis is coupled with outer membrane constriction 
by the Tol-system via CpoB, a periplasmic protein that interacts with both PBP1B and TolA. CpoB and TolA 
modulate the activity of PBP1B-LpoB depending on the status of the Tol-system to coordinated PG synthesis 
and outer membrane constriction. 



www.somich.cl

10

Impact of phages on vibrio cholerae infection and their use in preventing cholera 

Camilli, A.1., Yen, Minmin1.,Cairns, Lynne1.,1Department of Molecular Biology and Microbiology, School of 
Medicine, Tufts University. 
The factors that govern the spread of Vibrio cholerae remain ill-defined. By studying cholera patient rice-wa-
ter stools in Bangladesh and Haiti we found that most cholera patients shed high titers of at least one of three 
distinct species of virulent phage. We provide evidence that these phages prey extensively on V. cholerae 
within the human gastrointestinal tract, thus impacting the infection, spread and evolution of V. cholerae. 
We have begun to reveal the biology of these phages and details of the arms race between each phage and 
V. cholerae. We have shown that LPS and OmpU serve as receptors for these phages. Phage-resistantescape 
mutants, deficient in these receptors, are rendered avirulent. By combining these phages we have devel-
oped a cocktail that, when administered to animals up to 24 hours prior to challenge, can prevent cholera. 
The combination of phages appears to largely prevent the appearance of mutants that can escape predation 
by all three phages. Ongoing studies seek to determine the frequency, or lower bound, at which escape mu-
tants to the phage cocktail arise, as well as the impact, if any, of the phage cocktail on the gut microbiota in 
healthy animals. 
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 La evolución de los dinosaurios: información desde formas fósiles y vivientes (Dinosaur evolution: informa-
tion from fossil and living forms)

Vargas, A1., 1 Universidad de Chile. 
Uno de los cambios más radicales en la historia natural moderna está en su narrativa sobre la evolución de 
los dinosaurios. Primero considerados como extinguidos por completo, el descubrimiento que las aves son 
en efecto dinosaurios, señala un linaje superviviente que hoy duplica en número de especies a los mamífe-
ros. Se sabía que los dinosaurios habían evolucionado morfologías y estilos de vida altamente diversos du-
rante la era mesozoica (252-66 millones de años atrás), pero descubrimientos recientes indican un grado de 
experimentación evolutiva bastante mayor a lo imaginado. Entre estos, Chilesaurus diegosuarezi, represen-
tado por varios especímenes articulados de diferentes edades, reveló un dinosaurio herbívoro que combina 
características de otra forma conocidas en 4 linajes diferentes de dinosaurios, distantemente emparentados 
entre sí. Para sondear su parentesco, Chilesaurus debió ser incluido en tres diferentes análisis filogenéticos. 
La mejor inferencia resultó ser que Chilesaurus es un linaje temprano de dinosaurios terópodos, formas en su 
mayoría carnívoras y de pie tridáctilo, que también incluyen a las aves. Esto implica que Chilesaurus re-evo-
lucionó  un pie robusto y tetradáctilo, como en linajes más antiguos de dinosaurios. El mutante shankless de 
pollo demuestra que esta misma reversión sigue siendo posible en aves modernas. Como dinosaurios vivien-
tes, las aves proveen mucha información para comprender su evolución. Los estudios embriológicos de aves, 
combinados con la información del registro fósil, han permitido reconocer importantes transformaciones 
que ocurrieron en su transición desde formas fósiles: 1) Un curioso desplazamiento de expresión genética y 
morfología en los dedos del ala 2) La re-aparición evolutiva en la muñeca de un hueso que se había perdido 
3) Huesos de la muñeca que se combinan para formar uno sólo, y 4) En el tobillo, lo contrario: Huesos com-
binados, que volvieron a desarrollarse de manera separada. 
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SIMPOSIOS
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SIMPOSIOS

Interaction bacteria-toxic metal(loid)s: mechanisms of toxicity and resistance

Coordinador:  Dr. Claudio Vásquez 

Procesamiento de teluro por la bacteria fotótrofa opcional rhodobacter capsulatus  (Processing of tellurium 
by the facultative phototroph Rhodobacter capsulatus) 

Zannoni, D1., 1 University of Bologna. 
The high toxicity of tellurium (Te) oxyanions (mainly tellurite, TeIV) causes environmental problems in con-
taminated soils and water bodies. The facultative phototroph Rhodobacter capsulatus is featured by a sig-
nificant level of resistance to tellurite that is dependent on the growth mode. Recently, we have reported 
that lawsone (2-hydroxy-1,4-naphtoquinone), known as “henna leaf extract” (Lawsonia inermis), allows an-
aerobic light-grown cultures of R. capsulatus to generate Te0 nano-precipitates (TeNPs) outside the cells in 
contrast to the usual cytosolic crystals seen in the absence of lawsone (Borghese et al. 2014). Further studies 
have shown that pyruvate is the best electron donor for Te0 generation while lawsone, when used at micro-
molar amounts affects both the kinetic and yield of TeNP-production. Notably, growing cultures over a 10 
days period with daily additions of tellurite, led to the production of progressively larger TeNPs with a wide 
size-range up to 600 nm in length. This latter finding reveals that nucleation of new particles takes place 
over the entire cell growth period although the addition of new material to pre-formed particles is the main 
strategy used by R. capsulatus to accumulate Te0 outside the cells. Notably, atomic force microscopy (AFM), 
X-ray photoelectron spectroscopy (XPS) and FT-IR analyses of Te0 particles indicate the presence of an exter-
nal organic coating formed by proteins and polysaccharides that keeps the particles in solution in aqueous 
solvents. These results will be discussed in the light of Te-processing by R. capsulatus cells.     
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Heavy-metal resistant bacteria in polluted soils: occurrence and potential applications. 
(Heavy-metal resistant bacteria in polluted soils: occurrence and potential applications)  

Yáñez, C1., 1Instituto de Biología, Facultad de Ciencias, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 

Soils are complex ecosystems where different microorganisms play important roles in maintaining the soil 
fertility and plant productivity through the interactions with both biological and physico-chemical compo-
nents. Heavy metal pollution of soil is a significant environmental problem and has a negative impact on 
human health and agriculture. Unlike organic contaminants, heavy metals cannot be degraded; they can only 
be made less bioavailable. However, microbial populations can rapidly respond to changes in the soil environ-
ment and have evolved different ways to cope with the presence of toxic elements. 

In the last years, our group have been interested in the study of copper resistance in soil bacteria. We have 
been working with both soil and rhizosphere microbial communities, isolating highly resistant bacteria. The 
effects of copper have been evaluated regarding bacterial growth and cell morphology. Moreover, metal re-
sistance and plant-growth promoting traits have been studied in rhizosphere isolates. The main results will 
be discussed in this presentation. 
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Deciphering the mechanism of flavoprotein-mediated tellurite reduction. 
(Deciphering the mechanism of flavoprotein-mediated tellurite reduction)  

Arenas, F1., 1Biología, Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile. 
Tellurite is extremely toxic to most organisms at very low concentrations. However, tellurite can be enzymati-
cally reduced to its elemental non-toxic form in a reaction coupled to NAD(P)H oxidation (Tellurite Reductase 
activity, TR), which is described as a mechanism of resistance. In the present work, different proteins with TR 
activity were evaluated in silico by using various databases of protein classification, showing that the majority 
belong to the “FAD/NAD(P) fold binding domain” (flavoprotein family), are related by the PFAM structural 
domains PF00070, PF02852 and PF07992, and all have cysteine residues at their active site. Bioinformatic 
analysis identified six E. coli flavoproteins (TrxB, AhpF, YkgC, GorA, E3 and NorW) which were characterized. 
All have NADH- and/or NADPH-dependent TR activity in vitro, an optimum pH of 8-9, a temperature of 42°C. 
The generation of tellurium-derived nanostructures from the in vitro and in vivo TR activity of these enzymes 
was evaluated. To date, the amino acids involved in reducing TeO3

-2 are unknown. Using E3  as a model, the 
importance of cysteine residues in these enzymes was tested by using specific inhibitors and site-directed 
mutation of C45A. The role of FAD was analyzed by removing and incubating E3 with FAD and by mutating 
residue E354K in the FAD binding domain. Finally, mutant H322Y was constructed, since this amino acid is 
directly involved in binding NADH. In all cases TR activity was affected, which allowed inferring that residues 
C45, H322 and E354 are key for the TR activity of these enzymes.     

FONDECYT Postdoctorado 3120049,  FONDECYT Regular 1130362 and FONDECYT Iniciación 11140334.   
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It´s not all about ros: investigating tellurite targets (toxicity) and resistance mechanism(s) in the model or-
ganism Escherichia coli. (It´s not all about ROS: investigating tellurite targets (toxicity) and resistance mech-
anism(s) in the model organism Escherichia coli )  

Morales, E1., 1Biología, Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile. 

The molecular mechanisms of tellurite toxicity and tolerance in bacteria remain incompletely understood, 
and although much progress has been made in this area, a model that fully explains why this compound is 
so toxic is missing. To date, most of its toxicity has been linked to thiol depletion and to triggering ROS pro-
duction, among others, which would result in cell death. Yet, some key facts suggest that tellurite has other 
targets and affects other processes inside cells: strains lacking ROS defense mechanisms or genes encoding 
proteins of glutathione biosynthesis show a similar sensitivity to tellurite as a wild type strain; under anaer-
obic conditions organisms like E. coli are still susceptible to killing by tellurite, indicating that at least part of 
its toxicity is ROS-independent. 

To shed light in the mechanisms of tellurite toxicity, we generated spontaneous E. coli-tellurite resistant 
strains and identified the mutated alleles and altered processes that increased tellurite resistance. Rese-
quencing of the evolved strains revealed mutations in genes encoding proteins of heme biosynthesis, which 
correlated with decreased levels of heme. External supplementation of an intermediate in heme synthesis 
increased tellurite sensitivity in both the wild type and evolved strain, implicating that heme or an interme-
diate in its synthesis is affected by tellurite. Supporting this model, strains lacking heme biosynthetic genes 
showed increased tellurite resistance. Unexpectedly, the evolved strain was highly sensitive to ROS exposure 
and had similar levels of total thiols, indicating that ROS resistance and increased thiols are not prerequisites 
for high tellurite tolerance. 

FONDECYT Postdoctorado 3150004 and FONDECYT Regular 1130362.    
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Dilucidando las interacciones planta / microorganismo:  
desde la molécula al sistema

Coordinadores: Dra. Alexandra Stoll - Dr. Jaime Bravo  

Proteínas efectoras de phytophthora y su uso en la búsqueda de genes de resistencia en plantas     

Vega, J1., 1 Universidad Nacional Autónoma de México. 

Los oomicetos patógenos de plantas son organismos similares a los hongos cuyos hospederos comprenden 
una gran variedad de plantas de interés agrícola. Las especies de oomicetos patógenos del genero Phytoph-
thora causan pérdidas económicas considerables en todo el mundo. Su amplia distribución ocasiona daños 
importantes en la agricultura así como en ecosistemas naturales. Durante el proceso de infección, estas 
especies secretan una gran variedad de proteínas efectoras de virulencia que se introducen en la célula 
hospedera con el objetivo de promover el crecimiento y reproducción del patógeno. Recientemente hemos 
establecido un sistema de estudio de la interacción planta-oomiceto que nos ha permitido profundizar so-
bre los mecanismos de resistencia contra Phytophthora. La planta modelo Nicotiana tabacum es resistente 
a Phytophthora capsici y esta interacción activa una respuesta hipersensible en la planta. En otros estudios 
encontramos que el gen PcAvr3a del patógeno por si solo genera también una respuesta hipersensible al ser 
agroinfiltrado en el tejido vegetal, y utilizando HIGS (Host-induced gene silencing) mostramos que PcAvr3a 
actúa como factor de avirulencia. Nuestra hipótesis es que el producto de al menos un gen de resistencia del 
tipo NB-LRR es el responsable de esta resistencia hacia P. capsici y del reconocimiento hacia PcAvr3a. Usando 
VIGS (Virus-induced gene silencing) de genes candidatos de resistencia, encontramos que la familia de genes 
R3a/I2 de Nicotiana tiene un papel importante en la resistencia hacia P. capsici.     
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Contaminantes, exudados y otras señales moleculares en la interacción entre bacterias y plantas. 
(Pollutants, exudates and other molecular signals in plant – microbe interactions)  

González, B1., 1 Universidad Adolfo Ibáñez. 
The interaction between plants and bacteria is a fascinating world where negative, presumably “neutral” 
and positive (mainly plant growth promoting rhizobacteria- PGPR) effects are part of a continuum based 
on complex underlying mechanisms. We have studied the interaction of the plant model Arabidopsis thali-
ana with three closely related β-proteobacteria: the relatively well-known PGPR Burkholderia phytofirmans 
PsJN, the non-PGPR (but quite versatile aromatic compounds degrader model) Cupriavidus pinatubonensis 
JMP134, and the metal resistant bacterium Cupriavidus metallidurans CH34. These bacteria establish rhi-
zospheric and (under some conditions) endophytic associations with A. thaliana. A. thaliana root exudates 
are carbon and energy sources for these (and other) strains, whose composition changes depending on the 
life cycle, the presence of abiotic (organic pollutants, metals) or biotic stresses. Therefore, these conditions 
provoke that plant root exudates lead to different interactions (positive or negative) between the plant and 
the bacteria and among bacteria. Specific transcriptional (transcriptomic) responses to the presence of these 
plant exudates are found. Strains PsJN, JMP134 and CH34 protect the plant from phytopathogen, herbicide 
and metal stress, respectively, but the effect of different plant exudates in these protection effects requires 
more research.  Bacterial features such as aromatic compounds degradation functions (cat/ben/pca genes, 
tfd genes); molecular functions related to the production of volatile organic compounds, modulation of eth-
ylene phytohormone levels (acdS gene), synthesis and degradation of the phytohormone 3-indoleacetic acid 
(iac genes); and bacterial quorum sensing (bpI genes, which in turn control motility and exopolysaccharide 
production genes, among others), are playing a role in these complex array of molecular signaling and tran-
scriptional responses underlying plant-bacteria interactions.     

FONDECYT 1151130; NM-PSSB (NC130030), and CONICYT grant FB 0002-2014 .   
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El biocontrol ejercido por dos cepas nativas de Bacillus amylolicuefaciens sobre Botrytis cinerea en tomate 
es dependiente de la producción de sufractina. (The biocontrol exerted by two native strains of Bacillus am-
yloliquefaciens  against Botrytis cinerea in tomato is dependent of sufractin production)

Salvatierra , R.1,2., Araya, Michael3.,Bravo, Jaime1.,Stoll, Alexandra1.,1CEAZA Centro de Estudios Avanzados 
en Zonas Aridas.2Programa de Doctorado en Biología y Ecología Aplicada Universidad de La Serena.3CIDTA 
Centro de Investigación y Desarrollo en Algas. 
El biocontrol ejercido por Bacillus spp. sobre hongos fitapatógenos se asocia principalmente con la produc-
ción de los lipopéptidos (LP) iturina, fengicina y sufractina. Las iturinas y fengicinas actúan como antifúngicos, 
las sufractinas se asocian con la inducción de resistencia en la planta (ISR). Trabajamos con dos cepas de Ba-
cillus amylolicuefaciens (BBC023 y BBC047), seleccionadas por su capacidad antifungica, desde un banco de 
1200 cepas. En ensayos in vitro no se determinaron diferencias entre las cepas. Sin embargo, en plantas de 
tomate se verificaron significativas diferencias en la supresión de Botrytis cinerea, sugiriendo que el biocon-
trol en plantas de tomate está determinado por la resistencia sistemica y que las diferencias entre las cepas 
se debe a producción diferencial de sufractinas. Para comprobar esta hipótesis primero se caracterizaron los 
compuestos antifúngicos de las cepas. De los sobrenadantes se obtuvieron compuestos activos mediana-
mente polares retenidos en butanol, estos afectaron la estructura de la pared celular del hongo, lo que indica 
acción de LP tipo iturinas y fengicinas, cuya identidad fue confirmado con HPLC. No se establecieron diferen-
cias entre las cepas en la inhibición del hongo con la fracción butanólica  (p<.05). Mediante HPLC también 
se comprobó producción diferencial de sufractina entre BBC023 y BBC047. Como segundo paso, se realizó 
un nuevo ensayo con tomate, donde se aplicaron dos concentraciones de estándar de sufractina, las dos 
cepas, un control positivo y un control absoluto. Siete días después de la aplicación de B. cinerea todos los 
tratamientos tuvieron menor  severidad (p<.05) que el control positivo, la cepa que produce más sufractina 
tuvo la menor severidad. Estos resultados nos permitieron demostrar que el biocontrol de B. cinerea en 
tomate está asociado principalmente a la resistencia sistemica, y que una mayor producción de sufractina 
resulta en aumento del biocontrol de B. cinerea en tomate. 

Agradecimientos por apoyo financiero a CONICYT Beca de Doctorado Nacional (RS, Folio N° 21140504) y al 
GORE de Coquimbo mediante proyecto FIC BIP 30137771-0
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Sistemas alternativos al uso de fungicidas para el control del deterioro post-cosecha de frutos tropicales y 
subtropicales     

Gutiérrez, P1., 1 Instituto tecnológico de Tepic. 
El programa de investigación está dirigido a la búsqueda de nuevas y novedosas alternativas a los fungicidas 
sintéticos para controlar las enfermedades de Postcosecha de frutas tropicales y subtropicales. El grupo de 
investigación del Laboratorio de Biotecnología del Postgrado en Alimentos del Instituto Tecnológico de Tepic, 
Nayarit, ha llevado a cabo investigación básica y aplicada en el estudio de la interacción fruto-patógeno, 
evaluando el potencial fungicida de derivados de plantas y animales, incluyendo extractos de plantas, acei-
tes esenciales, quitosano, peróxido de hidróxido, sales orgánicas y sistemas hidrotermicos; evaluando los 
tratamientos de manera individual y combinada. Nuestro grupo también está involucrado en el estudio de la 
inducción de mecanismos de resistencia a causa de la aplicación de agentes naturales, tales como quitosano, 
además se investiga en este tema, la expresión de genes de defensa. Finalmente como parte del sistema de 
interacción, se estudia a los principales patógenos de Postcosecha de frutos tropicales y subtropicales  es-
tudiando su  morfología, fisiología y la  expresión genética. Además, se evalúa el efecto de los tratamientos 
aplicados en la calidad postcosecha de los frutos.     
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Mujeres microbiólogas
Coordinadora: Dra. Cristina Dorador

Ciencia desde las mujeres: desafíos y escenario actual.

Dorador, C1., 1Departamento de Biotecnología, Facultad de Ciencias del Mar y Recursos Biológicos, Univer-
sidad de Antofagasta. 

En Chile el desarrollo de investigación científica es desigual a nivel geográfico y en términos de género. Existe 
una tendencia mundial por fomentar la participación de las mujeres en Ciencia, estableciendo condiciones 
específicas de inserción en la Academia, participación en concursos y aumentando el número de expositores 
mujeres en congresos científicos, entre otros. Se ha descrito que la sola participación de mujeres en comi-
tés editoriales y/o organización de conferencias, hace que aumente el número de mujeres participantes. La 
mayor parte de la investigación en Chile, medida por la producción de artículos científicos, se desarrolla en 
la Región Metropolitana (64%), donde el 30,5% de los investigadores participantes son mujeres. Sin embar-
go, a nivel nacional solo el 28,8% de mujeres participa en artículos científicos, existiendo regiones con nula 
participación de mujeres (Región de Aysén) o muy escasa (Región de Los Ríos, 16,7%). En general, la partici-
pación de mujeres en artículos ligados a las Universidades líderes en producción científica no ha aumentado 
en los últimos 5 años. Sin embargo, existen ejemplos específicos de instituciones como la Universidad de 
La Frontera, donde el aumento de la productividad científica se relaciona directamente con el aumento de 
participación de mujeres. En el caso de las conferencias científicas, la cantidad de participación femenina 
está relacionada con las disciplinas específicas. La participación de mujeres en grupos de toma de decisiones 
también es escasa, como ejemplo, solo entre el 20-25% de los integrantes de los grupos de estudios del área 
Biología en Fondecyt son mujeres. Es importante generar las condiciones adecuadas para el desempeño de 
las mujeres en Ciencia, disminuyendo las numerosas brechas existentes.     
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Cnidarians in a microbial world – when little things matter.

Ceh, J1., 1, Instituto de Ciencias Naturales Alexander von Humboldt, Universidad de Antofagasta, Universidad 
de Antofagasta. 
Corals live in close and complex relationships with their associated microbial partners, including dinoflagel-
lates, (Symbiodinium spp.), Bacteria, Archaea, fungi and viruses, together forming an ecological unit, known 
as the coral holobiont. Considering the important roles that microbiota play in the host’s life, and the vul-
nerability of early coral life stages, an intergenerational transfer (i.e., from mother colonies to offspring) 
of beneficial bacteria could confer a significant advantage to juvenile corals. Thus, bacterial communities 
before and after coral reproduction, the transfer of bacteria from mother colonies to coral larvae, and the 
initial establishment of beneficial microbes in juvenile corals, were investigated. A pyrosequencing approach 
assessed bacterial diversity and identity in two coral species, a) before and after coral spawning to inves-
tigate reproduction-related community changes, and b) in spawning water, to assess whether mother-col-
onies released specific bacteria with their offspring. To further investigate the role of two highly abundant 
bacteria strains, isolated from the spawning water and from larvae, an advanced nano-scale secondary ion 
mass spectrometry (NanoSIMS) approach was used to visualize the translocation of extracellular nitrogen by 
bacteria into the coral larvae, and more specifically into the coral-symbiotic partner Symbiodinium. The find-
ings of this study reveal intergenerational transfer of specific beneficial bacteria in corals, and demonstrate 
an important role of coral associated microbes, providing an essential but limited nutrient to coral larvae. 
Such processes may enhance the survival and fitness of the developing host and in consequence contribute 
to the successful maintenance of coral reefs.    
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Microbiología oral en salud y enfermedad
Coordinadora: Carla Lozano

Mecanismos de competencia de la biopelícula oral en la caries.  (Mechanisms of competition within the oral 
biofilm in caries)

Giacaman, R1., 1, Ciencias de la Salud, Universidad de Talca. 

La caries es actualmente comprendida como una enfermedad ecológica, azúcar y biofilm dependiente y 
modulada por múltiples factores. Desde el punto de vista de la microbiología, la enfermedad es considerada 
una disbiosis, es decir un desbalance de los equilibrios ecológicos del biofilm bacteriano oral, originada por 
patobiontes que se definen como microorganismos que en condiciones de equilibrio viven en simbiosis con 
el organismo, pero que al cambiar las circunstancias medioambientales pueden transformarse en patogé-
nicos. Tradicionalmente se ha considerado al Streptococcus mutans como el principal patógeno asociado a 
la caries, pero con el advenimiento de técnicas moleculares más recientes, nuevas especies han aparecido 
relacionadas al proceso de la caries. Aun así, el S. mutans posee factores de virulencia que excluyen a otras 
especies comensales que coexisten en el biofilm dental. La principal fuente de su virulencia es la producción 
eficiente de ácidos y su capacidad de vivir a pH muy bajo, lo que genera un ambiente altamente exigente 
para los competidores cercanos, prevaleciendo en ciertos nichos. Adicionalmente, posee mutacinas para 
competir con otras especies y glicosiltransferasas, con las que sintetiza polisacáridos extracelulares (PEC). 
Los PEC brindan protección frente a mecanismos defensivos externos orales. Considerado un comensal, el 
Streptococcus sanguinis se ha asociado a superficies libres de caries y posee la capacidad de producir gran-
des cantidades de peróxido de hidrógeno, con el que logra competir eficientemente con varias especies. El 
oxígeno del peróxido es tóxico para las bacterias y para el S. mutans, con lo que S. sanguinis logra competir 
sin afectarse a sí mismo. Este ejemplo de competencia representa solo un modelo que ha sido estudiado y 
caracterizado, pero el balance global de las relaciones de competencia bacteriana en el biofilm asociado a la 
caries permanece mayormente desconocido y requiere mayor investigación.  

FONDECYT  1140623
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Resistencia a estrés en bacterias cariogénicas. (Stress resistance in cariogenic bacteria)

Lefimil, C1., 1Instituto de Investigación en Ciencias Odontológicas, Facultad de Odontología, Universidad de 
Chile. 

La caries dental es una enfermedad de alta prevalencia en humanos. Es desarrollada producto de un desba-
lance entre los procesos de desmineralización y remineralizacion de esmalte y dentina, debido a frecuentes 
disminuciones de pH, bajo el punto critico de desmineralización del esmalte (5,5). Esta disminución del pH 
es debida a la presencia de una biopelícula bacteriana en la superficie dental, formada por microorganismos 
acidogénicos, que generan ácido como producto de su metabolismo fermentador. Numerosos estudios han 
revelado que las especies dominantes en esta biopelícula son Streptococcus mutans, especies de Strepto-
coccus no-mutans, Lactobacillus, Actinomyces, Bifidobacterium, Veionella y Propionibacteria, entre otras. 
Por otra parte, se ha descrito que las comunidades microbianas varían dependiendo de la profundidad de la 
lesión de caries. Las capas profundas poseen un pH más ácido, pobre disponibilidad de fuentes de energía y 
son más anóxicas. Estas condiciones son asociadas con poblaciones con baja diversidad, indicando que estos 
microorganismos poseerían mecanismos adaptativos para sobrevivir en esas capas, mayores que otras espe-
cies. Lactobacillus spp. y miembros de la familia Bifidobacteriaceae son algunos de los géneros dominantes 
en esta condición ¿Qué les permite sobrevivir en estos sitios de caries? En nuestro laboratorio realizamos un 
estudio analizando la diversidad de Lactobacillus spp. y Bifidobacteriaceae en cavidad oral. La distribución de 
especies obtenida es diferente dependiendo del estado de salud o enfermedad (caries) de los individuos, y 
los aislados desde saliva difieren de aquellos encontrados en sitios de caries, donde L. casei, Bifidobacterium 
dentium y Parascardovia denticolens son abundantes. Otros estudios en nuestro laboratorio indican que L. 
casei y B. dentium poseen una eficiente respuesta de tolerancia a ácido, que va acompañada de la expresión 
diferencial de ciertos genes y reguladores importantes para esta capacidad. Junto con esto, han desarrollado 
numerosos otros mecanismos que le permiten sobrevivir en la cavidad oral.  

U-inicia Difarp 40/13, VID, U de Chile.
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Uso de probióticos como tratamiento complementario contra la candidiasis oral. 
(Use of probiotics as a complementary treatment for oral candidiasis)

Saavedra, Pablo4.,Vergara-Guzmán, César4.,Aitken, Juan Pablo1.,Vergara-Nuñez, Cristian2.,Lee, Ximena3.,Lo-
zano, Carla4., 1Patología y Medicina Oral, Odontología, Universidad de Chile.2Del Niño y Ortopedia Dento-
maxilar , Odontología, Universidad de Chile.3Prótesis, Odontología, Universidad de Chile.4ICOD, Odontología, 
Universidad de Chile. (Sponsored by Carla Paola Lozano Moraga)
La población de adultos mayores ha presentado un importante incremento a nivel mundial. Los tejidos ora-
les del adulto mayor son susceptibles a lesiones. La lesión oral más prevalente es la estomatitis protésica 
(EP), siendo el mayor factor de riesgo el uso de Prótesis Removible (PR). Cuando la PR no es correctamente 
higienizada, las comunidades microbianas forman un biofilm estructurado en el que predominan bacterias 
y levaduras Candida. Estas levaduras tienen una participación importante en el desarrollo de EP y se rela-
ciona con el cambio de microorganismo comensal a patógeno, proliferando sobre la superficie protésica y la 
mucosa oral causando candidiasis oral. La proliferación de levaduras Candida es favorecida por los cambios 
producidos en el microambiente oral bajo la PR como la disminución del pH y velocidad flujo salival. El tra-
tamiento convencional para tratar EP es el uso de fármacos antifúngicos tópicos y/o sistémicos los que han 
demostrado inhibir el crecimiento de Candida pero, debido a su toxicidad farmacológica, estos se reservan 
para infecciones en sujetos inmunodeprimidos.Es por esto que cobra importancia la necesidad de indagar 
en terapias alternativas y/o complementarias al tratamiento farmacológico convencional. Con respecto a lo 
anterior, el consumo de probióticos como terapia en odontología ha sido poco estudiado y se plantea como 
tratamiento complementario al convencional para subsanar no solo la lesión oral EP, sino también para la 
prevención/disminución de microorganismos predominantes en caries y periodontitis.     

FONIS SA13I10116.
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Bacterias patógenas periodontales: Relación entre la etiología microbiana y la pérdida ósea en las enfer-
medades periodontales. (Periodontal-pathogens: Linking microbiology etiology and bone loss during peri-
odontal diseases)

Vernal, R1., 1 Universidad de Chile. 
Periodontitis is an infectious disease elicited by bacteria residing at the subgingival biofilm and character-
ized by inflammation and destruction of teeth-supporting tissues that finally cause teeth loss. Although the 
bacteria can cause some direct tissue damage, their pathogenicity mainly relies on the induction of a host 
immuno-inflammatory response. This response involves the recruitment and activation of inflammatory cells 
and the synthesis of cytokines, matrix-metalloproteinases and pro-resorptive factors, which leads to the 
activation of osteoclasts and destruction of tooth-supporting alveolar bone. Aggregatibacter actinomyce-
temcomitans and Porphyromonas gingivalis are primary etiological agents of periodontitis. These periodon-
to-pathogenic bacteria have a wide intra-specific diversity defined by theirs serotypes. The different sero-
types of A. actinomycetemcomitans and P. gingivalis are unequally distributed among periodontitis patients 
and differences in their antigenic potential have been proposed. In this context, it has been hypothesized 
that the different A. actinomycetemcomitans or P. gingivalis serotypes might lead to a differential T lym-
phocyte activation. During periodontitis, T lymphocytes determine the outcome of the immune response 
against the infection and this host immune response is the ultimate determinant of the disease progression 
and the clinical outcome. Thus, differences in the immunogenicity between the different bacterial serotypes 
could have a role in the periodontal clinical status, in particular, in the osteoclast activation and alveolar bone 
resorption. In this work, we present data demonstrating that: (1) The different A. actinomycetemcomitans 
or P. gingivalis serotypes lead to the expression of different master-switch genes and secretion of different 
cytokine patterns in activated T lymphocytes, suggesting a role of these bacterial serotypes in the differential 
activation of acquired immune response during periodontitis. (2) Different frequency of T lymphocytes able 
to get activated in response to different bacterial serotypes are detected in healthy subjects, chronic, and ag-
gressive patients, suggesting an association of particular bacterial serotypes to the periodontal clinical status. 

Fondecyt Regular 1140904.  



www.somich.cl www.somich.cl

27

¿Everything is everywhere? Distribución geográfica de  
microorganismos

Coordinadores: Julieta Orlando - Cristina Dorador

Diversidad microbiana en suelos chilenos: influencia de los macroorganismos sobre la diversidad de mi-
croorganismos. (Microbial diversity in chilean soils: influence of macroorganisms on the diversity of micro-
organisms)

Orlando, J1., 1 Universidad de Chile. 

La generación de hipótesis sobre la diversidad microbiana ha sido limitada por las dificultades metodológicas 
para estudiar las comunidades de microorganismos; sin embargo, en general se ha determinado que tanto 
factores actuales como históricos influyen sobre su estructura comunitaria. Como parte de nuestra investi-
gación, hemos determinado la influencia de los macroorganismos sobre la estructura de las comunidades 
microbianas. Entre esos estudios destacamos a continuación la influencia de plantas, líquenes y animales. 
(i) Tras estimar la diversidad genética y metabólica de las comunidades bacterianas de los suelos del interior 
de bosques de olivillo, conectados históricamente pero actualmente fragmentados, y de las matrices adya-
centes, se observó que tanto los factores abióticos del suelo como los eventos pasados debido a la conexión 
histórica de estos ambientes, modelan la estructura de las comunidades bacterianas estudiadas. (ii) Al con-
trastar la diversidad de las comunidades presentes en el sustrato donde los líquenes crecen y aquellas aso-
ciadas íntimamente a los talos liquénicos (microbioma), se determinó que son diferentes y que los factores 
que las estructuran dependen del ambiente en el caso de la primera y de la identidad del liquen en el caso de 
la segunda. (iii) En las zonas antárticas libres de hielo, las colonias de animales promueven grupos bacteria-
nos específicos que podrían tener un papel importante en los ciclos biogeoquímicos al transferir nutrientes 
desde el medio acuático al medio terrestre; en particular, en los suelos influidos por asentamientos de ani-
males marinos antárticos fue más abundante la clase Gammaproteobacteria, mientras que en los controles 
sin influencia animal predominaron los filos Gemmatimonadetes y Acidobacteria. Finalmente, cabe destacar 
que mediante el conocimiento de la diversidad de los microorganismos en diferentes ambientes, muchos de 
los conceptos desarrollados para explicar los patrones de diversidad de macroorganismos, también podrían 
aplicarse para comprender las estructuras comunitarias de los microorganismos.     

FONDEF-CONICYT VIU110031; FONDECYT 11100381; INACH RG_14-14    
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Estructura, actividad y biogeografía de la comunidad bacteriana en tapetes fototróficos de sistemas hidro-
termales terrestres. (Structure, activity and biogeography of the bacterial community in phototrophic mats 
of terrestrial hydrothermal systems)

Diez, B1., 1Genética Molecular y Microbiología, Ciencias Biologicas, Pontificia Universidad Católica de Chile. 

La biogeografía de organismos procariotas ha sido objeto de debate por décadas. Los sistemas termales, 
considerados como “islas calientes” en un “océano frío”, han sido de los pocos sistemas naturales donde la 
limitación de la dispersión de estos organismos ha sido probada (Whitaker et al. 2003. Science 301:976-978). 
Ahora, con el desarrollo de las técnicas de secuenciación masiva, la estructura, función y biogeografía de 
procariotas puede estudiarse en toda la comunidad que habita estos sistemas extremos. Nuestro grupo de 
investigación estudia la composición taxonómica y actividad de las comunidades microbianas fototróficas de 
aguas termales en un gradiente latitudinal desde América del Norte a la Antártica, mediante la metagenómi-
ca, metatranscriptómica y biogeoquímica. Nuestros resultados demuestran que estos sistemas son domina-
dos en abundancia y actividad por los grupos taxonómicos Chloroflexi (Chloroflexiales y Caldineales) y Ciano-
bacteria (Stigonematales y Oscillatoriales). Las cianobacterias contribuyen con la mayoría de los requisitos 
de C y N en el rango entre los 40°C a 60°C. Miembros del grupo de los Chloroflexi son responsables de una 
mayor actividad a temperaturas >60°C. En particular, la fijación de nitrógeno es realizada por cianobacterias 
(Stigonematales), siendo este un proceso activo durante el periodo de luz durante el día, representando has-
ta el 97% de la contribución total de nitrógeno en el tapete microbiano (Alcamán et al. 2015. ISME Journal 
9:2290-2303). Por el contrario, la asimilación de amonio y nitrato, sólo contribuyen con aproximadamente el 
3% del total. El estudio de la importancia de los factores ambientales locales versus la limitación de la disper-
sión en la composición bacteriana de estos sistemas, muestra que sistemas termales con más altas tempe-
raturas (60-70°C) son más parecidos en su composición independientemente de la distancia que los separa, 
indicando que a temperaturas extremas, la limitación de la dispersión podría no ser un factor tan importante. 
A temperaturas más bajas, sin embargo, la distancia se hace cada vez más importante. De esta forma, tanto 
la distancia como la temperatura fueron importantes en lo que respecta a la dispersión. La biogeografía y 
co-ocurrencia de bacterias podrían ser, por lo tanto, debido a una combinación de las barreras de dispersión 
y los efectos ambientales. 

FONDECYT 1110696; FONDECYT 150171.   
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Dinámica de comunidades nitrificantes: coincidencias y diferencias en ecosistemas acuáticos diversos.  
(Dynamics of nitrifying communities: similarities and differences in diverse aquatic ecosystems)

 Molina, V1., 1Departamento de Biologia, Facultad de Ciencias Naturales y Exactas, Universidad de Playa An-
cha de Ciencias de La Educación. 
El ciclo del nitrógeno actual es principalmente dominado por procesos microbianos (fijación de nitrógeno, 
asimilación, amonificación, nitrificación, anammox y desnitrificación) y la intervención humana (quema de 
combustible, fertilización). Los procesos de oxidación, como la nitrificación aeróbica por la cual el amonio 
se oxida a nitrito y luego a nitrato, ha estado limitada desde su aparición en el planeta por el oxígeno, entre 
los otros sustratos (control del tipo “bottom - up”). Además, estresores abióticos como la radiación, sali-
nidad y temperatura, también influyen sobre este proceso y las comunidades nitrificantes que lo realizan, 
afectando su distribución en el planeta. Actualmente se conoce que los microorganismos nitrificantes son 
diversos, principalmente los amonio oxidantes, perteneciendo a dominios de la vida diferente (arqueano y 
bacteriano) que incluyen incluso ecotipos adaptados a diferentes condiciones ambientales (e.g., radiación y 
disponibilidad de sustratos). En este estudio mostramos cómo arqueas amonio oxidantes y bacterias nitrifi-
cantes (amonio y nitrito oxidantes) son dinámicas en ambientes acuáticos marinos y humedales altiplánicos, 
presentando una variación espacial y temporal (incluyendo ecotipos arqueanos) en la presencia, abundancia 
y actividad transcripcional de marcadores moleculares (genes del rDNA 16S y de la amonio monooxigenasa, 
amoA específicos).  Por otra parte, y a pesar de la distancia evolutiva de ambientes marinos y altiplánicos, las 
comunidades amonio oxidantes son más diversas. Además, tanto en ambientes marinos como en pozas, ver-
tientes y lagunas características de humedales altiplánicos, nuestros estudios indican una alta dependencia 
al sustrato, principalmente en el caso de las bacterias, y diferente tolerancia a la radiación. En resumen, nues-
tros resultados demuestran que las comunidades responden a estresores ambientales incluyendo sustratos y 
radiación, por lo que la nitrificación es el resultado de una comunidad diversa y adaptada al ambiente.     

FONDECYT 1110824, 1100358, 1110190, 1140356, 1140179; LIA-MORFUN.
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Patrones latitudinales de la diversidad de bacterioplancton en las aguas superficiales del Océano Pacífico 
desde el Ártico hasta la Antártica   (Latitudinal  patterns  of  bacterioplankton  diversity  in  Pacific  Ocean  
surface  waters  from  the  Arctic  to  Antarctic)

Jeffrey, W1., 1 University of West Florida. 
To fully comprehend planktonic diversity and the roles of microorganisms in global biogeochemical cycling, 
we must recognize the distribution patterns of planktonic taxa and phylotypes and their controlling environ-
mental factors. To advance this understanding, Illumina sequencing targeting the 16S rRNA gene was used 
to evaluate latitudinal patterns of bacterial taxa as well as diversity in surface waters in the Pacific Ocean. 
Surface water was collected at 37 stations at ~370 km intervals in a 16,200 km transect from 71 N to 68 S 
in the Pacific Ocean from August to November 2003. These samples were collected on Sterivex filters and 
kept continuously at -80 C until recent processing which produced over 200k reads per site, half of which 
were discernible down to the genus level. Bray-Curtis analysis of known genera produced 4 major clus-
ters—sub-Arctic/Arctic, tropical, temperate, and sub-Antarctic/Antarctic. Analysis of only the rare (< 1%) 
genera produced the same 4 major clusters, although the clusters were most congruent in their geographic 
distribution when only the abundant taxa were included. Key phyla responsible for these groupings include 
genera of the Proteobacteria and Cyanobacteria, and as expected, include the pronounced presence of 
Prochlorococcus in the temperate and equatorial regions. However, many robust trends such as unipolar 
and bipolar distribution in both the abundant (≥1%) and rare (< 1%) genera within phyla Verrucomicrobia, 
Actinobacteria, and Barteriodetes, were also apparent. The data sheds light on distribution patterns of the 
Oleibacter, Thalassobius, Olleya, Salegentibacter, Ulvibacter, Bizionia, Pirellula, and many other additional, 
understudied genera. Of the 655 identified genera, no significant gradients in gamma diversity were appar-
ent when 12 commonly used species and phylogenetic indices were applied. 
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Bases microbiológicas y moleculares de la fermentación vinica
Coordinador: Claudio Martínez

Physiological and genetic approach of nitrogen requirement of saccharomyces cerevisiae under alcoholic 
fermentation.

Brice, C1., 1 Universidad de Santiago de Chile. 

Œnological strains present an important diversity in nitrogen requirements, which result by difference in 
the fermentative performances. Nowadays, mechanisms involved in variability of fermentation flux during 
the stationary phase related to nitrogen depletion in the medium, are not known. The identification of 
these mechanisms would be an advantage in the comprehension of phenomena leading to problematic 
fermentation and the fermentation restart. To identify these mechanisms, we have coupled a physiological 
and classical genomic approach with a genetic approach involving the QTL mapping based on the fermentation 
capacity in conditions of nitrogen deficiency. The first approach is based on the physiological characterization 
of two population of strains with different nitrogen requirements, coupled with a transcriptomic analysis. 
Our result have characterized this difference in nitrogen requirements between strains as variability in the 
ability to sense nitrogen starvation and develop a quiescent program that reduces the flow of energy and 
increases a stressful condition. The second approach, involving a QTL research was made from a couple of 
strains with contrasting nitrogen requirements. This study allowed to detect 23 genome regions potentially 
involved in maintaining of the fermentative capacity. After analysis we have identified 4 genes for which 
allelic variations is directly involved in the phenotype under study. All our results are related and suggest a 
strong correlation between the differences in stress response and the involvement of mechanisms sensing 
and nitrogen signaling, and in particular the TOR pathway.     



www.somich.cl

32

El  papel de las levaduras de las  especies Saccharomyces cerevisiae, S.   kudriavzevii, S.   uvarum 
y  sus  híbridos  en enología.     

Querol, A1., 1Biotecnología de los Alimentos Instituto de Agroquímica y Tecnología de los Alimentos . 
En pleno siglo XXI, la industria enológica debe dar respuesta a los retos planteados tanto por las nuevas de-
mandas del consumidor (vinos más aromáticos y con menor grado alcohólico) o a los problemas planteados 
por el cambio climático (vinos con elevado grado alcohólico y/o alta astringencia). En todos estos casos las 
levaduras tienen un papel relevante, tales como el desarrollo de cultivos iniciadores de levaduras adaptadas 
a las nuevas condiciones de fermentación, fermentaciones a bajas temperaturas para obtener vinos más 
aromáticos y levaduras que produzcan más glicerol y menor rendimiento en etanol. Aunque la especie más 
frecuente en fermentaciones vínicas, es S. cerevisiae, otras especies pertenecientes al género Saccharomy-
ces tales como S. kudriavzevii y S. uvarum, así como los híbridos de estas especies, tienen un gran potencial. 
Estas especies se caracterizan por producir vinos con un menor grado alcohólico y una mayor concentración 
de glicerol, sin que ello conlleve un incremento de la cantidad de ácido acético. Un ejemplo de este potencial 
es la cepa Velluto BMV58 de S. uvarum comercializada por la empresa Lallemand S.A. La segunda aproxima-
ción es la obtención de nuevas cepas híbridas artificiales entre las especies del género Saccharomyces que 
se caracterizan por adquirir de S. cerevisiae la tolerancia al alcohol y la alta capacidad fermentativa, y de S. 
kudriavzevii o S. uvarum la adaptación a condiciones de crecimiento a bajas temperaturas.     

Proyecto AGL2012-39937-C02 del Ministerio de Economía y Competitividad del Gobierno de España y FE-
DER.
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Mecanismos de adaptación de la levadura vínica a las bajas temperaturas de fermentación.  

Guillamón, J1., 1Biotecnología de los Alimentos Instituto de Agroquímica y Tecnología de los Alimentos .  

La industria enológica española es un sector sometido a una gran competitividad que debe adaptarse a las 
nuevas circunstancias de mercado. Una vía de mejorar la calidad de los vinos desde el punto de vista organo-
léptico es llevar a cabo fermentaciones a bajas temperaturas (10-15ºC). Los vinos fermentados a estas tem-
peraturas aumentan la producción y retención de aromas. Sin embargo, esta temperatura sub-óptima afecta 
tanto a la tasa de crecimiento como a la actividad fermentativa de la levadura vínica S. cerevisiae, producién-
dose fermentaciones muy largas e incompletas. Dada la importancia para el sector enológico de disponer 
de levaduras adaptadas a crecer y fermentar a esta temperatura, hemos trabajado en los últimos años en 
los mecanismos moleculares y fisiológicos implicados en la adaptación y aclimatación a la baja temperatura. 
Para mejorar nuestro conocimiento en este aspecto, hemos aprovechado todas las técnicas actuales de alto 
procesamiento, las conocidas como “omicas”. Así hemos analizado las diferencias a nivel transcriptómico, 
proteómico y metabolómico de una cepa vínica industrial cuando crece y fermenta a bajas temperaturas. 
Recientemente hemos completado estos estudios con un análisis de QTLs en una población híbrida formada 
a partir dos parentales con un comportamiento muy diferente en cuanto a su capacidad de fermentación a 
baja temperatura. Este estudio nos muestra como la adaptación a la baja temperatura, como la mayoría de 
propiedades de importancia industrial, es un carácter poligénico determinado por diferentes regiones del 
genoma. Desde un punto de vista industrial, todo este conocimiento es de capital importancia para diseñar 
estrategias de mejora genética para obtener cepas más robustas y mejor adaptadas a los procesos indus-
triales. En línea con esto, uno de los principales objetivos de nuestro grupo es la obtención de cepas vínicas 
termotolerantes mediante técnicas no consideradas “Organismos Modificados Genéticamente (OMG)” tales 
como la evolución adaptativa y la hibridación inter- e intraespecífica.     

Proyectos i-link0946 y PCIN-2015-143 concedidos por el CSIC y el gobierno español, respectivamente.
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Levaduras nativas no convencionales en el terroir patagónico 

Lopes, C1., 1 Universidad Nacional del Comahue. 

El concepto de terroir, de amplio uso en vitivinicultura, incluye características del suelo, topografía, clima 
y biodiversidad de un sitio específico. En estudios recientes se ha valorizado el concepto de biogeografía 
microbiana (o terroir microbiano), revelando que diferentes regiones vitivinícolas en el mundo presentan co-
munidades microbianas diferenciales, que se relacionan finalmente con la tipicidad de los vinos elaborados 
en cada una. El objetivo de este trabajo fue identificar levaduras fermentativas autóctonas de la Norpatago-
nia, que puedan ser utilizadas para aportar a las bebidas fermentadas regionales, particularmente a los vinos, 
características diferenciales. Se aislaron levaduras utilizando medio de cultivo selectivo (con 8% de etanol) a 
partir de frutos o semillas de plantas nativas de la Norpatagonia, incluyendo las especies Schinus johnstonii, 
Ephedra ochreata, Lycium chilense y Araucaria araucana. A partir de las tres primeras plantas, propias del 
ambiente donde se encuentran emplazadas las principales bodegas regionales, se recuperaron casi exclu-
sivamente aislados de la especie Pichia kudriavzevii, mientras que a partir de A. araucana se recuperaron 
Saccharomyces eubayanus y Saccharomyces uvarum. La caracterización molecular (mtDNA-RFLP, RAPD-PCR 
y secuenciación de genes nucleares) de los aislamientos de P. kudriavzevii evidenció similitud entre estos y 
otras cepas de la misma especie aisladas previamente de vinos regionales. Este grupo se mostró además, 
separado de otro formado por cepas provenientes de diversos lugares del mundo. Los pocos aislados re-
cuperados de S. uvarum también fueron comparados molecularmente (secuenciación) con cepas de esta 
especie de diversos orígenes (nunca ha sido detectada en vinos de nuestra región), evidenciando que se 
trata de un grupo aislado. Finalmente, S. eubayanus sólo ha sido reportada en ambientes naturales. Las tres 
especies detectadas podrían ser utilizadas para otorgar características diferenciales a los vinos regionales. P. 
kudriavzevii en particular, podría ser parte importante del terroir vitivinícola norpatagónico. 
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Microbiología en la acuicultura sustentable
Coordinador: Javier Santander

Enfermedades en moluscos cultivados en Chile.    

Rojas, R1., 1 Universidad Católica del Norte. 

El ostión del norte Argopecten purpuratus es un bivalvo de reconocida demanda internacional. El 90% de su 
producción se exporta a Europa, mayormente a Francia. El abastecimiento de semillas de ostión del norte 
Argopecten purpuratus proveniente de captación natural ha disminuido drásticamente debido a la reducción 
de ejemplares cultivados en Bahía Tongoy, Región de Coquimbo, debido principalmente al cierre de la ma-
yoría de las empresas de cultivo que operaban dicha Bahía. Por lo anterior, se ha requerido que los cultivos 
controlados desarrollados en hatcheries sean los que suplan dichas necesidades, abasteciendo de semillas 
a un menor costo y en mayores volúmenes, lo cual se dificulta enormemente debido a la inestabilidad de 
la producción en hatchery debido a las mortalidades larvales masivas causadas por infecciones bacterianas, 
causados principalmente por bacterias del género Vibrio. Por lo anterior, el objetivo de este estudio fue de-
terminar la patogenicidad de cepas de vibrio aisladas desde diferentes eventos de mortalidad larval de A. 
purpuratus y caracterizar e identificar aquellas más virulentas.  Se aislaron 6 cepas bacterianas del género 
Vibrio desde cuadros patológicos en 3 hatcheries de A. purpuratus. Los desafíos para determinar la patogeni-
cidad de las cepas aisladas se realizó infectando larvas de A. purpuratus y registrando la mortalidad y morbi-
lidad a intervalos de 6 horas por un período de 48 horas. Las que resultaron patógenas en el desafío fueron 
caracterizadas por pruebas clásicas y sistemas de multiinoculación e identificadas mediante secuenciación 
de los genes ftsZ, gapA, gyrB, pyrH y recA. Todas las cepas bacterianas aisladas mostraron ser patógenas para 
larvas de A. purpuratus, pero con diferentes virulencias. La mortalidad larval fluctuó entre un 25% a un 100% 
y los signos clínicos más significativos fueron la contracción del aparato velar, desprendimiento de células 
ciliares, swarm bacteriano en el margen de la concha y necrosis de los tejidos larvales. Las cepas patógenas 
exhibieron características fenotípicas típicas del género Vibrio, tanto en las pruebas tradicionales como en 
los sistemas de multiinoculación. Las secuencias de los genes “housekeeping” utilizados permitió identificar 
a las cepas bacterianas como pertenecientes a varias especies de Vibrio. 

Fondecyt 3150395    
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Modificación de la microbiota en peces salmónidos: Hacia una microbiota funcional en peces. 

Romero, J1., 1Laboratorio de Biotecnología, INTA, Universidad de Chile. 
Varios antecedentes muestran que la microbiota intestinal posee un rol importante en el control de enfer-
medades, estimulando la respuesta inmune y compitiendo con patógenos bacterianos. De esta forma, en 
la actualidad existe una creciente atención sobre la composición de la microbiota intestinal de peces por su 
contribución a procesos como la defensa del hospedero y también a la nutrición. Esto porque se ha demos-
trado que la especificidad de la respuesta génica del hospedero, puede depender de las especies bacterianas 
que colonizan el tracto digestivo y por tanto, la composición de la microbiota es un factor fundamental para 
obtener los beneficios que se deriva de ella. En especies nuevas en cultivo en pisicultura, éste es un aspecto 
esencial porque en los sistemas artificiales, las larvas podrían adquirir una microbiota muy diferente a la que 
presentan sus pares silvestres. En este trabajo revisaremos los avances en el conocimiento de la microbiota 
derivado del uso de la secuenciación masiva y algunos ejemplos de la contribución de algunos microorga-
nismos considerados beneficiosos para el hospedero, buscando establecer las bases para una microbiota 
funcional en peces de acuicultura. 

FONDECYT 1140734 
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Péptidos antimicrobianos e inmunomoduladores contra patógenos en acuicultura.     

Mercado, L1., 1Instituto de Biología, Facultad de Ciencias, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 
La acuicultura sustentable en Chile requiere introducir prácticas que eviten el uso excesivo de antibióticos. El 
foco en la prevención se ha situado en el patógeno y existen pocos estudios relacionados con el propio siste-
ma inmune de los peces, donde podría radicar la clave para la comprensión de cómo controlar las mortalida-
des en cultivo. Por una parte se sabe que los patógenos despliegan mecanismos de evasión de la inmunidad, 
por otra parte el sistema inmune posee elementos moleculares efectores, de acción tanto sobre el propio 
microorganismo como de regulación de la actividad de los componentes celulares de la inmunidad. Esta pre-
sentación se centra en la caracterización de componentes efectores, y de cómo su suplementación durante el 
desarrollo de la respuesta inmune evadida por P. salmonis, puede revertir la capacidad antimicrobiana. Más 
específicamente acerca de la evasión que esta bacteria provoca sobre la inmunidad de salmónidos, con foco 
en el rol de IFN-gamma y otras citoquinas como IL-10 e IL-12. Se entregan evidencias experimentales acerca 
del rol de IFN-gamma en el proceso de maduración fagosomal y que el suplemento de esta citoquina logra 
revertir la actividad anti P. salmonis. Unido a esto, se caracteriza la actividad anti P. salmonis del péptido anti-
microbiano  hepcidina y su potencial aplicación en los peces. En paralelo hemos realizado estudios de análisis 
al efecto de inmunomoduladores liberados en dieta, más específicamente de cómo Zymosán es capaz de 
regular la expresión de IL-1 beta y catelicidinas intestinales, generando además respuestas sistémicas que 
podrían fortalecer la defensa a nivel de branquias, incementando la expresión de los efectores clave como 
IFN-gamma.  Profundizar en el conocimiento integrado de cómo citoquinas y efectores de la inmunidad lo-
gran generar respuestas antimicrobianas, podría ser la clave para contribuir al desarrollo de una acuicultura 
sustentable a través del manejo del fortalecimiento de la inmunidad de salmónidos, utilizando vías compati-
bles con los sistemas de cultivo.    

FONDECYT 1140797; CORFO INNOVA 2009-6682; FONDECYT 3130334
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Induction of anti-inflammatory cytokine expression by IPNV in persistent infection.    

Reyes, S1., 1 IctioBiotechnologies / Universidad de Santiago de Chile. 
Infectious Pancreatic Necrosis Virus (IPNV) is the agent of a well-characterized acute disease that produces a 
systemic infection and high mortality in farmed fish species but also persistent infection in surviving fish after 
outbreaks. Because viral persistence of susceptible mammal hosts appears to be associated with the modu-
lation of anti-inflammatory cytokine expression, in this study we developed an experimental model of a IPNV 
persistent infection in salmonid and we compared the expression levels of key pro- and anti-inflammatory 
cytokines in fish with an acute infection and chronic infection and the ability of infected fish to establish a 
humoral and cellular immune response against the virus. Our results showed that IPNV infection of salmonid 
induces a highly anti-inflammatory milieu and in most cases, lack of antibody response. The cytokine balance 
between the pro-inflammatory cytokines, the Th1 type cytokines and the regulatory cytokines could explain 
the resolution of the inflammatory response, the establishment of viral persistence, the asymptomatic carri-
er state and the survival of infected fish. Induction of such cytokine profile might be part of the mechanisms 
of immune evasion.    

Consorcio CORFO 13CTI-21527
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Factores de virulencia en Trynanosoma cruzi
Coodinador: Jorge González

                                                 

Functional roles of Trypanosoma cruzi trans-sialidase, forty years after.

Schenckman, S1., 1 Universidad Federal de Sao Paulo. 
Trypanosoma cruzi trans-sialidase (TS) was identified several years ago as the enzyme that catalyzes a 
trans-glycosylation reaction, transferring SA from sialylated donors to the terminal galactose mucin-like gly-
coconjugates of the parasite surface. TS is also released by the parasite in infected hosts, acting at distance 
from the infected cells, suggesting it could have multifunctional roles during the development of Chagas’ dis-
ease. TS structure has been solved and its catalytic properties are well known, supporting the development 
of new inhibitors as potential chemotherapeutic agents for Chagas’ disease treatment. However, whether the 
enzyme is required for the diseases establishment remains uncertain, basically, because knockout parasites 
were never obtained due the number of copies ofTS scattered thought the genome. TS is highly expressed 
before intracellular forms of the parasite ecloded from the infected cells. DNA sequence of a non-infective T. 
cruzi clone showed reduced amounts of carboxy-terminal repeats. In this clone the enzyme is produced, but 
not efficiently released and the parasites remained longer in the host cell cytosol. This results prompts to an 
essential function of TS among others, to be discussed in this presentation.     
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Expression of mucin-associated surface proteins specific to Trypanosoma cruzi.   

Osuna, A1., 1Instituto de Biotecnología Universidad de Granada. 

La familia MASP (Mucin associated Surface Proteins) descrita por primera vez tras el desarrollo y posterior 
publicación de los datos del genoma de T.cruzi, constituye una familia génica de 1377 genes y 433 pseudo-
genes localizada entre los largos clusters de genes pertenecientes a los de las transialidasas y mucinas. Todas 
ellas poseen regiones N- y C- terminales muy conservadas, lugares para N- y O- glicosilación  y  una región 
central altamente hipervariable. Las MASPs,  pueden mostrar  modificaciones post traduccionales similares 
a las de las mucinas, describiéndose como proteínas N-glicosiladas. Las aproximaciones proteómicas realiza-
das, muestran como la expresión de las MASP es pequeña en comparación con el número de genes encon-
trados. Si bien no se conocen los mecanismos que han permitido la expansión de la familia de las MASP en 
T. cruzi, la presión inmune pudiera constituir la fuerza inductora que ha provocado la amplia presencia de 
genes masp  en el genoma de este trypanosomatido. La expresión global de los miembros de la familia masp 
entre diferentes clones del parásito muestra una variabilidad entre los clones en la expresión de las proteí-
nas de esta familia proteica. De igualmente se estudian los niveles de respuesta inmune frente a las regiones 
constantes de estas proteínas y su presencia en exosovesiculas secretadas por el parásito.     
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Antioxidant enzymes of Trypanosoma cruzi as virulence factors in chagas disease.

Piacenza, L1., 1 Universidad de la República. 
Chagas disease (CD) caused by the parasitic protozoan Trypanosoma cruzi, remains a major public health 
concern in Latin America and is now spreading worldwide. At the chronic stage, cardiac and/or intestinal 
symptoms develop in 20–40% of infected individuals, with no curative therapies available. The progression 
to the chronic phase of CD depends on host-immune response and parasite persistence in the infected tis-
sues. In this context, a series of molecular components of T. cruzi have been suggested as virulence factors, 
which contribute to the severity of the disease. Oxidative assault to the parasite by exogenous and/or en-
dogenous generated reactive species promoted by host cell-derived mediators has been revealed as a key 
mechanism accounting for parasite control. Indeed, superoxide (O2

.-), nitric oxide (·NO) and peroxynitrite 
(ONOO-) represent molecular effectors for parasite cell death, both in the acute and in the chronic stage of 
the disease. However, the cellular origin (i.e. mammalian cell vs. T. cruzi) and the subcellular location of the 
oxidizing species interacting with molecular targets in the parasite remain largely undefined. In turn, the par-
asite contains an array of enzyme-based antioxidant systems (i.e. Fe-superoxide dismutases, peroxiredoxins, 
glutathione peroxidases) that attenuate or neutralize the effects of oxidants allowing parasite survival for 
long-term periods in the infected tissues. Moreover, antioxidant enzymes may also participate in the para-
site stress response to different therapeutic agents (e.g. Nifurtimox) and/or redox signaling processes that 
protect parasites from toxicity. Overall, we hypothesize that the redox balance provided by the T. cruzi anti-
oxidant systems play a central role for virulence and parasite persistence in tissues leading to the progression 
to the chronic phase of CD.    
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La virulencia de Trypanosoma cruzi desde la perspectiva del proteoma y el transcriptoma. 
(Virulence of Trypanosoma cruzi from the proteome and transcriptome perspective  ) 

González, J1., 1Tecnología Médica, Ciencias de la Salud, Universidad de Antofagasta. 

Trypanosoma cruzi es el agente causal de la enfermedad de Chagas, hoy  considerada un problema global 
de salud pública. Para estudiar  la virulencia de T. cruzi, utilizamos el clon C8C3 H510 (TcIa), que posee una 
variante virulenta (H510vir), mantenida durante 25 años mediante pasajes en ratón. La otra variante, ha sido 
mantenida durante 25 años  en cultivos axénicos, generando una variante avirulenta (H510avir). H510vir, 
desarrolla letales parasitenias en ratón, mientras que H510avir desarrolla parasitemias subpatentes. El ori-
gen de estas diferencias no son conocidas. Para conocer que factores son esenciales en la virulencia de T. 
cruzi, estudiamos mediante western blot la expresión de peroxirredoxina y otras enzimas antioxidantes, en 
los diferentes estadios de T. cruzi. Además estudiamos la expresión de transialidasa, epitopos sialidados, 
cruzipaína, calpaína, gP85 y proteína reguladora del complemento (CRP). Observamos que la expresión de 
peroxirredoxina citosólica, peroxirredoxina mitocondrial y superóxido dismutasa citosólica se encontraron 
aumentadas en tripomastigotes y amastigotes de la variante H510vir, respecto de H510avir. Estos resulta-
dos son concordantes con la observación que tripomastigotes de H510vir son más infectivos para macró-
fagos que la variante H510avir. Cruzipaína, CRP, transialidasa, epitopos sialidados, Tc85, calpaína, también 
estuvieron mas expresadas en tripomastigotes H510vir que en H510avir. Esto, sumado a  los estudios de 
transcriptómica explicarían porque H510vir es 3-5 veces mas invasiva en células Vero y presenta altas y 
letales parasitemias en el ratón. Estos resultados, confirman que estas moléculas son importantes factores 
de virulencia de T. cruzi. No obstante la real contribución de cada una de ellas a la virulencia del parásito 
permanece por definir. FONDECYT 1131007.
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Fungi and evironments
Coordinadores: Luis Castillo - Luis Larrondo

La vida excitante de Botrytis cinerea: muchas colores de (moho) gris. (The exciting life of Botrytis cinerea: 
many shades of grey (mould)    

Van, J1., 1 Wageningen University. 
Our longstanding interest is in the fungus Botrytis cinerea, considered to be the second most important fungal 
plant pathogen, from economic and scientific perspective. The fungus causes post-harvest rot in many crops 
that are important export products for Chile. Genome sequencing has revolutionised biological research in 
general, and fungal biology in particular. In order to perform functional genomics studies, it is crucial to have 
access to good genome sequence data. A consortium effort generated a draft assembly of B. cinerea some 5 
years ago, but the quality was not satisfactory for current standards. I will describe the completion of a gap-
less, near-finished genome sequence of B. cinerea and draft genomes of other Botrytis species, and illustrate 
how genome sequences have provided information on particular (sets of) genes, which have increased our 
understanding of the colourful life of B. cinerea. I will also present an overview of a study of the transcrip-
tome of B. cinerea sexual fruiting bodies in different stages of development, as well as of sexual ascospores. 
Finally, I will present data on a recently identified transcription factor that acts as a pathway-specific regu-
lator for the complete utilization of the monosaccharide D-galacturonic acid, the major constituent of the 
plant cell wall polysaccharide pectin. The transcription factor BcGaaR not only regulates genes involved in the 
decomposition of pectin into monosaccharides, but also genes involved in D-galacturonic acid uptake from 
the environment and genes of the D-galacturonic acid catabolic pathway. 
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Descifrando la deconstrucción de la pared celular vegetal por hongos utilizando enfoques de biología de 
sistemas y un hongo filamentoso modelo. (Deciphering plant cell wall deconstruction by fungi using system 
biology approaches and a model filamentous fungus)

Glass, L1., 1 The University of California, Berkeley. 

Rational engineering of filamentous fungi for improved plant cell wall deconstruction for 2nd generation 
biofuels production is hampered by incomplete knowledge of transcriptional regulatory networks under 
various nutritional conditions.  The model filamentous fungus Neurospora crassa colonizes freshly burned 
plant material and shows robust growth on lignocellulosic material, which is enabled by a diverse hydro-
lytic secretome.  We use systems biology approaches to decipher the mechanism of plant cell wall decon-
struction by defining the transcriptional regulatory network associated with production and secretion of 
hydrolytic enzymes and proteins associated with sugar transport and utilization using transcriptomics, pro-
teomics, phosphoproteomics and a full genome deletion strain set available for N. crassa. Systems biology 
approaches will enable the construction of high-resolution metabolic models of how genes are regulated 
at a genome-wide scale and allow predictive power for function of new proteins involved in plant biomass 
deconstruction and rationale engineering of organisms for industrial purposes. The ultimate objective is to is 
to develop a genetic blueprint that will enable directed engineering of hyper-secretion strains in any cellulo-
lytic filamentous ascomycete species to more efficiently secrete plant cell wall degrading enzymes, enabling 
lower cost production of biofuels from lignocellulosic material. 
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Abiotic signals modifying the Botrytis cinerea and Arabidopsis thaliana interaction    

Canessa, P1., 1Departamento de Genética Molecular y Microbiología, Facultad de Ciencias Biológicas, Ponti-
ficia Universidad Católica de Chile. 
Several abiotic and biotic signals strongly impact organism’s behavior. While these cues are generally ana-
lyzed as single isolatedvariables, in this work we present data of environmental signals that modulate the 
interaction of Botrytis cinerea and Arabidopsis thaliana. By employing A. thaliana and the bcwcl1 bluelight 
blind B. cinerea mutant, we demonstrate the effect of light on virulence and differentiation on this phyto-
pathogen. RNA-seq data supports the presence of lightmediated transcriptional responses in Botrytis that 
are more complex than those described in other wellstudied fungal models. Taking advantage of both Botry-
tis and Arabidopsis mutants, we analyze this bipartite interaction at different times of the day, determining 
the impact of time, an often-underestimated environmental variable, in the plant-pathogen interaction. The 
data supports the notion of a time-of-the-day dependent plant-pathogen interaction. Unexpected data ob-
tained from one of these mutants indicate a connection between nitrogen metabolism and B. cinerea devel-
opmental programs, assigning new functions to a well-characterized fungal signaling protein. Future work 
and putative connections will be discussed. 

Fondecyt 11140678; Núcleo Milenio de Biología Fúngica Integrativa y Sintética NC120043.    
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Genetic control and regulation of the biosynthesis of isoprenoids in the carotenogenic yeast Xanthophyl-
lomyces dendrorhous.

Alcaino, J1., 1Departamento de Ciencias Ecológicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 

Isoprenoids are one of the largest and most diverse families of natural products consisting of over 40,000 
structurally different compounds that fulfil several biological functions. These compounds are structurally 
conformed by different isoprene units being isopentenyl pyrophosphate (IPP, C5) one of its active forms, 
which is synthesized through the mevalonate (MVA) pathway in non-photosynthetic eukaryotes. The synthe-
sis of carotenoids and sterols derives from IPP, being astaxanthin and ergosterol the final products of the cor-
responding biosynthetic pathways in the carotenogenic yeast Xanthophyllomyces dendrorhous. Interestingly, 
X. dendrorhous is the only organism known up to date that can synthesize astaxanthin from beta-carotene 
through a cytochrome P450 system, which is another point in common with the synthesis of ergosterol as in 
this pathway, two cytochrome P450 enzymes are involved. In addition, astaxanthin and ergosterol are attrac-
tive metabolites from a biotechnological point of view because astaxanthin has antioxidant properties and is 
used as a colorant especially in aquaculture, while ergosterol is the precursor of vitamin D. According to our 
results, X. dendrorhous mutants that are unable to synthesize ergosterol overproduce other sterols and ca-
rotenoids, suggesting that ergosterol regulates its own synthesis by a negative feedback mechanism affecting 
the overall synthesis of isoprenoids. Thus, one of the main goals of our research group is to identify and study 
common genetic elements involved in the genetic control and regulation of the synthesis of carotenoids and 
sterols, which could be used as targets in strain genetic improvement programs. 

FONDECYT 11121200.
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Avances en el conocimiento de la Piscirickettsia salmonis: un enemigo 
de la salmonicultura chilena

Coordinador: Ruben Avendaño-Herrera

 Identificación y caracterización molecular de Piscirickettsia salmonis en peces nativos del sur de chile y en 
Caligus rogercresseyi de salmones cultivados.  ( Identification and genetic characterization of Piscirickettsia 
salmonis from native fish and Caligus rogercresseyi from salmon farmed)

Romero, A1,2., Figueroa, Jaime3,2.,González-Stegmaier, Roxana1,2.,Enríquez, Ricardo1.,Olmos, Paola4.,Contre-
ras-Lynch, Sergio4.,1Patología Animal, Ciencias Veterinarias, Universidad Austral de Chile.2Interdisciplinary 
Center for Aquaculture Research FONDAP.3Bioquímica y Microbiología, Ciencias, Universidad Austral de Chi-
le.4IFOP Puerto Montt. 
Piscirickettsia salmonis es el agente etiológico de la Piscirickettsiosis, enfermedad responsable de altas mor-
talidades en salmónidos de cultivo. Esta bacteria ha sido identificada y aislada en todas las especies salmo-
nídeas que se cultivan en Chile y el mundo. En este estudio, P. salmonis fue detectada por PCR desde peces 
nativos del sur de Chile y se obtuvieron las secuencias del gen 16S rDNA y del espaciador intergénico ITS1 
desde muestras de Eleginops maclovinus, Odontesthes regia, Sebastes capensis y Salilota australis. Del mis-
mo modo, se detectó la bacteria por PCR en muestras de hembras y machos del parásito Caligus rogercres-
seyi, obteniéndose la secuencia del ITS1 de P. salmonis. El análisis de las secuencias del gen 16S rRNA de P. 
salmonis, amplificado desde O. regia, demostró que existe una estrecha relación filogenética con el gen 16S 
rDNA de la cepa chilena EM-90. Para las secuencias 16S rRNA obtenidas desde E. maclovinus, S. capensis y S. 
australis se emparentaron con la secuencia 16S rDNA de la cepa chilena LF-89 y las cepas escocesas SCO-02A 
y SCO-95A. A su vez, el análisis de las secuencias ITS-1 de P. salmonis de las cuatro especies de peces nativos, 
mostró un alto grado de identidad y relación filogenética con secuencias de cepas de P. salmonis chilenas LF-
89 y EM-90. En el caso de C. rogercresseyi, el análisis comparativo del ITS1 de la bacteria, arrojó un alto grado 
de identidad con estas cepas nacionales. Finalmente, este trabajo describe la presencia de material genético 
de P. salmonis en especies de peces endémicas del sur de Chile y sugiere un alto nivel de relación de secuen-
cias nucleotídicas del gen 16S rRNA e ITS-1 de P. salmonis amplificado de peces nativos con las secuencias 
descritas en cepas de P. salmonis identificadas y aisladas inicialmente en Chile. 

FONDAP 15110027
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Caracterización de nuevos mecanismos patogénicos utilizados por Piscirickettsia salmonis. (Characteriza-
tion of pathogenic mechanisms used by Piscirickettsia salmonis.)

Yáñez, A2., Oliver, C.1,2.,Cortes, M.2,1.,Haro, R.1.,Sandoval, R.1.,Figueroa, J.2,1.,Romero, A.2.,Enriquez, R.3.,Aven-
daño-Herrera, R.2.,1Bioquimica y Microbiología, Ciencias, Universidad Austral de Chile.2FONDAP INCAR.3Fa-
cultad de Ciencia Veterinarias Universidad Austral de Chile. 
Piscirickettsia salmonis es una bacteria intracelular, agente causal de la Piscirickettsiosis una patología res-
ponsable de altas mortalidades en la industria salmonera chilena. Las bacterias Gram-negativas poseen di-
versos mecanismos de patogenicidad, los cuales no han sido completamente dilucidados en P. salmonis. 
Entre estos, se describen mecanismos físicos y genes presentes en islas de patogenicidad en el genoma de la 
cepa virulenta AUSTRAL-005. De esta forma, hemos estudiado: i) la expresión de genes de la vía dependiente 
de Sec y sistema de secreción tipo IVB durante la infección in vitro así como; ii) la expresión de genes de resis-
tencia a antibióticos y la activación de diversas bombas de eflujo frente a la exposición a antibióticos utiliza-
dos en salmonicultura. Los resultados indican que P. salmonis modifica sus patrones de expresión y aumenta 
su capacidad de detoxificación frente a diferentes drogas. Adicionalmente, hemos estudiado la producción/
liberación de vesículas de membrana externa (OMVs) por P. salmonis en medios de cultivo y durante la infec-
ción en células CHSE-214. El análisis proteómico demostró que las OMVs transportan una compleja mezcla 
de proteínas y factores de virulencia que generan citotoxicidad en la célula huésped. En conjunto estos datos 
muestran que P. salmonis posee una gran variedad de genes de virulencia y de vías clásicas de secreción, los 
cuales se encuentran biológicamente activos durante la infección. Asimismo, proteínas transportadas por 
OMVs de P. salmonis pueden alterar funciones en la célula hospedera, lo que representa un mecanismo no 
descrito hasta ahora y mediante el cual contribuiría a la patogenicidad de P. salmonis. 

FONDAP-INCAR 15110027
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El análisis del genoma de Piscirickettsia salmonis revela la prescencia de diferentes gene que podrían ex-
plicar su comportamienrto y patogénesis  

Gómez, F1., 1 Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 

Siendo Piscirickettsia salmonis uno de los patógenos de mayor impacto en la salmonicultura chilena, aspec-
tos clave de su biología y patogénesis son desconocidos. La reciente secuenciación del genoma de varias 
cepas permite obtener información clave de genes relacionados con patogénesis y virulencia. Se identifi-
caron genes estructurales del aparato del Sistema de Secreción Dot/Icm, así como también de efectores de 
virulencia exportados por éste. La sobreexpresión de estos genes a tiempos tempranos de infección, explica 
la rápida formación de una vacuola replicativa involucrando a clatrina y actina de la célula huésped. Adicio-
nalmente, se detectó la presencia de los genes involucrado en la biosíntesis flagelar, pudiéndose corroborar 
la expresión de éstos incluyendo flagelina (FlaA). Siendo P. salmonis inmóvil, la este sistema podría actuar 
exportando de FlaA para la activación de TLR5 en células inmunitarias infectadas, lo que fue demostrado al 
exponer de macrófagos de S. salar a FlaA recombinante de P. salmonis.  Además se detectó una alfa-hemoli-
sina, lo que podría explicar el efecto citotóxico de la bacteria. Se encontraron dos variantes de la chaperona 
Hfq (asociada a ARN pequeños), la cual se ha tiene un rol clave en la regulación de la expresión génica en 
bacterias. En P. salmonis ambos genes tienen  una expresión diferencial, por lo que tal vez tengan diferentes 
funciones en la regulación de genes de virulencia y/o estrés. Estos genes, además de otras toxinas explicarían 
la alta virulencia P. salmonis y su capacidad de evadir la respuesta inmune, generando una infección rápida 
y difícil de controlar.     

FONDECYT 11130407    
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Análisis de las complejidades en la prevención y el tratamiento con antibióticos contra Piscirickettsia sal-
monis.  (Analysis of the difficulties in the prevention and antibiotics treatment against Piscirickettsia salmo-
nis)

Avendaño-Herrera, Ruben1,3., Oliver, Cristian2,3.,Irgang, Rute1,3.,Haro, Ronie2,3.,Poblete-Morales, Matías1,3.,-
Yáñez, Alejandro 2,3.,1Departamento de Ciencias Biológicas, Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad 
Andrés Bello.2Instituto de Bioquímica y Microbiología, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile.
3FONDAP-INCAR Interdisciplinary Center for Aquaculture Research (INCAR). (Sponsored by Interdisciplinary 
Center For Aquaculture Research (INCAR), FONDAP 15110027.)
Piscirickettsia salmonis es el principal agente bacteriano que afecta a la industria salmonicultora chilena, sien-
do responsable de cuantiosas pérdidas durante la etapa de engorda de salmón del Atlántico (Salmo salar) 
y trucha arcoíris (Oncorhynchus mykiss). Por décadas, se ha seleccionado como tratamiento para los brotes 
causados por este agente bacteriano intracelular facultativo el uso de antibióticos, especialmente florfenicol 
y oxitetraciclina. Sin embargo, hasta ahora, los resultados productivos no son consistentes con los volúmenes 
aplicados en el medio acuático y muy por el contrario su eficacia ha sido cuestionada debido a los problemas 
derivados de su toxicidad e incluso la adaptación de P. salmonis a estos compuestos. Inicialmente, nuestra 
investigación ha sido dirigida a desarrollar y validar un medio de cultivo libre de sangre que nos permitiera 
estandarizar el seguimiento de la susceptibilidad de distintos aislados de P. salmonis. Dicha investigación 
ha sido reconocida en la normativa  VET04-A2 y VET03/VET04-S2 publicado por el Clinical and Laboratory 
Standard Institute (CLSI), situación contradictoria con la falta de normativa a nivel país. Parte de la situación 
regulatoria y las complejidades en el análisis de susceptibilidad serán discutidas en la sesión. Sin duda, la 
carencia de estudios que propongan un punto de corte clínico y otro epidemiológico para P. salmonis es una 
información imprescindible para la toma de decisiones en la selección de la quimioterapia más apropiada. 
La presencia de genes asociados a resistencia en los distintos aislados entrega una base para comprender el 
gran problema que se genera por el uso de antibióticos, lo cual podría ayudar a los productores de salmón a 
tomar decisiones del mejor tratamiento para lograr el control de la enfermedad.  

FONDAP-INCAR 15110027 
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Advanced proteomic for microbiological studies
Coodinador: Francisco Chávez

Estudio de la alta resistencia a cobre de la bacteria acidófila Acidithiobacillus ferrooxidans mediante pro-
teómica cuantitativa. (High copper resistance in the acidophilic bacterium Acidithiobacillus ferrooxidans: a 
quantitative proteomic study)

Navarro , C.A.2.,Almárcegui, R.J.2.,Martínez, C.2.,Paradela, A.1.,Jerez, C.A.2., 1Proteomics Laboratory National 
Biotechnology Center, Madrid, Spain.2Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 

Acidithiobacillus ferrooxidans can grow at pH 1.5 and it stands copper concentrations up to 800 mM. Al-
though the microorganism has a positive inside that retards entrance of protons and other cations, it also 
possesses a wide repertoire of strategies to confront metal stress such as presence of a genomic island, a 
polyP-based Cu-resistance system and an oxidative stress defence system. The aim of this work was to study 
the global response of A. ferrooxidans ATCC 23270 to Cu by using qproteomics. Changes in the total cell pro-
teins in cells grown in the presence of Cu were determined byusing isotope-coded protein labelling (ICPL).A 
down-regulation of porins and the overexpression of new Cu-resistance determinants such as Cu chaperones 
and RND efflux pumps were found. Other cellular responses seen were an increased expression of the en-
zymes involved in biosynthesis of amino acids with high affinity for copper (histidine and cysteine), a putative 
periplasmic disulfide isomerase and proteins involved in peptidoglycan synthesis. In addition, increased lev-
els of rusticyanin (Rus) and AcoP, proteins related with energy generation, were found in sulfur-grown cells in 
the presence of Cu. The results obtained strongly suggest that in response to copper, not only overexpression 
of canonical Cu-resistance determinants occurs, but also porins are down-expressed to decrease entrance of 
the metal to the cell. In addition, a group of proteins is apparently needed to repair the damage caused by 
Cu stress on the cell envelope. Furthermore, the overexpression of Rus and AcoP in the presence of Cu indi-
cates a possible role for these proteins in copper resistance as well. This knowledge will help to understand 
better the mechanism of copper and other metals resistance in these acidophiles of industrial application in 
biomining to recover metals. 

FONDECYT 1150791    
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Estudio de la formación de biopelículas en Acidithiobacillus ferrooxidans mediante proteómica de alta 
resulución. (High throughput proteomic studies of At. ferrooxidans biofilm formation )   

Vera, M1., 1 Universität Duisburg-Essen. 

Bioleaching is the extraction of metals, such as copper or gold, from sulfidic ores by microorganisms. Cell 
attachment to ores increases leaching activities, through the formation of biofilms. Planktonic and sessile 
cells significantly differ in their gene expression and proteomic patterns. High-throughput proteomic com-
parisons of Acidithiobacillus ferrooxidans ATCC 23270T biofilm cells attached to pyrite (FeS2) and planktonic 
cells has been performed. After protein extraction from biofilm and planktonic cells and separation by SDS 
page, gel lanes excision and tryptic protein digestion of gel slices, the resulting peptides were analyzed by 
high resolution mass spectrometry (reverse-phase nano-UHPLC column coupled to an LTQ-Orbitrap XL). Af-
ter statistical evaluation, about 1200 proteins in total were reliably identified in biofilm samples after 5 days 
of biofilm formation. Functional categories and probable subcellular location were assigned. Additionally, 
high-throughput proteomic data generated by analysis of iron-grown cells of A. ferrooxidans were compared 
to those from 5-day-old biofilm cells on pyrite. In total, 253 proteins were found with significantly increased 
or decreased levels in proteomes from 5-day-old biofilm cells on pyrite compared to iron-grown cells. Pro-
teins related to transcription, polysaccharide and polyphosphate metabolism, EPS biosynthesis as well as 
proteins related to chaperone functions as well as responses against osmolarity changes and oxidative stress 
were found induced in biofilm cells. These results will be discussed in comparison to our previous proteomic 
studies of At. ferrooxidans biofilm cells after 24h of contact with pyrite.  
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Estudios proteómicos en esporas de Clostridium difficile. (Proteomic studies in Clostridium difficile spores 

Paredes-Sabja, D1., 1Departamento de Ciencias Biológicas, Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad An-
drés Bello. 
Clostridium difficile spores are considered the morphotype of infection, transmission and persistence of C. 
difficile infections. The outermost exosporium layer of C. difficile spores plays an essential role in spore-host 
interactions. Therefore, the identification of the composition of the exosporium layer is a mandatory step 
for further development of therapeutics. There is a lack of information on the composition of the outermost 
exosporium layer of C. difficile spores, primarily because previous work defined the surface proteome from 
spores treated with proteases during the purification process. In this work, we used previously reported 
methods to remove the exosporium layer, and combined them with MS/MS to establish a gel-free approach 
to analyze the proteome of the exosporium layer of C. difficile spores. We identified several important groups 
of proteins present in the exosporium layer. Importantly, we identified well characterized exosporium pro-
teins, including several morphogenetic factors of this outermost layer of C. difficile spores. In an attempt to 
identify immunoreactive proteins, we developed a two dimensional gel electrophoresis experimental plat-
form to identify exosporium proteins recognized with spore-anti sera from an immunized host. Strikingly, 
none of the characterized structural exosporium proteins exhibited immunereactivity, suggesting potential 
mechanisms of evasion of the host´s immunity. This study offers novel candidates of C. difficile exosporium 
proteins as suitable targets for detection, and demonstrated the poor immunoreactivity of C. difficile spores 
surface proteins, which in part, might help explain the recalcitrance of C. difficile spores to the host´s im-
mune system.     
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Respuesta celular in vivo y perfiles metaproteómicos de la interacción Patógeno-Hospedero-Microbioma.  
(Host-pathogen-microbiome interaction as revealed by in vivo cell imaging and global metaproteomic profil-
ing)

Díaz-Pascual, F.1.,Chávez, F. P.1., 1Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 
The outcome of a host-pathogen-microbiome interaction is determined by the conditions of the host, the 
pathogen and the environment. Although numerous proteomic studies of in vitro-grown microbial patho-
gens are well-known for many pathogens, in vivo proteomic approaches are still rare. In addition, increasing 
evidences support that in vitro studies inadequately reflect the in vivo situation. Choosing the proper host 
is essential to detect the in vivo expression of proteins from the pathogen. Numerous studies have demon-
strated the suitability of zebrafish embryos as a model to in vivo studies of P. aeruginosa infection. Pseudo-
monas aeruginosa is able to mortally infect zebrafish (Danio rerio) larvae when the number of cells injected 
surpasses the phagocytic capacity of the embryo. In this study we have infected 3 dpf zebrafish larvae with 
P. aeruginosa PAO1 by immersion and injection and tracked the in vivo immune response by the zebrafish. 
Additionally, by using non-isotopic (Q-exactive) metaproteomics we have simultaneously evaluated the pro-
teomic response of the pathogen (P. aeruginosa PAO1) the host (zebrafish) and its microbiome. We have 
demonstrated the suitability of zebrafish embryos as a model for in vivo host-pathogen based proteomic 
studies in P. aeruginosa. Our global metaproteomic profiling identifies novel molecular signatures that com-
bined with the in vivo cell imaging of the zebrafish infection give systematic insight into zebrafish-patho-
gen-microbiome interaction.     

Fondecyt 1120209
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Vibrio parahaemolyticus: salud y alimentos
Coodinadora: Viviana Cachicas

                                           

                                             

Importancia de la vigilancia ambiental en chile de Vibrio parahaemolyticus en moluscos. 
(Environmental monitoring of Vibrio parahaemolyticus on Molluscs in Chile: Its relevance).

Cachicas, V1., 1Microbiología de Alimentos, Departamento de Salud Ambiental, Instituto de Salud Pública de 
Chile. 
Vibrio parahaemolyticus es una bacteria marina presente en estuarios cuya concentración aumenta en mo-
luscos bivalvos, por su capacidad concentradora en periodos estivales, causando brotes de gastroenteritis. 
La identificación de especie y patogenicidad, se asocia a marcadores relacionados a hemolisinas y su ais-
lamiento microbiológico rutinario solo permite identificar especie. La Región de Los Lagos es importante 
como productor de bivalvos y los laboratorios de control de alimentos estatales realizan una vigilancia am-
biental por métodos microbiológicos tradicionales, aislando cepas de V. parahaemolyticus en mariscos en su 
mayoría carentes de genes asociados a patogenicidad y en concentraciones bajas; incluso en periodos de 
gran número de casos clínico sin existir un modelo predictivo útil para las autoridades. En el periodo 2004 a 
2008, un significativo número de brotes de gastroenteritis fue asociado a V. parahaemolyticus perteneciente 
al clon pandémico. Desde el año 2009, los casos clínicos notificados han disminuido considerablemente 
a aproximadamente 10 por semana epidemiológica excepto el año 2013 donde una pronosticada ola de 
calor en  zona productora, elevó la temperatura ambiental (Tatm) a 32-32.7°C y superficial del mar (TSM) a 
19.5-20.5°C en zonas de alta densidad de cultivos de moluscos. Una semana posterior a esta ola de calor, se 
observó un aumento a 160 casos clínicos notificados en dos semanas epidemiológicas. Desde el 2009, como 
laboratorio de referencia, el Institut de Salud Píblica ha realizado estudios de detección y enumeración de V. 
parahaemolyticus totales y patogénicos mediante PCR en tiempo real en formato de Número Más Probable 
por gramo de molusco (qPCR-NMP/g),  con frecuencia semanal en periodos estivales y asociándolos a Tatm y 
TSM en zona productora y lugares artesanales de expendio. Los resultados muestran que los años de pocos 
casos clínicos, la concentración es del orden de 100 llegando a valores superiores a 10. 000 gérmenes por 
gramo de molusco en la ola de calor. Estos estudios permitirían sentar la base de un modelo predictivo inte-
grado de riesgo para gestionar los nuevos desafíos por la presencia de Vp asociado a variables ambientales 
como Tatm y TSM.   

FAO USP Pr 38361 (2008-2009), CORFO 09 CN 145951 (2010-2012).
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Fiabilidad de los marcadores especie-específicos utilizados en la detección de cepas patógenas de Vibrio 
parahaemolyticus  

Garcia, K1., 1Centro de Investigación Biomédica Universidad Autónoma de Chile. 

Vibrio parahaemolyticus posee diversos factores de virulencia, entre los cuales, la hemolisina directa ter-
moestable (TDH) y la hemolisina relacionada a tdh (TRH), son los más característicos. Sin embargo, en diver-
sos países se han producido numerosos casos de gastroenteritis generados por cepas clínicas que carecen 
de los genes tdh y trh. Por otra parte, estudios han mostrado que cepas ambientales de V. parahaemolyticus 
que carecen de genes tdh y/o trh, son capaces de causar efectos citotóxicos en cultivo celular. Estas observa-
ciones muestran que cepas ambientales que no poseen hemolisinas, representan de igual forma una ame-
naza latente para la salud humana. A la fecha, se utilizan mayoritariamente los genes tdh y trh para estimar 
la carga de cepas patógenas durante los análisis de riesgo, a pesar de que se ha observado que el nivel de 
complejidad en el potencial de la virulencia de V. parahaemolyticus trasciende lo que se conocía con anterio-
ridad. Esto alerta sobre la búsqueda de un conjunto fiable de marcadores de virulencia, los cuales son esen-
ciales para detectar la gran variedad de cepas potencialmente patógenas presentes en aguas y/o productos 
marinos. Aunque varios de los factores de virulencia de V. parahaemolyticus han sido bien caracterizados, su 
patogénesis aún no es bien entendida y no se sabe con certeza cuál o cuáles son los factores que afectan la 
capacidad de producir la enfermedad, la forma en que estos factores de virulencia evolucionaron para inte-
ractuar y cómo están asociados a la patogenicidad. En esta presentación se discutirá la fiabilidad de los ac-
tuales marcadores de virulencia que se utilizan en la vigilancia de V. parahaemolyticus en las costas chilenas.  

 

 FONDECYT  Iniciación 11140257 
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Estudio epidemiológico de cepas de Vibrio parahaemolyticus aisladas de diferentes orígenes. Herramientas 
de diagnóstico y gestión del riesgo. (Epidemiological study of Vibrio parahaemolyticus strains isolates from 
different origins. Diagnostic tools and risk management)

López-Joven, Carmen1., 1Instituto de Medicina Preventiva Veterinaria, Facultad de Ciencias Veterinarias, Uni-
versidad Austral de Chile. 
Vibrio parahaemolyticus es una bacteria que causa gastroenteritis por consumo principalmente de moluscos 
crudos o insuficientemente cocinados. También puede producir infección de heridas y en raras ocasiones 
septicemia. Este agente es de amplia distribución geográfica y tiene un impacto variable, siendo EE.UU., 
Chile y Japón algunos de los países más afectados. En el continente europeo se ha detectado e identificado 
variantes potencialmente patogénicas de V. parahaemolyticus en moluscos destinados para el consumo hu-
mano. Sin embargo, la legislación vigente en materia de seguridad alimentaria no lo incluye en los programas 
europeos de vigilancia epidemiológica lo que aumenta el riesgo de que se convierta en un problema sanitario 
emergente. Desde el 2006 se han realizado diversos estudios de detección, caracterización, prevalencia y 
distribución de V. parahaemolyticus en moluscos bivalvos cultivados en el delta del Ebro, importante zona 
de producción acuícola en España. No se detectó la presencia de la cepa pandémica (O3:K6) pero si de una 
serovariante (O1:KUT) relacionada con ella, y de otras O4:KUT y O5:KUT que podrían ampliar el grupo pan-
démico actual. La prevalencia global de V. parahaemolyticus fue de 14.2% (207/1459), mientras que de V. pa
rahaemolyticus patogénico (variantes tdh+ y/o trh+) fue de 3.8% (56/1459). Adicionalmente, se llevó a cabo 
un estudio de marcadores de patogenicidad y de perfiles genéticos PFGE con diferentes cepas aisladas desde 
diferentes orígenes, tanto geográficos (diversos países europeos), como de diferentes matrices de estudio 
(moluscos, agua, peces y muestras clínicas) para estudiar las relaciones taxonómicas desde un punto de vista 
epidemiológico y se constató la gran diversidad genética existente y la amplia distribución geográfica. En 
conclusión, los resultados de estos estudios proporcionan nuevos datos y argumentos para la realización de 
futuros análisis de riesgo, que no infravaloren la repercusión de este patógeno en la salud pública. Además, 
las condiciones ambientales de la costa mediterránea pueden encontrarse en otros lugares como Chile cen-
tral y el Cabo Occidental de Sudáfrica, lo que potencialmente harían extrapolables los datos obtenidos.  

INIA RTA 2005-00079-00-00 y RTA 2007-00063-00-00 con fondos FEDER.
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Procesos de diversificación del genoma de la población clonal de Vibrio parahaemolyticus pandémico.     
(Diversification processes of the clonal pandemic Vibrio parahaemolyticus population genome)

Espejo, R1,2., 1Biotecnología, INTA, Universidad de Chile.2. Centro de Genómica y Bioinformática, OMICS-So-
lutions. 
Evolution of Vibrio parahaemolyticus occasionally leads to the sporadic emergence of new pathogen strains 
that can cause hurtful epidemics. Pandemic V. parahaemolyticus, a highly clonal population, is well suited for 
studies on the relative causes of genome diversification. Pandemic V. parahaemolyticus was first described 
in 1996 causing a seafood associated diarrhea outbreak in South East Asia due to the presence of a new V. 
parahaemolyticus strain, characterized by having the serotype O3:K6. This population rapidly propagated 
over the world receiving the name of pandemic V. parahaemolyticus.  Bacteria evolve or diversify by different 
processes, including mutation of ancestral genes and occasional gain of new genes by horizontal gene trans-
fer (HGT). DNA gained by HGT can either gene convert chromosomal genes by recombination -or rather gene 
conversion- or remain as extra chromosomal elements. Understanding bacterial evolution and deciphering 
bacterial phylogeny requires distinguishing clonal and non-clonal evolution and also the chromosomal or 
extra chromosomal fate of horizontally transferred DNA. Advent of inexpensive massive parallel DNA se-
quencing allowed us dissecting the diversification processes in 34 pandemic V. parahaemolyticus isolates. 
Our results showed that while genomic differences attributable to mutation of ancestral genes was lower 
than 300 those attributable to HGT was ten to thousand times higher, with values from 1,366 up to 217,729 
nucleotide positions changed or added by HGT. Among changes attributed to HGT we differentiated between 
those remaining after recombination with the chromosome and those that remain extra-chromosomal, like 
plasmids by example. We finally present a summary of the genomic changes according to their causes: Mu-
tation, HGT and recombination, and HGT remaining as extra chromosomal elements.     

FONDECYT 1140732
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Simposio ALAM
Coordina: SOMICH

La ingeniería de transportadores de xilosa permite a Sacharomyces cerevisiae crecer en xilosa como única 
fuente de carbono. (Engineering of xylose transporters allows Saccharomyces cerevisiae to grow on xylose 
as a single carbon source)

Goldman, G1., 1 Universidade de Sao Paulo . 

The production of bioethanol from lignocellulosic feedstocks will only become economically feasible when 
the majority of cellulosic and hemicellulosic biopolymers can be efficiently converted into bioethanol. The 
main component of cellulose is glucose, whereas hemicelluloses mainly consist of pentose sugars such as 
D-xylose and L-arabinose. The genomes of filamentous fungi such as Aspergillus nidulans encode a multi-
plicity of sugar transporters with broad affinities for hexose and pentose sugars. Saccharomyces cerevisiae, 
which has a long history of use in industrial fermentation processes, is not able to efficiently transport or 
metabolize pentose sugars (e.g. xylose). Subsequently, the aim of this study was to identify xylose-transport-
ers from A. nidulans, as potential candidates for introduction into S. cerevisiae in order to improve xylose 
utilization. In this study, we identified the A. nidulans xtrD (xylose transporter) gene, which encodes a Major 
Facilitator Superfamily (MFS) transporter, and which was specifically induced at the transcriptional level by 
xylose in a XlnR-dependent manner, while being partially repressed by glucose in a CreA-dependent man-
ner. We evaluated the ability of xtrD to functionally complement the S. cerevisiae EBY.VW4000 strain which 
is unable to grow on glucose, fructose, mannose or galactose as single carbon source. In S. cerevisiae, XtrD 
was targeted to the plasma membrane and its expression was able to restore growth on xylose, glucose, ga-
lactose, and mannose as single carbon sources, indicating that this transporter accepts multiple sugars as a 
substrate. XtrD has a high affinity for xylose, and may be a high affinity xylose transporter. We were able to 
select a S. cerevisiae mutant strain that had increased xylose transport when expressing the xtrD gene.This 
study characterized the regulation and substrate specificity of an A. nidulans transporter that represents a 
good candidate for further directed mutagenesis. Investigation into the area of sugar transport in fungi pres-
ents a crucial step for improving the S. cerevisiae xylose metabolism. Moreover, we have demonstrated that 
the introduction of adaptive mutations beyond the introduced xylose utilization genes is able to improve S. 
cerevisiae xylose metabolism. 

FAPESP and CNPq, Brazil.
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Diversidad genética, patogenia y epidemiología en Salmonella. (Linking genetic diversity, pathogeny and 
epidemiology in non-typhoidal Salmonella)

Chabalgoity, J1., 1 Instituto de Higiene, Facultad de Medicina. 

Salmonella enterica causes food-borne disease worldwide. Most cases of human salmonellosis are zoonotic 
in origin, and poultry-derived products, particularly meat and chicken eggs, are considered a major source 
of human infection with this pathogen, which is now a common contaminant of the human food chain, 
and an important public health problem. A peculiar epidemiological feature of human salmonellosis is that 
epidemics are commonly associated with a particular prevalent serovar of S. enterica that shows temporal 
and geographical variation. Although S. Enterica include more than 2000 different serovars, only a few of 
them are responsible for most human’s infections. In Uruguay, S. Typhimurium was the most frequently 
isolated serovar until 1994, but in 1995 it started an epidemics of human infection with S. Enteritidis that 
lasted for several years. Since then S. Typhimurium and S. Enteritidis have been alternating as the most 
prevalent serovars with several other minor serovars that are only sporadically isolated. For years we have 
been studying non-typhoidal strains of Salmonella circulating in the country applying comparative genomics 
and phenotypical studies in an attempt to link genotype and phenotype among epidemic and non-epidemic 
strains. Full genome sequencing allowed us to identify different S. Enteritidis lineages circulating at different 
periods with one particular lineage associated with the epidemics. Functional phenotypic studies showed 
differential pathogenic capacity among these strains that correlated with their capacity to produce human 
outbreaks. Among S. Typhimurium strains isolated in Uruguay, we found 2 different lineages circulating con-
comitantly over large periods of times in proportions that seemed to be no affected during the periods of S. 
Enteritidis prevalence. The Enteritidis and Dublin serovars are closely related,yet they differ significantly in 
pathogenicity and epidemiology. S. Enteritidis commonly causes gastroenteritis and rarely causes invasive 
disease in humans, while S. Dublin mainly colonizes cattle but upon infecting humans often results in inva-
sive disease. To gain insight into the molecular bases of these differences we have conducted comparative 
genomics and proteomic studies between strains isolated over the years in Uruguay. Comparative genomics 
showed a number of genes specifics of each serovar together with marked differences in pseudogene com-
position between them, as well as differences at promoter regions that result in different level of expression 
for several relevant proteins. This, together with proteomics and phenotypic analysis allowed us to identify 
several traits that contribute to understand the marked pathogenic differences between these serovars. We 
have so far fully sequenced more than 200 local strains, and are currently building up new studies that we 
hope will contribute for a better understanding of the particular epidemiology of these important human 
pathogens.     
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Identificación y análisis de un linaje hipervirulento de Escherichia coli O157:H7 en Argentina.

Cataldi, A1., 1 Instituto de Biotecnología, CICVyA, INTA. 

El síndrome urémico hemolítico (SUH), cuyo principal agente es Escherichia coli enterohemorrágico (EHEC) 
O157: H7, es una enfermedad que afecta principalmente a los niños menores de 5 años de edad. Argentina 
es el país con la mayor incidencia de SUH en el mundo. Hasta la fecha, los factores epidemiológicos que con-
tribuyen a su prevalencia, son poco conocidos. El bovino es el principal reservorio y fuente de infección.  La 
genotipificación por SNP ha  definido nueve clados E. coli O157: H7. Cepas del clado 8 se asocian con casos de 
enfermedad grave y se consideran hipervirulentas. En este trabajo, se estudiaron ocho aislamientos seleccio-
nados al azar de EHEC O157: H7 de ganado en Argentina. Se identificaron aislamientos de clado 8 (n 4) y clado 
6 (n 2). Para evaluar la patogenicidad de estas cepas, se analizaron parámetros relacionados con la virulencia. 
Cuatro cepas eran altas productoras de toxina Shiga. Además, mostraron fuerte actividad del sistema de se-
creción de tipo III y adherencia a células epiteliales. Dos de las cepas se asociaron con letalidad en ratones. 
El genoma de estas dos cepas fue secuenciado encontrándose genes relacionados con virulencia que no se 
encuentran en cepas de referencia. Preparaciones proteícas de las dos cepas (de clados 6 y 8) se emplearon 
para hacer estudios de proteómica diferencial. Nuestro propósito fue identificar proteínas sobreexpresadas 
en las dos cepas bajo estudio en comparación con la cepa estándar EDL933.  Se identificaron 2328 proteínas 
en el extracto celular y 1696 proteínas sobrenadantes de cultivo. Así se encontraron fimbrias, activadores 
transcripcionales, proteasas y enterotoxinas. Todas estas proteínas tienen de 4 a 16 veces más abundancia en 
clado 8 y 6 que en la cepa estandard EDL933. La combinación de estudios ómicos y específicos de mecanis-
mos de virulencia nos está permitiendo comprender los mecanismos de exacerbación de virulencia de estos 
linajes bacterianos. Por otro lado observamos que la circulación de tales cepas en el ganado puede contribuir 
a la alta incidencia de SUH en Argentina.     

 

PICT 2012 2012 (Agencia Nacional de Promoción Científica y Tecnológica); PNBio1131031 (Instituto Nacional 
de Tecnología Agropecuaria).
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Regulación  de la traducción del mensaje genético mediada por RNA en bacterias acidófilas. (Regulation of 
translation by RNA in acidophilic bacteria)

P. Alamos1, M. Tello2, A. Castillo1, R. Flores1, P. Bustamante1, C. González1, G. Fernández1, J. Maldonado1, A. 
Katz1, G. Levicán2, S. Moreira1 y O. Orellana1.
1. Programa de Biología Celular y Molecular, ICBM. Facultad de Medicina. Universidad de Chile (oorellan@
med.uchile.cl).
2. Facultad de Química y Biología. Universidad de Santiago de Chile

La traducción del mensaje genético se regula finamente por una variedad de mecanismos moleculares. En 
este trabajo analizaremos algunos de estos mecanismos en bacterias acidófilas y en otros modelos celulares. 

Los RNA pequeños no codificantes (ncRNA o sRNA) regulan la traducción activándola, reprimiéndola o afec-
tando la estabilidad de los RNA mensajeros (mRNA). En muchos casos se requiere la acción de proteínas 
chaperonas, como Hfq, para su función regulatoria. En Acidithiobacillus ferrooxidans hemos identificado por 
metódicas bioinformáticas y funcionales la presencia de varios sRNA que responden al tratamiento de las cé-
lulas con peróxido de hidrógeno. Entre los blancos de acción se detectaron mRNA para proteínas vinculadas 
a la respuesta al estrés oxidativo. Algunos de estos sRNA se conservan entre bacterias acidófilas. 

Los ácidos ribonucleicos de transferencia (tRNA), además de descodificar los codones en los mRNA incorpo-
rando los aminoácidos correspondientes, cumplen funciones alternativas en diferentes procesos celulares. 
La presencia de un número de tRNA mayor a las necesidades de descodificación celular es un tema de interés 
evolutivo. Se analizará la posible función de la transferencia horizontal de genes de tRNA y de sRNA presentes 
en un elemento genético móvil en el cromosoma de una cepa de A. ferrooxidans. 

La distribución inequitativa de codones sinónimos (codones que codifican el mismo aminoácido) en los genes 
hace pensar que la redundancia en el código genético no es un fenómeno aleatorio.  Se ha documentado la 
adaptación del uso de codones al conjunto de tRNA presentes en un organismo. También se ha documentado 
una relación entre la distribución de los codones sinónimos en un mRNA y el plegamiento co-traduccional de 
las proteínas. Se discutirán nuestras propuestas sobre las posibles interrelaciones entre la preferencia codo-
génica, la regulación de la traducción por sRNA y/o el plegamiento de las proteínas en las funciones celulares.

Financiado por Fondecyt regular 1150834 a O.O., iniciación 11140222 a A.K. y postdoctorado 3150366 a S.M.
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INCORPORACIONES I
La pseudogenización de sopA y sopE2 está funcionalmente ligada y contribuye a la virulencia de Salmo-
nella enterica serovar Typhi. (Pseudogenization of sopA and sopE2 is functionally linked and contributes to 
virulence of Salmonella enterica serovar Typhi)

Valenzuela, LM1.,Fuentes, JA1., 1Laboratorio de Microbiología, Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello. 
(Sponsored by Guido Mora Longa)
The difference in host range between Salmonella enterica serovar Typhimurium (S. Typhimurium) and S. 
enterica serovar Typhi (S. Typhi) can be partially attributed to pseudogenes. Pseudogenes are genomic seg-
ments homologous to functional genes that do not encode functional products due to the presence of genet-
ic defects. S. Typhi lacks several protein effectors implicated in invasion or other important processes neces-
sary for full virulence of S. Typhimurium. SopA and SopE2, effectors that have been lost by pseudogenization 
in S. Typhi, correspond to an ubiquitin ligase involved in cytokine production by infected cells, and to a gua-
nine exchange factor necessary for invasion of epithelial cells, respectively. We hypothesized that sopA and/
or sopE pseudogenization contributed to the virulence of S. Typhi. In this work, we found that S. Typhi ex-
pressing S. Typhimurium sopE2 exhibited a decreased invasion in different epithelial cell lines compared with 
S. Typhi WT. S. Typhimurium sopA completely abolished the hypo-invasive phenotype observed in S. Typhi 
expressing S. Typhimurium sopE2, suggesting that functional SopA and SopE2 participate concertedly in the 
invasion process. Finally, the expression of S. Typhimurium sopA and/or sopE2 in S. Typhi, determined chang-
es in the secretion of IL-8 and IL-18 in infected epithelial cells. 

FONDECYT 11121506 (JAF)
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Caracterización cinética del complejo de preintegración del pseudotipo del virus de leucemia murina en 
líneas celulares humanas y murinas. (kinetic characterization of the preintegration complex of the pseudo-
typed murine leukemia virus in cell lines human and murine)

 Acevedo, M. L.1., Gangas, Cristian1.,Saldias, Johanna1.,García De Gracía, Francisco1.,1Programa de Virología, 
Facultad de Medicina, Universidad de Chile. 
El virus de leucemia murina (MLV) es un retrovirus utilizado como vector en terapia génica que puede pro-
ducir activación de oncogenes durante su integración en el genoma de la célula hospedera, por lo que el co-
nocimiento de las etapas del ciclo replicativo y la interacción con el hospedero son fundamentales. Durante 
el ciclo replicativo de MLV, se produce la transcripción reversa de su genoma de RNA hacia DNA viral (vDNA), 
al que se le unen proteínas virales y celulares formando el complejo de preintegración (PIC), que protegen y 
desplazan al genoma viral por el citoplasma y permiten su integración en el genoma de la célula hospedera. 
Escasa información existe acerca del PIC de MLV, por lo que se estudia su caracterización cinética en distintas 
líneas celulares humanas y murinas. Se generó el pseudotipo viral mediante transfección y se analizó la infec-
tividad del virus mediante FACS en las líneas celulares tsA201, HeLa y NIH/3T3. Se observó que es necesaria 4 
y 11 veces más virus para infectar un mismo número de células tsA201 y NIH/3T3 respectivamente, en com-
paración a las células HeLA. Posteriormente se analizó la cinética de formación del PIC mediante qPCR del 
vDNA, observando que la máxima concentración del PIC en el citoplasma de células HeLa se obtiene a las 6 y 
8 horas post-infección (hpi), en las tsA201 a las 8 hpi y en las NIH/3T3 a las 16 hpi, posterior a ese tiempo, se 
observó un aumento en la expresión de GFP por FACS indicando integración viral y desaparición del PIC. Es-
tos resultados en su conjunto sugieren que podría existir diferencias en la composición del PIC en cada línea 
celular y, la identificación de las diferencias cinéticas son fundamentales para la purificación e identificación 
de las proteínas que lo componen. 

Fondecyt 11121411 y U-Inicia 11/08.
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Un nuevo factor de virulencia de Pseudomonas aeruginosa mediante un autotransportador con actividad 
aminopeptidasa especifica para arginina. (A novel virulence strategy for Pseudomonas aeruginosa mediat-
ed by an autotransporter with arginine-specific aminopeptidase activity)

Paredes-Osses, E.1., Hardie, Kim2.,1Salud Ambiental, Microbiologia de Alimentos Instituto de Salud Publi-
ca.2Centre for Biomolecular Sciences, Life Sciences , University of Nottingham. 

Pseudomonas aeruginosa is a major cause of nosocomial infections, particularly in patients with burns or cys-
tic fibrosis. The P. aeruginosa genome encodes at least four proteins displaying the characteristic three domain 
structure of autotransporters. Autotransporters are the largest family of secreted proteins in Gram-negative 
bacteria, and those characterised in pathogens to date are virulence factors. One of them, AaaA has been 
described as a cell-surface tethered and arginine-specific aminopeptidase. AaaA offers a fitness advantage in 
environments where the sole source of nitrogen is peptides with an amino terminal arginine, and is vital for 
establishing an infection as the lack of AaaA led to attenuation in a murine chronic wound infection which 
correlated with lower levels of some cytokines. This study describe evidence that is shedding light on the reg-
ulation of aaaA which includes the identification of regulators that control related metabolic pathways and 
an alternative sigma factor of RNA polymerase. Moreover, a structural modelling has identified the putative 
active site of AaaA, and mutants of AaaA with single amino acid changes are enabling to define the active 
site of AaaA, thereby facilitating the screening for inhibitors that could be exploited as potential therapeutic 
agents. 

Becas Chile
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Neisseria gonorrhoeae modula Inmunidad polarizando los macrófagos humanos a un perfil M2.  
(Neisseria gonorrhoeae modulates immunity by polarizing human macrophages to a M2 profile)

Escobar, A1., Ortiz, Carolina1.,Lefimil, Claudia.,Rodas, Paula2.,Vernal, Rolando3.,Acuña, Claudio4.,Imarai, Mo-
nica4.,1Instituto de investigación en ciencias odontologicas, Odontología, Universidad de Chile.2Center for 
Integrative Medicine and Innovative Science, Medicina, Universidad Andrés Bello.3Departamento de Odon-
tología Conservadora, Odontología, Universidad de Chile.4Inmunología, Química y Biología, Universidad de 
Santiago de Chile. 
Current data suggest that Neisseria gonorrhoeae is able to suppress the protective immune response at 
different levels, such as B and T lymphocytes and antigen-presenting cells. The present report is focused on 
gonococcus evasion mechanism on macrophages (MФ) and its impact in the subsequent immune response. 
In response to various signals MФ may undergo classical-M1 (M1-MФ) or alternative-M2 (M2-MФ) acti-
vation. Until now there are no reports of the gonococcus effects on human MФ polarization. We assessed 
the phagocytic ability of monocyte-derived MФ (MDM) upon gonococcal infection by immunofluorescence 
and gentamicin protection experiments. Then, we evaluated cytokine profile and M1/M2 specific-surface 
markers on MФ challenged with N. gonorrhoeae and their proliferative effect on T cells. Our findings lead 
us to suggest N. gonorrhoeae stimulates a M2-MФ phenotype in which some of the M2b and none of the 
M1-MФ-associated markers are induced. Interestingly, N. gonorrhoeae exposure leads to upregulation of a 
Programmed Death Ligand 1 (PD-L1), widely known as an immunosuppressive molecule. Moreover, func-
tional results showed that N. gonorrhoeae-treated MФ are unable to induce proliferation of human T-cells, 
suggesting a more likely regulatory phenotype. Taken together, our data show that N. gonorroheae interferes 
with MФ polarization. This study has important implications for understanding the mechanisms of clearance 
versus long-term persistence of N. gonorroheae infection and might be applicable for the development of 
new therapeutic strategies.  

FONDECYT 11110304



www.somich.cl

68

INCORPORACIONES II

Analisis comparativo de genes relacionados con la inmunidad innata en células nci-h292 con virus respira-
torio sincicial y rhinovirus humano (Comparative analysis of innate immune related genes in NCI-H292 cells 
with respiratory syncytial virus and human rinovirus)

Núñez, F1., Lizama, Luis1.,Urzúa, Ulises2.,Ampuero, Sandra1.,1Programa de Virología, Facultad de Medicina, 
Universidad de Chile.2Programa de Biología Celular y Molecular, Facultad de Medicina, Universidad de Chile. 
(Sponsored by Sandra Patricia Ampuero Llanos)

Las infecciones respiratorias agudas bajas son causa de gran morbilidad en el grupo de lactantes y niños. El 
virus respiratorio sincicial (VRS) y rhinovirus humano (RVH), han sido implicados como agentes etiológicos 
en estas infecciones. En forma independiente, VRS o RVH producen cambios en la expresión de genes de la 
respuesta inmune innata (RII) en células en cultivo. A nivel clínico, las enfermedades por VRS en pacientes 
hospitalizados son más graves que las producidas por RVH y tiende a ser más leve cuando hay una co-in-
fección entre VRS y RVH. Considerando la activación de vías de la RII y diferente evolución clínica en IRABs 
inducida por estos virus, en el presente estudio se evaluó, en células NCI-H292,  la expresión de los genes 
eotaxina 2 (CCL24), Mip 1α e IRF-7 durante la infección por VRS, RVH y co-infección por ambos virus de forma 
simultánea a distintos tiempos post infección (pi). Para ello, se determinó la expresión relativa de los genes 
en estudio en células NCI-H292 infectadas. Las células se inocularon con RVH 1b y, o VRS-A y a las 6, 24, 48, 
72 y 96h se extrajo el RNA total determinándose la expresión relativa, mediante RT-PCR tiempo real. Se usó  
el gen, Hipoxantina fosfo-ribosiltransferasa (HPRT-1) como gen de referencia. Las veces de cambio se calculó 
mediante el método DDct. En los resultados se observó  un incremento significativo en los genes Mip 1α e 
IRF-7, reflejado en las veces de cambio, cuando las células fueron co-infectadas con VRS y RVH que cuando 
se infectan sólo con VRS. Frente a la infección con RVH, la activación de la expresión fue menor que frente 
a VRS. Estos resultados tienden a sugerir un posible rol modulador de la respuesta inmune por RVH frente a 
infecciones por VRS. 
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Cepas de Lactobacillus spp. orales productoras de  bacteriocinas, Streptococcus mutans y niveles de riesgo 
cariogénico (Bacteriocins producer strains of oral Lactobacilli spp., Streptococcus mutans and levels of cario-
genic risk)

Bustillos, W1., Padilla, C.2.,Lobos, O.2.,Barrera, A.2.,1Microbiología, Ciencias de la Salud, Universidad de Talca.
2Microbiologia, Ciencias de la Salud, Talca. 
La caries en la actualidad se entiende como una disbiosis producida por patobiontes y su etiología es multi-
factorial. Considerada una pandemia por lo cual diversas estrategias de prevención se han desarrollado, hoy 
se sugiere principalmente el manejo y control de los diversos factores que contribuyen a su presencia, es 
decir la “prevención multifactorial”.  Dentro de los principales microorganismos responsables de procesos 
cariogenicos se encuentran Streptococcus mutans y Lactobacillus spp. orales, los cuales en un estadio del 
proceso interactúan antagónicamente. Sin embargo por años ambos agentes involucrados en recuento se 
ponderan en la estimación de los diferentes niveles de riesgo cariogenico. Por otra parte tanto los probioticos 
como sus productos: las bacteriocinas se constituyen en una alternativa eficiente que favorece la salud. Se 
analizaron muestras de saliva de 60 niños de ambos sexos, de edades entre 6 a 12 años divididos en 3 grupos 
de 20: con, sin caries activa y sin caries, de la escuela Prosperidad, previo consentimiento y asentimiento 
informado aprobado por Comité de Bioética de la Universidad de Talca. Los criterios de inclusión: no haber 
consumido antibióticos los últimos 3 meses y sin cepillado diurno. La metodología incluyó distintas pruebas 
microbiológicas para analyzar la capacidad de inhibición de Lactobacillus spp. sobre S. mutans. Se utilizó una 
encuesta a los padres, examen clínico y conteo microbiológico que permitieron definir el riesgo de caries. El 
33% de los muestras fueron seleccionadas para los ensayos. Se aislaron Lactobacillus spp., de los cuales el 
20% de ellos produjo inhibición contra S. mutans. De éstas 12,82% se aislaron del grupo de niños con bajo 
riesgo, 7.11%  del grupo de niños con riesgo moderado y 0,01 % de niños con alto riesgo cariogénico. AL 
inhibir S. mutans y al estar presente en niños con bajo riesgo de caries, Lactobacillus spp. podrían estar 
produciendo un efecto bioprotector. Además la bacteriocina que fue semipurificada perteneceria al grupo 
II y demostró ser termoestable y tener una actividad inhibitoria contra Listeria monocytogena, Escherichia 
coli y Sthaphylococcus aureus. 

Agencia de Cooperación Internacional del Gobierno de Chile; Universidad de Talca, Facultad de Ciencias de la 
salud, Programa de magister en Ciencias Biomedicas, Departamento de Investigación Microbiológica.
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Supervivencia a estrés y caracterización antimicrobiana de salmonella enteritidis de diferentes hospederos 
de Chile. (Stress survival and antimicrobial characterization of Salmonella Enteritidis from different hosts in 
Chile)

Fresno, M.1., Pardo, C.2,1.,Lillo, P.2,1.,Gornall, V.1.,Retamal, P.2,1.,1Medicina Preventina Animal, Ciencias Vete-
rinarias y Pecuarias, Universidad de Chile.2Medicina Preventiva Animal, Ciencias Veterinarias y Pecuarias, 
Universidad de Chile. (Sponsored by Patricio Retamal Merino)
Salmonella es una bacteria Gram negativa que coloniza el tracto intestinal de humanos y animales. Las infec-
ciones con S. Enterica son de gran preocupación para la salud pública, siendo una de las principales causas 
de enfermedades transmitidas por alimentos en Chile y en el mundo. En este trabajo se determinó la su-
pervivencia a estrés oxidativo (H2O2 15mM y NaNO2 10mM), pH ácido (pH3), hambruna  y la susceptibilidad 
antimicrobiana de 90 cepas de S. Enteritidis aisladas desde aves comerciales, aves silvestres y humanos en 
diferentes regiones del país, comparando la supervivencia entre hospederos y ubicación geográfica. Los aná-
lisis estadísticos se realizaron utilizando el software InfostatÒ. Los resultados sugieren que existe variabilidad 
entre las cepas estudiadas en todos los ensayos de supervivencia a estrés. Al analizar según hospederos, se 
encontraron diferencias (p<0.05) en los ensayos de estrés oxidativo por N2 y hambruna. Las cepas de aves 
comerciales muestran diferencias significativas entre las regiones de Valparaíso y Metropolitana en los en-
sayos de pH, hambruna día 10 y 20, y radicales libres del O2. En cuanto a las cepas de aves silvestres, existen 
diferencias significativas para radicales libres del O2 y hambruna día 20. Las cepas de humanos no mostraron 
diferencias significativas en los ensayos de hambruna día 10 y 20. Existe moderada correlación entre los en-
sayos de pH ácido y hambruna días 10 y 20, y entre todos los ensayos de hambruna, lo que sugiere que los 
datos obtenidos dentro de los primeros 20 días del ensayo de hambruna, son representativos del resto de los 
días. Al analizar la susceptibilidad antimicrobiana, las cepas aisladas de aves silvestres tienen mayor resisten-
cia para la mayoría de los antimicrobianos evaluados. El mayor porcentaje de resistencia es para tetraciclina, 
tanto en aves comerciales como en aves silvestres. Las cepas humanas presentan una mayor resistencia a 
ceftiofur. Se detectó multi-resistencia en el 22,2% de las cepas, donde la mayoría provenía de aves silvestres 
(13/20). Finalmente, no existen diferencias (p>0.05) en la presentación de resistencia por región para ningu-
no de los hospederos estudiados. 

Fondecyt 11110398
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El mundo de la microbiología bajo un microscopio computacional: una aproximación biofísica. (The micro-
bial world under a computational microscope: a biophysicsl approach)

Aguayo, D.1., 1Molecular Biophysics & Bioinformatics Group. Center for Bioinformatics and Integrative Biolo-
gy, Facultad de Ciencias Biologicas, Universidad Andres Bello. 
La microbiologia es hoy un campo interdisciplinario. En esta presentación se ilustrará como el uso de herra-
mientas computacionales y métodos biofísicos en conjunto con experimentos clásicos de la microbiología 
permiten entender a nivel atomico diferentes preguntas que van desee como la fosforilzación permite el 
control de la proliferación viral, que factores determinan el paso de moleculas por proteinas de la membrana 
externa y como es posible entender las propiedades de la membrana externa a partir de las propiedades 
supramoleculares de los lipopolisacaridos.  

Fondecyt de Inicio 11130576
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Caracterización de la respuesta secretora en vías aéreas del hospedero durante la infección primaria de 
pneumocystis naturalmente-adquirido en ratas inmunocompetentes. (Characterization of host secretory 
response in airways during Pneumocystis naturally-acquired primary infection in immunocompetent rats)

Rojas, D. A.1., Iturra, P.1.,Ponce, C.1.,Méndez, A.1.,Bustamante, R.1.,Vargas, S.1.,1Programa de Microbiología y 
Micología, ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chile. (Sponsored by Cecilia Toro)
  Autopsias pediátricas documentan que Pneumocystis es prevalente sobre el 90% de niños de 2-5 meses de 
vida, coincidiendo con el máximo de casos de muerte súbita y bronquiolitis. Sin embargo, aun no existe una 
relación causal entre estas patologías y Pneumocystis y tampoco se conoce si posee un rol en enfermedad. En 
muestras murinas y humanas se ha mostrado que Pneumocystis puede activar genes asociados a la hiper-se-
creción de moco, indicando su posible rol patogénico. Para estudiar en profundidad esta asociación se diseñó 
un modelo animal de infección primaria naturalmente-adquirida con ratas inmunocompetentes las cuales 
fueron expuestas durante el nacimiento a Pneumocystis a través de co-habitación con animales previamente 
infectados. Estas ratas fueron mantenidas en un sistema con aire filtrado. Un grupo control se mantuvo con 
cotrimoxazol para impedir la infección con Pneumocystis. Cada grupo se formó de 30 ratas, las cuales fueron 
analizadas en los días 45, 60 y 75 post-infección (10 ratas por punto). Los pulmones fueron procesados para 
histología y para estudios moleculares. Análisis usando azul de alcian mostraron que el porcentaje de área 
epitelial ocupado por moco permaneció constante en controles (0,5%), pero incrementó progresivamente 
en el grupo infectado (1,6, 9,5 y 8,3%). Los componentes proteicos del moco (mucinas Muc5ac y Muc5b) 
se analizaron por qRT-PCR, WB e inmunohistoquímica. Los niveles de mRNA y proteínas de ambas mucinas 
mostraron incrementos desde el día 60. En lavados bronquioalveolares se midió IL4/IL13 por ELISA observán-
dose aumento significativo solo con IL13 desde el día 60, sugiriendo activación de la vía Th2/STAT6 asociada 
a hiper-secreción de moco. Adicionalmente, se midió el nivel de expresión del factor de transcripción Gata3, 
mostrando aumento significativo en el día 75. Estos resultados muestran que Pneumocystis podría modular 
la respuesta secretora de las vías aéreas en inmunocompetentes a través de la vía Th2/STAT6. 

FONDECYT POSTDOCTORADO 3140391; FONDECYT 1140412
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Una mutante condicional letal de salmonella typhimurium que induce una fuerte respuesta humoral en 
ratones (A conditionally lethal mutant of Salmonella Typhimurium induces strong humoral-immune respon-
se in mice)

Hidalgo, A.1., Mora , G.1.,1Microbiología , Medicina, Universidad Andrés Bello. (Sponsored by Patrocinador: 
Guido Mora)

Here we present the design of a conditionally lethal mutant of S. typhimurium which growth depends on 
tetracycline (Tet). In a previous work, we described four insertions of the transposon T-POP in S. Typhi that 
provides upstream and downstream tetracycline (Tet)-dependent transcription from the tetRA cassette. The 
identified mutants presented insertions at yabB gene, the yabB gene promoter, the tyrS promoter and the 
yqgE gene. In the light of these conditional mutants we pursued creating a Salmonella Typhimurium (S. 
Typhimurium) strain with Tet-conditional growth to induce immunity in mice without proliferating and pro-
ducing disease. All mutants in S. Typhimurium repeated the conditional-lethal phenotype in vitro, except the 
yqgE mutant that only presented slower growth. In addition, S. Typhimurium mutants remained conditional 
inside cells and found that after 48h the yabB mutant was undetectable. The capacity of S. typhimurium 
yabB::tetRA to invade tissue was investigated by intraperitoneally (IP) infecting mice fed with or without 
chlortetracycline (CTet), a Tet analog with lower antibiotic activity. The yabB mutant was undetectable in 
liver or spleen of animals under normal diet, while mice under diet with chlortetracycline invaded tissue at 
a level comparable to the wild type parental strain under normal diet. The yabB mutant produced a strong 
humoral-immunoresponse after one IP immunization with 106 bacteria measured as serum reactivity against 
S. Typhimurium whole cell extract by using Western blot. In contrast oral immunization with 106 bacteria was 
weaker and variable. Consistent with the strong antibodies production in mice IP infected; these animals 
were fully protected against a challenge with 104S. Typhimurium WT, while protection was partial on mice 
orally immunized. The data presented indicate that the S. Typhimurium yabB::tetRA is a conditionally atten-
uated strain preserving its capacity to induce immune response in non-permissive conditions. 

FONDECYT Postdoctorado 3130523 (AH) y FONDECYT regular 1151393 (GM).



www.somich.cl

74

COMUNICACIONES ORALES



www.somich.cl www.somich.cl

75

COMUNICACIONES ORALES
Participación de fnr en la regulación de la expresión de genes involucrados en la modificación covalente del 
lípido a-core en salmonella enteritidis (FNR regulates the expression of genes involved in covalent modifica-
tion of lipid A-core in Salmonella Enteritidis)

 Fernández, P.1., Silva, Cecilia A.2,1.,Velásquez, Felipe1.,Garcias, Héctor1.,Santiviago, Carlos A.1.,Álvarez, Sergio 
A.1.,1Departamento de Bioquímica y Biología Molecular, Facultad de Ciencias Químicas y Farmacéuticas, Uni-
versidad de Chile.2Department of Molecular Biology & Microbiology Tufts University, Boston, MA. 
  Durante su ciclo infeccioso, Salmonella se enfrenta a distintas condiciones ambientales, incluyendo la baja 
tensión de oxígeno en el lumen intestinal. La transición desde un ambiente aeróbico a uno anaeróbico con-
templa cambios en la expresión de numerosos genes, siendo el factor transcripcional FNR un importante re-
gulador de este proceso. Por otra parte, el lipopolisacárido (LPS) es el componente principal de la membrana 
externa de bacterias Gram-negativo y tiene un rol importante en la virulencia de Salmonella. Anteriormente 
demostramos que el LPS de Salmonella Enteritidis sufre modificaciones en respuesta a cambios en la dispo-
nibilidad de oxígeno, tanto en el grado de polimerización del antígeno O, como también modificaciones co-
valentes en la región del lípido A-core. El objetivo de este trabajo fue determinar si la expresión de los genes 
eptA, eptB, lpxO y lpxR, que codifican proteínas involucradas en la generación de modificación covalente del 
lípido A-core, es regulada por la disponibilidad de oxígeno en S. Enteritidis y si el regulador FNR cumple un 
papel en este proceso. Para ello, se determinó mediante qRT-PCR que la expresión de estos genes es afec-
tada por la disponibilidad de oxígeno en S. Enteritidis NCTC13349. Este patrón de expresión diferencial en 
respuesta a la disponibilidad de oxígeno no se observó en una cepa mutante Δfnr, indicando que estos cam-
bios serían dependientes de este factor transcripcional. Además, se realizaron análisis bioinformáticos que 
evidenciaron la presencia de cajas de unión a FNR en los promotores de estos genes. Finalmente, mediante 
ensayos de cambio en la movilidad electroforética (EMSA) se determinó que FNR interactúa directamente 
con las regiones promotoras de estos genes. En conclusión, los genes eptA, eptB, lpxO y lpxR de S. Enteritidis 
son regulados en respuesta a la disponibilidad de oxígeno a través de un mecanismo que implicaría la inte-
racción directa de FNR con sus promotores. 

Proyectos FONDECYT 1130225 y 1140754. Beca CONICYT 21140692.
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Identificación del cluster para la biosíntesis de andrastina a en el hongo penicillium roqueforti y análisis 
funcional de tres de sus genes. (Identification of a gene cluster for the biosynthesis of andrastin A in Penici-
llium roqueforti and functional analysis of three of its genes)

Gil-Durán, C.1., Del Cid , Abdiel1.,Vaca, Inmaculada2.,Chávez, Renato1.,1Departamento de Biología, Facultad 
de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile.2Departamento de Química, Facultad de Ciencias, 
Universidad de Chile. (Sponsored by Renato Chávez Rosales)
Penicillium roqueforti es un hongo filamentoso utilizado en la producción de quesos azules. Además, este 
hongo es productor de varios metabolitos secundarios, entre ellos la andrastina A, un meroterpenoide con 
propiedades antitumorales. Sin embargo, hasta ahora no se han descrito ni caracterizado los genes involu-
crados en la síntesis de este metabolito en P. roqueforti. En otro hongo (P. chrysogenum), se ha descrito que 
un conjunto de once genes (denominados adrA-adrK) sería responsable de la síntesis de este compuesto. 
La andrastina A sería sintetizada a través de una serie de reacciones catalizadas por enzimas codificadas por 
nueve de esos genes (adrA y adrD-adrK). Los otros 2 genes (adrB y adrC) tienen función desconocida. En 
este trabajo, y utilizando herramientas bioinformáticas, hemos analizado el genoma de P. roqueforti y hemos 
logrado anotar una región que correspondería al cluster hipotético de biosíntesis de andrastina A de P. ro-
queforti. A diferencia del cluster descrito en P. chrysogenum, el cluster de P. roqueforti consta de 10 genes, 
pues el gen adrB está ausente. Para demostrar que efectivamente la región anotada corresponde al clúster 
de biosíntesis de andrastina A, se silenciaron algunos de estos genes y se verificó el efecto sobre la pro-
ducción del compuesto. Para ello, P. roqueforti fue transformado con construcciones genéticas apropiadas 
que permitieron el silenciamiento génico de los genes adrD, adrH y adrJ. El silenciamiento de cada gen fue 
verificado mediante qRT-PCR en varios transformantes, los que fueron seleccionados para analizar el nivel 
de producción de andrastina A por HPLC. Los resultados indican que a diferencia de la cepa nativa, todos los 
transformantes mostraron menor producción de andrastina A. Esto confirma que el clúster identificado es 
responsable de biosíntesis de andrastina A en P. roqueforti.  

FONDECYT 1120833 y DICYT-USACH. CGD agradece a beca CONICYT-PFCHA/Doctorado Nacional/ 2014-
63140056.
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La chaperonina htpb del patógeno intracelular legionella pneumophila, interactúa con la proteína humana 
ecm29. (HtpB, the chaperonin of the intracellular pathogen Legionella pneumophila, interacts with the hu-
man homolog of ECM29)

Valenzuela, K.1., Rohde, John1.,Moreno-Hagelsieb , Gabriel2.,Garduño, Rafael1.,1Microbiology and Immunol-
ogy, Medicine, Dalhousie University.2Biology, Science, Wilfrid Laurier Universit. 
Las proteínas de estrés térmico o chaperoninas son proteínas altamente conservadas que tienen como fun-
ción ayudar en el plegamiento de otras proteínas en el citoplasma bacteriano. Sin embargo, algunas chapero-
ninas poseen funciones adicionales, no relacionadas con plegamiento, actuando como factores de virulencia 
en algunos patógenos. Este es el caso de HtpB, la chaperonina de Legionella pneumophila, un patógeno intra-
celular facultativo causante de la enfermedad del Legionario, la cual se presenta como una neumonía severa 
en pacientes inmunocomprometidos. A diferencia de GroEL (chaperonina de E. coli), HtpB es transportada a 
la membrana bacteriana externa participando en la adhesión a la célula o secretada al citoplasma de la cé-
lula huésped alterando los microfilamentos de actina y el tráfico mitocondrial. Por lo que el objetivo de este 
estudio fue identificar proteínas del huésped que interactúen con HtpB e identificar aminoácidos claves en 
la interacción. Para esto, se realizó un yeast two hybrid screening utilizando una librería humana y la interac-
ción se confirmó mediante co-inmunoprecipitacion. Adicionalmente, utilizando un método bioinformático, 
se seleccionaron 10 aminoácidos de la secuencia de HtpB que podrían estar involucrados en la interacción, 
los que fueron posteriormente mutados y evaluados. Se identificó que la proteína ECM29 humana interactúa 
con HtpB, no así con GroEL. Por otra parte, mutaciones en las posiciones K298, N507, H473 y K474 de HtpB 
disminuyeron la interacción con ECM29. Cuando estos aminoácidos fueron sustituidos en GroEL por los ami-
noácidos de HtpB, GroEL adquirió la habilidad de interactuar con ECM29. Interesantemente, ECM29 interac-
túa a su vez con el 26S proteasoma, proteínas involucradas en tráfico vesicular y miosinas. Estos resultados 
indican que los aminoacidos K298, N507, H473 y K474 de HtpB son clave para la interacción HtpB-ECM29,  la 
que podría ser una estrategia utilizada por L. pneumophila para alterar el trafico vesicular y de orgánulos en 
la célula huésped. 

Becas Chile CONICYT y NSERC
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La proteina ptb se une a la region 5’ no traducida del mrna del virus del tumor mamario murino y estimula 
el inicio de la sintesis de proteinas cap-independiente. (PTB protein binds to the 5’ untranslated region of 
the Mouse Mammary Tumor Virus mRNA and stimulates cap-independent protein synthesis initiation)

Cáceres, C. J.1,2., Contreras, Nataly1,2.,Angulo, Jenniffer1.,Pino-Ajenjo, Constanza1.,Vera-Otarola, Jorge1.,Llo-
rian, Miriam3.,Ameur, Melissa4.,Pino, Karla1.,Lowy, Fernando1.,Sargueil, Bruno4.,López-Lastra, Marcelo1.,1La-
boratorio de Virología Molecular, Instituto Milenio de Inmunología e Inmunoterapia, Centro de Investiga-
ciones Médicas, Departamento de Infectología e Inmunología Pediátrica, Facultad de medicina, Pontificia 
Universidad Católica de Chile.2Doctorado en Ciencias mención MicrobiologÍa Universidad de Chile.3Depart-
ment of Biochemistry University of Cambridge, Downing Site, Tennis Court Road, Cambridge, CB2 1QW, 
UK.4Laboratoire de cristallographie et RMN Biologique, Centre national de la recherche scientifique, Unité 
Mixte de Recherche 8015, , Université Paris Descartes, Paris, France. 

El virus del tumor mamario murino (MMTV) es miembro del género Betaretrovirus de la familia Retroviridae. 
MMTV induce cáncer de mama en ratones y  se ha descrito la presencia de secuencias virales homologas 
en tumores de mama humanos. El mRNA completo de MMTV que da origen a las proteinas estructurales 
posee un sitio interno de entrada de ribosoma (IRES). La actividad de diversos IRESes depende de proteinas 
celulares denominadas de manera genérica, factores trans-activadores de IRES (ITAFs). Mediante ensayos de 
análisis de secuencia se determinó la existencia de diversos sitios potenciales  de unión para  la proteina de 
union a tractos de Pirimidina (PTB). PTB presenta  4 motivos de unión a RNA y es un ITAF para diversos IRESes 
virales y celulares. Basados en estos antecedentes, en este trabajo se evaluó  si PTB es capaz de estimular 
la actividad IRES de MMTV. Los resultados muetran que la actividad IRES de MMTV se ve incrementada en 
presencia de PTB1. Los resultados tambien muestran que PTB1 se une al IRES de MMTV tanto in-vitro como 
ex-vivo. Ensayos de siRNA contra PTB endogena muestran que la actividad optima del IRES de MMTV depen-
de de PTB. Al evaluar el efecto de las 3 isoformas de PTB (PTB1, PTB2 y PTB4), los resultados muestran que 
PTB1 y PTB4 pero no PTB2 estimulan la actividad IRES de MMTV. Utilizando mutantes de los motivos de union 
a RNA, se muestran que los 4 motivos de union RNA en contexto de PTB1 tienen un efecto sobre la activacion 
del IRES de MMTV. Sin embargo, los resultados en contexto de PTB4 muestran que los motivos 3 y 4 tendrían 
un rol inhibitorio sobre la actividad IRES de MMTV. Este trabajo permite concluir que PTB1 y PTB4 son ITAFs 
del IRES de MMTV. 

Fondecyt 1130270; Proyecto P09/016-F de la Iniciativa Científica Milenio del Ministerio de Economía, Fo-
mento y Turismo. Co-primeros autores CJC y NC son becarios CONICYT.
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Compuestos identificados en el extracto de orujo de uva inhiben la bomba de expulsión mdr nora en 
staphylococcus aureus. (Compounds identified in grape pomace extract inhibit MDR NorA efflux pump in 
Staphylococcus aureus) 

Sanhueza, L. 1., Mendoza , Leonora 2.,Wilkens , Marcela 1.,1Departamento de Biología , Facultad de Química 
y Biología , Universidad de Santiago de Chile.2Departamento de Química de los Materiales , Facultad de Quí-
mica y Biología , Universidad de Santiago de Chile. 
Las infecciones bacterianas son cada día más difíciles de tratar debido a la continua aparición de cepas mul-
tirresistentes a antibióticos. Entre los mecanismos conducentes a esta resistencia está la expresión de bom-
bas de expulsión, que disminuyen significativamente la actividad de los antibióticos, limitando su eficacia y 
provocando en muchas ocasiones el fracaso del tratamiento. Es por esto, que se deben desarrollar nuevas 
alternativas para combatir la resistencia bacteriana, entre ellas, la búsqueda de compuestos capaces de inhi-
bir total o parcialmente las bombas de expulsión y de esta manera restaurar la actividad antibiótica. El orujo 
de uva es un residuo de la industria vitivinícola, particularmente rico en ácidos fenólicos, flavonoides y es-
tilbenos que presentan actividad antibacteriana.  En este trabajo se determinó la capacidad de extractos de 
orujo de uva y de compuestos identificados por RP-HPLC de inhibir la bomba de expulsión NorA en Staphylo-
coccus aureus mediante fluorescencia utilizando bromuro de etidio (BrEt), sustrato de distintas bombas de 
expulsión MDR como NorA. El extracto de orujo de uva, así como los compuestos identificados en el extracto, 
aumentaron la intensidad de fluorescencia del BrEt, lo que indica que inhiben NorA y, por lo tanto, se acu-
mula el BrEt en la bacteria. El efecto observado fue mayor con el extracto que con el control CCCP (inhibidor 
de bombas de expulsión). Además, se determinó que luteolina, quercetina, (+)-catequina y (-)-epicatequina 
son los compuestos responsables de este efecto y que su acción conjunta es más efectiva que de forma in-
dividual. Por otra parte, se determinó que el extracto de orujo de uva utilizado no es citotóxico para la línea 
celular HeLa a las concentraciones en las que se produce el efecto inhibitorio contra NorA (375 - 12,5 μg/mL).            

Financiamiento: FONDECYT 1130389 
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Control circadiano y represión catabólica por glucosa: caracterización circadiana del factor transcripcional 
cre-1 en neurospora crassa. (Cross-talk between the circadian clock and carbon catabolite repression: The 
linker role of CRE-1 in Neurospora crassa)

Díaz, R1., Larrondo, Luis F.1.,1Genética Molecular y Microbiología, Ciencias Biológicas , Pontificia Universidad 
Católica de Chile. 
Circadian clocks are autonomous timers composed of interconnected transcriptional/transcriptional feed-
back loops. They are thought to confer a selective advantage by enabling processes to occur at appropriate 
times of the day. In the model organism Neurospora crassa, between 20-40 % of its genes are under circadian 
control and interestingly; many of them are related different metabolic processes such as conidiation. How-
ever, the pathways involved in relaying the time-of-day information remain largely unexplored. Therefore, we 
are interested in the crosstalk that could exist between circadian and metabolic regulation,, particularly re-
garding organismal fitness. Thus, we have analyzed carbon catabolite repression (CCR) in a circadian context, 
through the evaluation of the circadian role of the CRE-1, a transcription factor described in Neurospora cras-
sa, as a master regulator of metabolism. Through transcriptional fusion reporters and gene expression anal-
yses, we have described for the first time the circadian role of the CRE-1 as a modulator linking the crosstalk 
between CCR and the rhythmic control of genes involved in relevant metabolic processes. Furthermore, we 
found that the CRE-1 plays a role in the circadian regulation of conidiation. Hence, our data provide insights 
on how the circadian clock is influencing Neurospora physiology, which could have an impact in relevant bio-
technological processes, like biomass conversion. 

FONDECYT 1131030 (LFL); MN-FISB 120043 (RDC)
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En shigella flexneri la expresión del gen de patogenicidad icsa es controlada negativamente por hierro a 
través de fur. (In Shigella flexneri the expression of the virulence gene icsA is negatively controlled by iron 
through Fur)

Hagemann, T.1., Lefimil, Claudia2.,Salazar , Juan Carlos1.,1Programa de Microbiología y Micología, Facultad de 
Medicina, Universidad De Chile.2Ciencias Básicas y Comunitarias, Facultad de Odontología , Universidad de 
Chile. (Sponsored by Juan Carlos Salazar)
Shigella flexneri, es un patógeno entérico humano que afecta principalmente a niños menores de 5 años, 
provocando cuadros graves de diarrea acuosa con y sin sangre, llegando a producir la muerte. El ciclo de 
vida intracelular de la bacteria contempla la inducción de su propia fagocitosis por el enterocito del colon. 
Los efectores necesarios para la invasión y diseminación de S. flexneri están codificados en el plásmido de 
virulencia. Entre ellos se cuenta el autotransportador IcsA, proteína responsable del movimiento intrace-
lular e intercelular de Shigella, con la participación de actina. El hierro es un micronutriente esencial para 
las bacterias, pero su exceso es tóxico. Por lo que es primordial regular su homeostasis, proceso llevado a 
acabo por el regulador transcripcional Fur (Ferric uptake regulator) codificado en el genoma bacteriano. 
Análisis realizados sobre la región promotora de icsA arrojaron la presencia de secuencias blanco de unión 
a Fur. Entonces proponemos que Fur regula la expresión de icsA en Shigella flexneri. Para comprobar esta 
hipótesis, se emplearon dos estrategias: fusiones transcripcionales, para el análisis del efecto de Fur sobre la 
transcripción de las región promotora de icsA. Y el ensayo de retardo en la migración (EMSA), para evaluar si 
Fur puede unir a las región promotora de icsA. Se midió el nivel de transcripción en presencia y ausencia de 
Fur mediante la determinación de la actividad β-galactosidasa, observándose que Fur es capaz de reprimir 
la transcripción de icsA de forma significativa alrededor del 20%. El ensayo EMSA en tanto, arrojó una reten-
ción en la migración de la región promotora de icsA de casi el 80%. En conclusión, Fur regula negativamente 
a la región promotora de icsA, uniendo directamente a ésta. 
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Identificación y análisis funcional del “cluster” de biosíntesis del ácido micofenólico de penicillium roque-
forti. (Identification and functional analysis of the mycophenolic acid gene cluster of Penicillium roqueforti)

Chávez, R.1., Del Cid, Abdiel1.,Vaca, Inmaculada2.,Gil-Durán, Carlos1.,Rojas-Aedo, Juan Francisco1.,García-Ri-
co, Ramón Ovidio3.,1Departamento de Biología, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de 
Chile.2Departamento de Quimica, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile.3Departamento de Microbiolo-
gía, Facultad de Ciencias Básicas, Universidad de Pamplona, Colombia. 
El hongo filamentoso Penicillium roqueforti es ampliamente conocido como agente de maduración de los 
quesos azules. Además, este hongo es capaz de producir varios metabolitos secundarios, entre ellos el com-
puesto meroterpenoide ácido micofenólico (MPA). Los quesos madurados con P. roqueforti están usualmen-
te contaminados con MPA. Por otro lado, el MPA es también un inmunosupresor con valor comercial. A pesar 
de todo lo anterior, las bases moleculares de la producción de MPA por parte de P. roqueforti son aún desco-
nocidas. En este trabajo, describimos la caracterización completa de un “cluster” de aproximadamente 24.4 
kbp y que contiene 7 genes que son los responsables de la síntesis del MPA en P. roqueforti. El silenciamiento 
génico de cada uno de esos 7 genes (llamados mpaA, mpaB, mpaC, mpaDE, mpaF, mpaG y mpaH) provocó 
dramáticas reducciones en la producción de MPA, confirmando que todos ellos están involucrados en la bio-
síntesis del compuesto. Sorprendentemente, el gen mpaF, que originalmente fue descrito en otro hongo (P. 
brevicompactum) como un gen de autoresistencia al MPA, también ejerce esa función en P. roqueforti, lo que 
indica que este gen tiene una función dual en el metabolismo del MPA. El conocimiento de esta vía metabó-
lica en P. roqueforti será importante para futuros programas de control de contaminación de MPA en quesos, 
y para la mejora de la producción de MPA con propósitos comerciales. 

FONDECYT 1120833 y DICYT-USACH (RC); CONICYT-PFCHA/Doctorado Nacional/ 2014-63140056 (CGD); CO-
NICYT-PFCHA/Doctorado Nacional/2013-21130251 (JFRA).
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“Dime con quién andas y te diré quién eres”: características de la competencia comensal-patógeno en la 
generación de biopelículas. (Tell me with who you go with and I´ll tell you who you are: characteristics of the 
commensal-pathogen competence in the biofilm development)

Trombert, A1., Aldea, Patricia2.,1Centro de Genómica y Bioinformática, Ciencias, Universidad Mayor.2CEAPI 
Mayor, Ciencias, Universidad Mayor. 
Muchas bacterias patógenas tienen la capacidad de generar biopelículas e incluso, incorporarse en biopelícu-
las generadas por otras bacterias o microorganismos. De hecho, la generación de biopelículas es considerado 
un factor de virulencia importante de bacterias como Pseudomonas, Campylobacter, Staphylococcus, Salmo-
nella, Streptococcus, entre otras. Sin embargo, bacterias del género Lactobacillus, comúnmente presentes 
en el intestino de numerosos animales y que con frecuencia presentan características probióticas,no sólo 
generan biopelículas sino que son capaces de sintetizar sustancias antimicrobianas inhibiendo el crecimiento 
de patógenos. El objetivo del presente trabajo es caracterizar la competencia de bacterias del género Lacto-
bacillus sp provenientes de diferentes fuentes en la formación de biopelículas de una batería de patógenos 
tanto Gram (+) como Gram (-). Para esto, las diferentes bacterias se crecieron en placas de 96 pocillos y se 
crecieron por sí solas o en condiciones de competencia en experimentos de 72 h para la generación de una 
biopelícula madura. La producción de biopelículas se analizó tiñiendo estas con Cristal Violeta y midiendo OD 
a 595 nm. La competencia o inhibición se analizaron rescatando bacterias posterior a la co-incubación (Lac-
tobacillus+patógenos) desde la biopelícula mixta y cultivándolas en medio de cultivo en medios selectivos y 
diferenciales para la obtención de UFC.  Se pudo concluir que bacterias del género Lactobacillus provenientes 
de fuentes novedosas, como medio ambiente o intestino de insectos, diferentes a lácteos o el mismo ser 
humano, son capaces de generar biopelículas y competir eficientemente contra patógenos con importancia 
en salud pública. 

Proyecto B4C 13CTI-21546
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Mecanismos de adaptación al frío en cepas sicrotolerantes de pseudomonas aisladas en la isla rey jorge, 
antartida chilena. (Cold adaptation mechanisms in psychrotolerant strains of Pseudomonas isolated in the 
King George Island, Chilean Antarctica.)

Olivares, J.1., Vásquez, Felipe1.,Nuñez, Matías1.,Marshall, Sergio1.,1Laboratorio de Genética e Inmunología 
Molecular, Instituto de Biología, Facultad de Ciencias, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 
Las bajas temperaturas constituyen un desafío importante para la vida y son muchas las estrategias utilizadas 
por los organismos para contrarrestar este reto. Muchos estudios están centrados en la búsqueda de solu-
ciones discretas presentadas por las bacterias, tales como la presencia de proteínas anticongelantes, pero 
se olvidan de los cambios en la fisiología. Entre estos cambios, el aumento de la expresión de dos tipos de 
proteínas son los más importantes: las proteínas de shock térmico  (CSPs) y las proteínas de aclimatación al 
frío (CAPs). Las primeras sólo se expresan cuando ocurre una baja súbita de la temperatura, mientras que las 
segundas mantienen su expresión durante todo el episodio de baja temperatura. En el presente trabajo se 
logró demostrar que algunos de los fenotipos fundamentales de las bacterias están directamente relaciona-
dos con la sobre-expresión de las CAPs. En primer lugar se calculó la velocidad de crecimiento de cada una de 
las cepas a diferentes temperaturas, y se estimó la temperatura óptima de crecimiento en 25°C, siendo cla-
sificadas de esta forma como organismos sicrotolerantes. Otro de los fenotipos medidos fue la capacidad de 
formación de biopelículas a diferentes temperaturas. En ambos aislados la mayor capacidad de formación de 
biopelículas se observó a 4°C lo que se sustenta tanto en el aumento de la producción de alginato, como en la 
expresión de los genes que lo producen. Otro fenotipo que demostró dependencia de la temperatura fue la 
activación del sistema de quorum-sensing HdtS, ya que se comprobó que a bajas temperaturas la activación 
no depende de la densidad celular. Toda esta aparente reestructuración de componentes fundamentales en 
el funcionamiento del organismo, constituyen los verdaderos elementos adaptativos de una bacteria a las 
bajas temperaturas y quizás estos cambios fueron claves para la colonización de la Antártica por parte de los 
microorganismos.  

Proyecto de la dirección de investigación de la Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 
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Evaluación de la respuesta de brettanomyces bruxellensis frente a ácidos débiles y análisis comparativo 
de la expresión génica. (Evaluation of weak acids response of Brettanomyces bruxellensis and comparative 
analysis of gene expression)

Godoy, L.1., Martinez, Claudio2.,Ganga, María Angélica1.,1Departamento de Ciencia y Tecnología de los Ali-
mentos, Tecnológica, Universidad de Santiago de Chile.2Centro de Estudios en Ciencia y Tecnología de los 
Alimentos Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by María Angélica Ganga Muñoz)
Brettanomyces bruxellensis ha sido descrita como la principal levadura contaminante en vino, debido a que 
es capaz de convertir los ácidos hidroxicinámicos presentes naturalmente en el mosto de uva en derivados 
fenólicos. Estos compuestos son ácidos débiles, presentan un carácter lipofílico y se ha descrito que presen-
tan actividad antimicrobiana inhibiendo el crecimiento de muchos microorganismos. Para evaluar el efecto 
de estos ácidos sobre el crecimiento de B.bruxellensis, las cepas L1359 y L2480 fueron cultivadas en medio 
YNB en ausencia y presencia de  ácido p-cumárico (ApC). La presencia de 100 ppm de ApC en el medio de cul-
tivo provocó un aumento en la duración de la fase lag en ambas cepas, además de una reducción en la velo-
cidad específica de crecimiento (μ) para la cepa L2480. Sin embargo, para la cepa L1359 crecida en presencia 
de ApC, μ aumenta con respecto a la condición control. Asimismo se calculó el porcentaje de inhibición de 
crecimiento, siendo para la cepa L2480 de 9.8%, y para la cepa L1359 de -27%, lo que se traduce en que en 
presencia de ApC, esta última cepa mejora la cinética de crecimiento aumentando la velocidad específica de 
crecimiento. Por otro lado, se realizó un análisis comparativo del transcriptoma de ambas cepas, lo que nos 
ha permitido plantear un modelo en el cual la entrada de ApC a la célula genera un estrés generalizado en el 
cual se induce la expresión de bombas de protones y de eflujo de compuestos tóxicos. Estas últimas podrían 
estar involucradas en la salida de fuentes de nitrógeno como aminoácidos o alantoína, que al disminuir en 
concentración gatillarían la expresión de genes del metabolismo del nitrógeno. Este conocimiento permitirá 
diseñar nuevas herramientas en el control de este microorganismo causante de millonarias pérdidas econó-
micas en la industria vitivinícola. 

CONICYT Postdoctorado/FONDECYT 3140083
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Biologia sintética de sistemas microbianos: herramientas optogeneticas para manipular expresion génica 
para fines cientíticos y artísticos. (Synthetic biology of microbial systems: optogenetic tools to manipulate 
gene expression for scientific and artistic purposes)

Larrondo, L. F.1., Hevia, Montserrat1.,Constanza, Hevia1.,Andres, Gallegos1.,Salinas, Francisco1.,Vicente, Ro-
jas1.,Veronica, Delgado1.,Canessa , Paulo1.,1Millennium Nucleus for Fungal Integrative and Synthetic Biology 
Pontificia Universidad Católica de Chile. (Sponsored by Luis F. Larrondo)
Light is a strong environmental cue that informs organisms about their whereabouts, and can reprogram gene 
expression allowing a better adaptation to the surrounding environment. The fungus Neurospora crassa has 
been one of the main models for the study of photobiology, providing great insights on how microorganisms 
perceive and respond to light. This ascomycete responds specifically to blue-light (but not to other wave-
lengths) through a transcriptional heterocomplex named White Collar Complex (WCC). One of its compo-
nents, WC-1, possesses a LOV (Light Oxygen Voltage) domain capable of detecting blue light, which promotes 
a conformational change that leads to a light-dependent dimerization that results in strong transcriptional 
activation. Thus, the expression of WCC-target genes is rapidly and precisely controlled in a dose-dependent 
manner when light is present. In order to design and improve optogenetic switches that can be utilized in 
other organisms as orthogonal controllers, we have been exploring the dynamics of light responses in this 
organism. Through the development of simple synthetic switches we have successfully implemented a blue-
light responding transcription system in Saccharomyces cerevisiae. Therefore, now in yeast (which naturally 
does not respond to light) we can efficiently and orthogonally induce gene expression. Most importantly, in 
order to better identify the kinetics of light-responses in Neurospora, we have explored the sensitivity and 
spatial resolution of this system. In doing so, we have been able to genetically program images in this organ-
ism. Thus, we can project a photograph on a surface covered with Neurospora carrying a real-time reporter 
under the control of a light responsive promoter and obtain back a response that mimics the pattern of the 
original image. Thus, we have established a live canvas in which images can be genetically interpreted and 
reconstituted with real-time dynamics.   

MN-FISB120043; FONDECYT 1131030.
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Construction and characterization of biological circuits to create a synthetic bacterial consortium. 
(Construction and characterization of biological circuits to create a synthetic bacterial consortium)

Zúñiga, A.1., Gonzalez, Bernardo1.,De Lorenzo , Victor2.,Ruz, Gonzalo3.,1Bioingeniería, Ingeniería y Ciencias, 
Universidad Adolfo Ibáñez.2Systems Biology Program Centro Nacional de Biotecnología.3Ingeniería, Ingenie-
ría y Ciencias, Universidad Adolfo Ibáñez. 

Bacterial quorum sensing (QS) signal synthases, receptors, and cognate promoter elements are important 
components of a wide variety of engineered biological devices. We employed QS components to construct 
a bidirectional cell to cell communication network using three compartmentalized circuits to create a syn-
thetic bacterial consortium. This strategy allows us to obtain a better control of gene expression and has the 
potential to become a powerful biotechnology for various applications. We constructed a synthetic bacterial 
consortium, in three different Cupriavidus pinatubonensis JMP134 bacterial cell, creating a genetic variant 
monospecie consortium. luxI gene present in circuits of bacteria A and C and rhlI gene present in circuit of 
bacterium B, catalyze the synthesis of the acyl homoserine lactone (HSL), 3-oxododecanoyl-HSL and butan-
oil-HSL, respectively. When HSLs signal accumulate at high enough concentrations these molecules diffuse 
through the cell membrane and binds to their cognate transcription factor (LuxR in A and C and RhlR in B) and 
activate respectively promoter. We characterized the promoter activity of each circuit in presence or not of 
each HSL by flow cytometry. The results suggest that genetic variants strains of C. pinatubonensis, expressing 
the constructed circuits, seem to have a predictable behavior. The data obtained can be used to model and 
simulate the consortium dynamics and predict the complex behaviors of bacteria in response to specific en-
vironment. 

Proyecto FONDECYT postdoctorado Nº 3140031
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Identificación de genes involucrados en la supervivencia intracelular de salmonella typhimurium en dic-
tyostelium discoideum. (Identification of genes involved in the intracellular survival of S. Typhimurium in 
Dictyostelium discoideum)

Riquelme, S.1., Varas, Macarena2.,Chahín, Nicolás1.,Velozo, Paula1.,Valenzuela, Camila1.,Bravo, Cristian3.,Ba-
rra, Verónica3.,Martínez, Víctor3.,Ugalde, Juan4.,Álvarez, Sergio A.1.,McClelland, Michael5.,Chávez, Francis-
co2.,Santiviago, Carlos A.1.,1Departamento de Bioquímica y Biología Molecular, Facultad de Ciencias Quími-
cas y Farmacéuticas, Universidad de Chile.2Laboratorio de Microbiología de Sistemas, Facultad de Ciencias, 
Universidad de Chile.3Departamento de Fomento de la producción Animal, Facultad de Ciencias Veterinarias 
y Pecuarias, Universidad de Chile.4Centro de Genómica y Bioinformática, Facultad de Ciencias, Universidad 
Mayor.5Department of Microbiology and Molecular Genetics University of California, Irvine, CA, USA. 
La ameba social Dictyostelium discoideum ha sido un modelo útil para el estudio de la interacción patóge-
no-hospedero. Recientemente, en nuestro laboratorio demostramos que Salmonella Typhimurium es capaz 
de sobrevivir en D. discoideum. Sin embargo, los mecanismos moleculares involucrados en esta interacción 
no han sido caracterizados. Para estudiar este proceso, implementamos un ensayo de competencia in vitro 
usando D. discoideum AX4 infectado con S. Typhimurium 14028s y mutantes definidas. Luego de una hora de 
infección, se recuperaron las bacterias intracelulares a diferentes tiempos y se titularon mediante dilución 
seriada y siembra en medio selectivo para diferenciar la cepa silvestre de las mutantes. Nuestros resulta-
dos muestran que las mutantes ΔinvA y ΔssaD (relacionadas directamente con la patogenicidad en otros 
modelos de infección) y ΔaroA (mutante metabólica), presentan problemas de supervivencia en D. discoi-
deum en comparación con la cepa silvestre parental. Posteriormente, para identificar el conjunto de genes 
involucrados en la supervivencia intracelular de S. Typhimurium en este modelo, realizamos infecciones de 
D. discoideum AX4 utilizando una genoteca de 3.517 mutantes por deleción de genes individuales, que con-
tienen un cassette de resistencia a kanamicina. Se recuperó la población de mutantes capaces de sobrevivir 
intracelularmente luego de 6 horas de infección, para compararla con la población presente al momento de 
infectar. Para esto, desarrollamos un protocolo que permite amplificar y secuenciar las regiones adyacentes 
a la inserción del cassette de resistencia a kanamicina. Este protocolo permite identificar cada una de las 
mutantes presentes en las poblaciones analizadas con el fin de evaluar cuáles se encuentran bajo selección 
negativa en este modelo de infección. Actualmente, nos encontramos analizando los datos obtenidos con el 
fin de determinar a escala genómica el repertorio de genes involucrados en la supervivencia intracelular de 
S. Typhimurium en la ameba social D. discoideum. 

Proyectos FONDECYT 1140754, 1120209, 1130225 y 11140666. Becas CONICYT 221320275, 21120431 y 
21140615.
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Actividad micocida en extractos proteicos extracelulares obtenidos desde levaduras psicrotolerantes. 
(Mycocidal activity in extracellular protein extracts from psychrotolerant yeasts)

Socias, G.1., Carrasco, Mario1.,Barahona, Salvador1.,Villarreal, Pablo1.,Alcaíno, Jennifer1.,Cifuentes, Victor1.,-
Baeza, Marcelo1.,1Departamento de Ciencias Ecológicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. (Spon-
sored by Marcelo Baeza Cancino)
Los microorganismos que habitan en el continente antártico, uno de los ambientes más extremos del pla-
neta, deben competir por la obtención de fuentes de carbono. Una de las estrategias desarrolladas por las 
levaduras para obtener ventaja sobre sus competidores es la producción de proteínas antimicrobianas llama-
das toxinas killer o micocinas. Desde su descubrimiento, las levaduras killer y sus toxinas han sido de utilidad 
en diferentes áreas aplicadas, destacando el área médica, la industria alimenticia y la industria de bebidas 
fermentadas. En este trabajo se determinó la existencia de actividad micocida en levaduras aisladas desde 
el territorio antártico. Para ello, se obtuvieron sobrenadantes libres de células desde cultivos en medio YM 
de las diferentes especies de levadura, desde los que se precipitaron las proteínas con sulfato de amonio y 
se dializaron en buffer Tris-HCl. La actividad micocida de las muestras se determinó mediante la técnica MBA 
(methylene blue agar), observando que al menos nueve de las levaduras ensayadas presentan el fenotipo 
killer, entre las cuales destacan las levaduras Whickeramomyces anomalus y Candida parapilopsis por su 
amplio espectro de acción. Se realizó un análisis de las proteínas extracelulares de estas levaduras mediante  
fraccionamiento con sulfato de amonio (desde 20 a 80% de saturación) y la actividad fue analizada en cada 
fracción. La actividad micocida fue observada principlamente en la fracción 80%. Además, mediante elec-
troforesis SDS-PAGE se determinó el perfil proteico de cada fracción y se determinó el efecto del pH y de la 
concentración de NaCl en la actividad micocida, encontrando que a pH 4,6 y en un rango de 0 a 0,1% de NaCl 
las muestras presentaron la mayor actividad.  

Proyecto Fondecyt 1130333
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Polimorfismos genéticos del hospedero se asocian con la severidad de la enfermedad inducida por el virus 
andes. (Genetic Polymorphism of the host link with the severity of Andes Virus induced disease)

Angulo, J.1., Pino, Karla1.,Echeverría-Chagas, Natalia2.,Marco, Claudia3.,Martínez-Valdebenito, Constanza3.,-
Galeno, Héctor4.,Villagra, Eliecer4.,Vera, Lilian4.,Lagos, Natalia4.,Becerra, Natalia4.,Mora, Judith4.,Bermúdez, 
Andrea5.,Cárcamo, Marcela5.,Díaz, Janepsy5.,Miquel, Juan Francisco6.,Ferrés, Marcela3.,López-Lastra, Mar-
celo1.,1Laboratorio de Virología Molecular, Instituto Milenio de Inmunología e Inmunoterapia (IMII), Centro 
de Investigaciones Médicas, Escuela de Medicina, División de Pediatría, Facultad de Medicina, Pontificia 
Universidad Católica de Chile.2Laboratorio de Virología Molecular, Centro de Investigaciones Nucleares, Fa-
cultad de Ciencias, Universidad de la República, Montevideo, Uruguay.3Laboratorio de Infectología, Centro 
de Investigaciones Médicas, Escuela de Medicina, División de Pediatría, Facultad de Medicina, Pontificia 
Universidad Católica de Chile.4Subdepartamento de Virología Clínica, Departamento Laboratorio Biomédico 
Nacional y de Referencia Instituto de Salud Pública de Chile.5Departamento de Asuntos Científicos Instituto 
de Salud Pública de Chile.6Departamento de Gastroenterología, Facultad de Medicina, Pontificia Universidad 
Católica de Chile. 
El virus Andes (ANDV) es el agente etiológico del síndrome cardiopulmonar por Hantavirus (HCPS) en Chile. 
En este trabajo se evaluó si los polimorfismos de nucleótido simple (SNPs) rs12979860 y rs8099917, asocia-
dos a una expresión diferencial de IFN-λ, y el SNP rs1800629 asociado a una expresión diferencial de TNF-α, 
podrían tener relación con la severidad de la patología inducida por ANDV. En este estudio se analizó las fre-
cuencias alélicas para estos SNPs en 238 pacientes infectados con ANDV (60,4% de los casos reportados entre 
los años 2006-2014). Los resultados muestran una asociación significativa entre la presencia del alelo menor 
en su estado homocigoto (TT para el rs12979860 y GG para el rs8099917) y una patología leve, mientras que 
el estado heterocigoto o homocigoto para el alelo mayor (CT/CC ó TG/TT, respectivamente) se asocian con 
una patología grave. El SNP rs1800629, no mostró diferencias en las frecuencias alélicas entre individuos 
controles y pacientes infectados con ANDV, ni tampoco existe una asociación entre los distintos genotipos 
(AA/GA/AA) y la severidad de la patología asociada a ANDV. En conclusión, este estudio sugiere que los poli-
morfismos rs12979860 y rs8099917 pueden ser utilizados como marcadores moleculares de la progresión de 
la enfermedad asociada con ANDV en pacientes chilenos. 

Iniciativa Científica Milenio del Ministerio de Economía, Fomento y Turismo: Proyecto P09/016-F.
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Expresión de catalasas y súper oxido dismutasa de exiguobacterium sp. Sh31 en respuesta a condiciones 
de estrés oxidativo. (Expression of catalases and superoxide dismutases from Exigobacterium sp. SH31 in 
oxidative stress response)

Castro-Severyn, J.1., Salinas , Cesar1.,Fortt, Jonathan2.,Briones, Alan1.,Verdugo, Daniela1.,Inostroza, Ana1.,U-
rra, Sylvana1.,Cabezas, Carolina1.,Pardo-Esté, Coral1.,Remonsellez, Francisco2.,Saavedra, Claudia P1.,1Ciencias 
Biologicas, Ciencias Biologicas, Universidad Andrés Bello.2Departamento de Ingeneria Quimica, Facultad de 
Ingeniería y Ciencias Geológicas, Universidad Católica Del Norte. (Sponsored by Claudia Saavedra)
Los microorganismos extremofilos son capaces de habitar en ambientes que presentan condiciones hostiles 
tales como altas y bajas temperaturas, variaciones de pH, alta salinidad, exposición a luz UV y especies re-
activas de oxígeno (ROS) entre otros, además de varias combinaciones de éstas. Para lograr establecerse y 
prosperar bajo estas condiciones de poli-estrés medioambiental, los microorganismos utilizan un amplio re-
pertorio de adaptaciones evolutivas sofisticadas. Desde el Salar de Huasco del Altiplano Chileno, un ambien-
te poli-extremo que incluye la mayor irradiación UV conocida, se aisló e identificó la cepa pigmentada Exiguo-
bacterium sp. SH31. Esta bacteria ha sido caracterizada como un bacilo Gram-positivo halotolerante, motil, 
aerobio/anaerobio facultativo, no patogénico que presenta una pigmentación de color naranja. Miembros de 
este género son capaces de adaptarse y sobrevivir en ambientes variados, desde el trópico hasta permafrost, 
soportando híper-salinidad y altas concentraciones de arsénico. Sin embargo, los mecanismos moleculares 
a través de los cuales Exiguobacterium es exitoso bajo condiciones poli-extremas, aún no han sido descritos. 
Por ello, estudiamos la actividad de enzimas involucradas en la defensa global contra el poli-estrés, como las 
catalasas (KatA y KatE) y la superóxido dismutasa (SodA), específicamente frente a ROS y se encontró que 
en ambos casos existe una inducción de la actividad. Adicionalmente, evaluamos a nivel transcriptómico la 
expresión de algunos genes de los principales sistemas de reparación de ADN, frente a daños causados por el 
rango de estrés al cual es sometida en su ambiente natural (phrB, lexA, ruvA, ssb, uvrA) y el estrés oxidativo 
asociado (katA, katE, sodA, ahpC, ahpF). Por lo tanto, lograr entender el comportamiento a nivel molecular 
que le permite a éste microorganismo  sobrevivir en su medioambiente, nos otorgará el conocimiento nece-
sario para poder manipular y aplicar estas estrategias dentro del campo biotecnológico e industrial.   

FONDECYT 1120384; Proyecto Interno UNAB.



www.somich.cl

92

Especificidad de las integrasas de elementos integrativos conjugativos de miembros del género acidithio-
bacillus. (Specificity of integrative and conjugative elements integrases in Acidithiobacillus genus members)

Castillo, A.1., Orellana, Omar1.,1Biologia Celular y Molecular, Facultad de Medicina, Universidad de Chile. 
La transferencia horizontal de genes es una de las estrategias que tienen los microorganismos para adaptarse 
a entornos cambiantes, siendo los elementos genéticos móviles fundamentales en este proceso. Los ele-
mentos integrativos y conjugativos (ICE) son elementos genéticos móviles capaces de escindirse del genoma 
de una célula dadora, transferirse por conjugación a una célula receptora y posteriormente integrarse en el 
genoma del nuevo hospedero. En algunas especies biolixiviantes de minerales del género Acidithiobacillus se 
han descrito ICEs, los cuales codifican para una integrasa cuyas funciones serían catalizar la reacción de es-
cisión del genoma junto con una proteína escisionasa y su posterior integración en un organismo blanco. En 
las especies A. ferrooxidans y A. caldus las integrasas poseen un alto porcentaje de identidad, y los sitios de 
integración de los ICEs presentan un contexto genético muy similar pero difieren en que poseen genes que 
codifican para un tRNAala y tRNAasp respectivamente. En este trabajo se estudió la dependencia del contexto 
genético para el reconocimiento del sitio blanco de recombinación por las integrasas, y si estas integrasas 
podrían actuar de manera cruzada interespecies para llevar a cabo la integración del ICE. Experimentos de 
EMSA demuestran interacciones entre las integrasas y las secuencias blanco (att) interespecies, y a través de 
ensayos de integración in vivo en un sistema heterólogo se han identificado las regiones mínimas funcionales 
en los sitios att. Sin embargo no se han detectado los productos correspondientes a la integración al usar la 
integrasa de una especie y los sitios att de la otra. Estos resultados sugieren que estas integrasas podrían ha-
ber evolucionado divergentemente manteniendo la capacidad de unión pero no de resolver los productos de 
la recombinación interespecies, lo cual aportaría en el estudio y desarrollo de herramientas de modificación 
genética de microorganismos que posean secuencias reconocibles por estas proteínas. 

Beca CONICYT para estudios de doctorado 21120316 (A.C.) y FONDECYT regular 1150834 (O.O.)
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Comparación de la diversidad microbiana cultivable y no cultivable entre tejido apical  sano  y  cecidias 
en haplopappus foliosus (astereacea). (Microbial culturable and unculturable diversity in gall-induced and 
non-induced apical branches of Haplopappus foliosus (Asteraceae)

 Severino, E.1., Zadjelovic, Vinko1.,Dorador , Cristina1.,Villagra, Cristian2.,1Laboratorio de Complejidad Micro-
biana y Ecología Funcional Universidad de Antofagasta.2Instituto de Entomología Universidad Metropolitana 
de Ciencias de La Educación. 

Las agallas o cecidias son deformaciones del crecimiento en el tejido vegetal producto del desarrollo de 
artrópodos usualmente en interacción con bacterias, hongos y levaduras. El arbusto Haplopappus foliosus 
(Asteraceae) es una planta endémica de Chile. En esta especie preliminarmente se han encontrado agallas 
apicales conformadas producto de la oviposición de una mosca cecidomida que utiliza los ápices para el de-
sarrollo de sus larvas. Complementariamente, este trabajo explora la posible participación de componentes 
microbianos en la formación y mantención de estas agallas. Para esto se comparó la composición microbiana 
cultivable y no cultivable (bacterias, hongos y levaduras) entre agallas y ápices sanos (no inducidos). A partir 
de la disección de agallas y ápices sanos, y el uso de diversos medios de cultivo, fue posible obtener aislados 
puros de bacterias, levaduras y hongos, siendo este último el que representa al menos el 52% del total de 
aislados. De estos, el 72% de los aislados se encuentra en las agallas (tejido inducido) y un 28% en el tejido no 
parasitado (Índice DMG=10,2 y DMG=1,9 respectivamente). La mayor diversidad de microorganismos encontra-
do en agallas, en comparación con ápices sanos, sugiere que la inducción de cedidas en los ápices incorpora 
una amplia gama de microorganismos a la planta. Sugerimos que esta comunidad adicional encontrada es 
aportada por la mosca cecidomida durante su oviposición dentro del tejido vegetal. Esto condiderando ade-
más que se ha descrito para H. folious que su tejido se encuentra recubierto por resinas terpenoides con fun-
cionalidad antimicrobiana, lo que podría corresponder a una barrera natural a la colonización de sus ápices 
sin la intervención de un insecto que pueda atravesar esta barrera con el ovipositor.   

Actualmente se encuentra en análisis datos de secuenciación masiva que permitirán entender de mejor ma-
nera el comportamiento microbiano entre ambos estados de la planta. 

Centro CeBiB FB 0001, Financiamiento Basal para Centros Científicos y Tecnológicos de Excelencia, FONDE-
CYT 1140179, FIC-R 30321073-0, C. Dorador ; FONDECYT Iniciación Nº 11100109 C. Villagra.
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La inactivación del gen glna incrementa la sensibilidad de salmonella enterica serovar typhi a quinolonas. 
(The inactivation of glnA gene increase the susceptibility to quinolones in Salmonella enterica serovarTyphi

Millanao, A1,2., Hidalgo, Alejandro1.,Villagra, Nicolás1.,Canales, Víctor1.,Mora, Guido1.,1Laboratory of Molecu-
lar Pathogenesis and Antimicrobials, Facultad de Medicina, Universidad Andrés Bello.2*, Facultad de Ciencias 
Químicas y Farmacéuticas, Universidad de Chile. (Sponsored by Guido Mora Longa)
La rápida emergencia de cepas bacterianas de Salmonella enterica serovar Typhi (STY2370) resistentes a los 
antimicrobianos requiere la compresión detallada de los mecanismos que subyacen la resistencia. Uno de 
estos mecanismos es la regulación metabólica. Se ha descrito por ejemplo, que elementos de las redes me-
tabólicas tales como componentes de la cadena de transporte de electrones, metabolismo de nucleótidos o 
aminoácidos influyen en la susceptibilidad a antibióticos. Tras la realización de un screening fenotípico, bajo 
condiciones selectivas que incluyeron ciprofloxacino, cobre y benzalconio, a bacterias que forman parte de 
un cepario de 3.216 mutantes de STY2370 zxx::EZ-Tn5, se encontró la mutante STY2370 glnA::EZ-Tn5 con 
aumento de la sensibilidad a ciprofloxacino. El gen glnA codifica para la enzima glutamina sintetasa (GS), 
única ruta metabólica conocida para la síntesis de glutamina en Enterobacterias. De acuerdo a esto cabe 
preguntarse ¿Por qué la inactivación del gen glnA aumenta la sensibilidad de STY a ciprofloxacino? Mediante 
la construcción de una mutante STY2370 DglnA::FRT por el método de intercambio alélico, con el fin de des-
cartar efectos polares y la posterior comprobación de su fenotipo por ensayo de difusión en agar y determi-
nación de la CIM, se encontró que, al igual que la mutante con la inserción hallada en el screening, STY2370 
DglnA::FRT es dos veces más sensible que la cepa silvestre a ciprofloxacino. Luego, mediante un ensayo de 
extracción de proteínas de membrana externa (Omp) y posterior caracterización por SDS-PAGE, encontramos 
que la mutante STY2370 DglnA::FRT tiene aumentada la porina OmpF respecto la cepa silvestre. Está descrito 
que una de las formas de ingreso de las quinolonas es a través de porinas, principalmente OmpF. De acuerdo 
a estas observaciones, postulamos que el cambio de la sensibilidad a ciprofloxacino en la mutante DglnA 
podría deberse al aumento de la expresión de OmpF. 

FONDECYT 1151393
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Participación de las islas de patogenicidad spi-13 y spi-8 en la internalización y supervivencia intracelu-
lar de salmonella enteritidis y salmonella typhi en macrófagos murinos y humanos. (Role of pathogeni-
city islands SPI-13 and SPI-8 in the internalization and intracellular survival of Salmonella Enteritidis and 
Salmonella Typhi in murine and human macrophages)

Espinoza, R.1., Silva, Ceclia A1.,Santiviago, Carlos A1.,Contreras , Inés1.,1Departamento de Bioquímica y Biolo-
gía Molecular, Facultad de Ciencias Químicas y Farmacéuticas, Universidad de Chile. 
Salmonella Typhi es un patógeno exclusivo del hombre, en el cual causa la fiebre tifoidea. Por su parte, S. 
Enteritidis es un patógeno capaz de infectar distintos hospederos animales, incluyendo humanos, roedores 
y aves. Análisis genómicos muestran que existe una alta identidad de secuencia entre los genomas de estos 
patógenos. Sin embargo, en el locus correspondiente a la isla de patogenicidad SPI-13 en S. Enteritidis se 
encuentra la isla SPI-8 en S. Typhi. Esta diferencia genómica podría estar relacionada con diferencias en la 
capacidad de ambos patógenos para sobrevivir en macrófagos de distintos hospederos. En este trabajo se 
evaluó la participación de SPI-13 de S. Enteritidis y SPI-8 de S. Typhi en los procesos de internalización y su-
pervivencia intracelular en macrófagos murinos y humanos. Para esto, se realizaron ensayos de protección a 
gentamicina en macrófagos RAW264.7 y THP-1 usando las cepas S. Enteritidis NCTC13349, su mutante isogé-
nica ΔSPI-13, S. Typhi STH2370, su mutante isogénica ΔSPI-8 y las correspondientes mutantes complementa-
das en trans. Nuestros ensayos muestran que S. Enteritidis ΔSPI-13 presenta un defecto en la internalización 
en macrófagos murinos en comparación con la cepa silvestre. Este defecto se revierte al complementar la 
mutante ΔSPI-13 en trans con la isla SPI-13 y también con la isla SPI-8. Además, la mutante S. Enteritidis 
ΔSPI-13 complementada en trans con la isla SPI-8 presenta menor supervivencia en macrófagos humanos 
en comparación con la cepa silvestre. Por otra parte, la mutante S. Typhi ΔSPI-8 complementada en trans 
con SPI-13 presenta menor citotoxicidad sobre macrófagos murinos y menor supervivencia en estas mismas 
células, en comparación con la cepa silvestre. Así, nuestros resultados indican que la presencia de SPI-13 y 
SPI-8 contribuye a la internalización de S. Enteritidis en macrófagos murinos, mientras que la presencia de 
SPI-13 en S. Typhi disminuye su supervivencia y citotoxicidad en estas células.     

FONDECYT 1110172 y 1140754. Beca CONICYT 21110114.



www.somich.cl

96

Participación de los receptores tlr2 y tlr4 en la secreción de il-8 en respuesta a escherichia coli enteroagre-
gativa en células de epitelio intestinal. ( Participation of Toll-Like Receptors 2 and 4 in enteroaggregative Es-
cherichia coli mediated IL-8 secretion in intestinal ephitelial cells.)

Alvestegui, A1., Smith, Rachel2.,Izquierdo, Mariana1.,Ruiz, Fernando2.,Nataro, James2.,Farfán, Mauricio1.,-
1Centro de Estudios Moleculares, ---, Hospital Dr. Luis Calvo Mackenna.2Department of Pediathrics, School of 
Medicine, University of Virginia. 

Escherichia coli enteroagregativa (EAEC) es un patógeno entérico causante de diarreas persistentes. Esta bac-
teria posee un ciclo infectivo que comienza con la adhesión a las células del epitelio intestinal y culmina con 
la inducción de una respuesta inflamatoria. La fase inflamatoria se caracteriza por el aumento de distintos 
marcadores inflamatorios, como la IL-8. 

La cepa prototipo de virulencia 042 de EAEC presenta las fimbrias AAF/II, implicadas en la secreción de IL-8 
en respuesta a la bacteria en modelos celulares. Sin embargo, se desconocen los receptores celulares involu-
crados en la secreción de IL-8 mediada por la fimbria AAF/II. 

Los receptores TLR2 y TLR participan en el reconocimiento de fimbrias de distintos patógenos, como P. gingi-
valis y E. coli uropatogénica. En este trabajo se estudia el rol de estos receptores en la infección de EAEC. Se 
propone que los receptores TLR2 y TLR4 participan en la secreción de IL-8 mediada por la cepa 042 de EAEC. 
Para evaluar dicha participación, se utilizó la línea celular intestinal HT-29 y se bloquearon los receptores 
TLR2 y TLR4 con anticuerpos policlonales neutralizantes o el antagonista de ambos receptores, OxPAPC. Se 
observó que el bloqueo individual de los receptores mediante anticuerpos policlonales no alteró la secreción 
de IL-8 en respuesta a la cepa 042 de EAEC. Sin embargo, el bloqueo simultáneo de TLR2 y TLR4 con el anta-
gonista OxPAPC disminuyó la secreción de esta citoquina en células infectadas con EAEC. Adicionalmente, se 
determinó que un extracto enriquecido en la fimbria AAF/II induce la secreción de IL-8 y que dicha secreción 
disminuye en presencia del antagonista OxPAPC. 

Nuestros resultados sugieren que los receptores TLR2 y TLR4 participan en la secreción de IL-8 en respuesta a 
la cepa 042 de EAEC y que uno de los factores bacterianos implicados en esta respuesta podría ser la fimbria 
AAF/II. 

Proyecto Fondecyt Regular 1120809

Becas CONICYT

Beca para estadías cortas de postgrado de la Universidad de Chile
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Genes de rna de transferencia de asparagina corresponden a “hot spots” de integración de islas genómicas 
en klebsiella pneumoniae. (Asparagine transfer RNA genes are integration hot spots of genomic islands from 
Klebsciella pneumoniae)

Berríos, C.1., Marcoleta, Andrés1.,Lagos, Rosalba1.,1Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Univer-
sidad de Chile. 
Los genomas bacterianos se componen de un genoma central que reúne las funciones de mantenimiento 
celular, y un genoma flexible, que concentra funciones accesorias tales como resistencias a antibióticos y fac-
tores de virulencia. Entre los elementos que conforman el genoma flexible se encuentran las islas genómicas, 
que pueden integrarse y escindirse del cromosoma bacteriano. Un fenómeno pobremente comprendido es 
que este tipo de elementos habitualmente se integra en algunos genes codificantes para RNAs de transferen-
cia (tRNAs). Reportes recientes mencionan que una muchos factores de virulencia de Klebsiella pneumoniae 
se encuentran codificados en islas genómicas que se integran en genes de tRNA de aparagina (asn-tRNA). 
No obstante, se desconoce el significado y relevancia de esta observación, principalmente desde el punto de 
vista de los sitios de integración. En este trabajo, mediante la comparación genómica de distintas cepas de K. 
pneumoniae y otras enterobacterias, se caracterizaron los genes de asn-tRNA pertenecientes a dicha especie 
y se evaluó la presencia de islas genómicas integradas en los mismos. Luego, las islas genómicas identifica-
das fueron comparadas para comprobar si existe alguna relación entre las proteínas codificadas en las islas, 
especialmente entre las integrasas. Se observó que en K. pneumoniae se encuentran cuatro loci idénticos 
que codifican para asn-tRNA-GTT (anticodón), de los cuales sólo algunos son hot spots de inserción de islas 
genómicas. Considerando lo anterior, la frecuencia de integración de islas en estos sitios estaría determinada 
no sólo por su secuencia, sino también por su contexto en el genoma. La alta frecuencia de integración en loci 
asn-tRNA resultó no ser generalizable a otras enterobacterias. Finalmente, se observó que la gran mayoría 
de las cepas hipervirulentas de K. pneumoniae poseen islas genómicas integradas en los loci identificados.   

FONDECYT POSTDOCTORADO 3140496; FONDECYT REGULAR 1140430.
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Variabilidad ambiental y su influencia moduladora en las comunidades bacterianas bentónicas del fiordo 
puyuhuapi, patagonia norte, Chile. (Environmental variability and its effect on benthic bacterial communi-
ties at Puyuhuapi fjord, North Patagonia, Chile.)

Cortés, K.1., Molina, Veronica2.,Quiroga, Eduardo3.,Hernández, Klaudia4.,1Oceanografía, Escuela de Ciencias 
del Mar, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso.2Departamento de Biologia, Facultad de Ciencias Na-
turales y Exactas, Universidad de Playa Ancha de Ciencias de La Educación.3Escuela de Ciencias del Mar, 
Facultad de Recursos Naturales, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso.4Centro de Investigación Mari-
na Quintay (CIMARQ), Facultad de Ecología y Recursos Naturales, Universidad Andrés Bello. (Sponsored by 
Veronica Andrea Molina Trincado)
La acuicultura en la Patagonia Norte de Chile es una actividad económica con reconocido impacto sobre 
el ecosistema marino, no obstante, existen escasos estudios en esta región sobre el efecto de las variables 
ambientales en la estructura comunitaria microbiana. En este trabajo se evaluó el efecto de las caracte-
rísticas físico-químicas del sedimento (tipo de fondo, oxígeno disuelto, materia orgánica total, pH, sulfuro 
de hidrógeno y potencial redox) en la composición bacteriana bentónica del Fiordo Puyuhuapi (44°42,6’S; 
72°44,4’W). Para esto, se extrajo ADN del sedimento (0-2cm) colectado desde seis concesiones salmoneras 
ubicadas en la cabecera, zona intermedia y boca, durante los meses de julio y agosto del 2009. Se analizó el 
gen 16S ribosomal con dos técnicas moleculares de diferente resolución: T-RFLP y secuenciación masiva. La 
diversidad bacteriana (H=3,28 a 2,49 con T-RFLP y 4,18 a 3,92 con secuenciación) fue menor hacia la boca 
del fiordo, donde aumentó la concentración de oxígeno disuelto (2,78 a 3,93 mL/L) y disminuyó la materia 
orgánica (16,66 a 6,66%). La zona intermedia mostró una alta diversidad (H’=3,13 con T-RFLP y 4,34 con 
secuenciación) concordante con el aumento del sulfuro de hidrógeno y disminución del oxígeno disuelto 
(anoxia). Además, el Análisis de Correspondencia Canónica (CCA, inercia=54,08%) reveló una clara influen-
cia del oxígeno disuelto y materia orgánica sobre la comunidad. Por otro lado, las abundancias de las clases 
bacterianas Flavobacteriia (29,25-6,74%), Deltaproteobacteria (14,80-8,64%), Bacilli (9,52-1,73%), Actino-
bacteria (7,57-1,97%) y Cytophagia (7,27-1,95%), disminuyeron hacia la boca del fiordo, mientras que las Ep-
silonproteobacteria (1,84-27,91%) aumentaron. Las Bacteroidia (15,73%) y Clostridia (48,32%) aumentaron 
en la zona intermedia. Nuestros resultados sugieren que la composición comunitaria bacteriana bentónica 
superficial de Puyuhuapi es modulada principalmente por las variables ambientales, materia orgánica y oxí-
geno disuelto, y podrían evidenciar la influencia de la acuicultura sobre la estructura de las comunidades 
microbianas del sedimento. 

 FONDECYT 11110190 y 1140356; Subsecretaría de Pesca N° 4872-11034-LP08
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Los factores transcripcionales arca y fnr participan en la modulación la estructura del lípido a de salmone-
lla enteritidis. (Transcription factors Arca and Fnr participate in modulation of the lipid A structure of Salmo-
nella Enteritidis)

Velásquez, F.1., Amaya, Fernando 1.,Silva, Cecilia A. 1,2.,Santiviago, Carlos A. 1.,Álvarez, Sergio A. 1.,1Labora-
torio de Microbiología, Departamento de Bioquímica y Biología Molecular, Facultad de Ciencias Quimicas y 
Farmaceuticas, Universidad de Chile.2Department of Molecular Biology and Microbiology Tufts University. 

El lipopolisacárido (LPS), componente principal de la membrana externa de las bacterias Gram negativo, está 
compuesto por tres dominios estructurales: el antígeno O, la región del CORE y el lípido A, también llamado 
endotoxina. Este último, ancla el LPS a la membrana externa y es un conocido factor de virulencia. El lípido A 
puede sufrir modificaciones covalentes, las que modulan su toxicidad ayudando a la bacteria a evadir agen-
tes antimicrobianos y al sistema inmune. Durante su ciclo infectivo, Salmonella enterica se enfrenta a diver-
sas variaciones en las condiciones ambientales, incluyendo cambios en la disponibilidad de oxígeno. Estos 
estímulos sirven como señal para controlar la expresión y estructura de factores de virulencia como el lípido 
A. Anteriormente describimos que la disponibilidad de oxígeno modifica la estructura del lípido A y la expre-
sión de genes responsables de estas modificaciones en S. Enteritidis NCTC 13349. En este trabajo se estudió 
la participación de los factores transcripcionales ArcA y Fnr en este fenómeno. Para ello, mediante espectro-
metría masas (MADLI-TOF) se caracterizaron las modificaciones oxígeno-dependientes ocurridas en el lípido 
A en la cepa silvestre como en cepas carentes de Arca o Fnr. Al comparar los espectros obtenidos, pudimos 
observar la influencia de estos reguladores sobre las distintas especies encontradas cuando las bacterias se 
crecieron en presencia o ausencia de oxígeno. Por otra parte, mediante qRT-PCR se observó un cambio en la 
expresión de genes involucrados en estas modificaciones (lpxO y pagP) que dependen de la actividad de los 
reguladores ArcA y Fnr. Nuestros resultados indican que el oxígeno regula algunas de las modificaciones co-
valentes del lípido A de S. Enteritidis. Por otra parte, los reguladores globales ArcA y Fnr cumplirían un papel 
importante en la generación de estas modificaciones a través de la regulación de LpxO y/o PagP.  

Proyectos FONDECYT 1130225 y 1140754. Beca CONICYT 22151395.
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Actividad inhibitoria de la bomba de expulsión nora de staphylococcus aureus por extractos y compuestos 
aislados de pilgerodendron uviferum. (Inhibitory activity of Staphylococcus aureus NorA efflux pump by ex-
tracts and compounds from Pilgerodendron uviferum)

Walter, M.1., Sanhueza, Loreto1.,Espinoza, Javier2.,Urzúa, Alejandro2.,Wilkens, Marcela1.,1Departamento de 
Biología, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile.2Departamento de Ciencias del 
Ambiente, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by Marcela Andrea 
Wilkens Anwandter)
Los tratamientos antibacterianos actualmente utilizados ya no son efectivos contra bacterias que poseen un 
fenotipo de resistencia a múltiples fármacos (MDR). Un mecanismo de resistencia está mediado por la expul-
sión activa del agente tóxico a través de bombas de eflujo como NorA, que se caracteriza por tener una am-
plia variedad de sustratos, tales como biocidas, antisépticos, antibióticos (quinolonas) y bromuro de etidio 
(EtBr).  Se evaluó la actividad inhibitoria sobre la bomba de expulsión NorA en S. aureus de extractos obte-
nidos con diferentes solventes y compuestos aislados del aceite esencial de duramen de la conífera Pilgero-
dendron uviferum. Todos los extractos y compuestos aislados mostraron una potente actividad antibacteria-
na contra las tres cepas de S. aureus estudiadas (norA+ (wt), ΔnorA y norA++), destacando una MIC de 31,25 
μg/mL para el extracto de éter de petróleo y el compuesto 15-copaenol. Mediante ensayos fluorimétricos de 
acumulación de EtBr, se evaluó la inhibición de la bomba de eflujo NorA, usando CCCP como control positivo 
(1,25 μg/mL). El EtBr se acumuló en las células tratadas con 15-copaenol (31,2 μg/mL), epicubenol (62,5 μg/
mL) y extracto de cloroformo (62,5 μg/mL).  Por otra parte, la actividad de la bomba se observó mediante 
la inhibición del eflujo del EtBr en presencia de 15-copaenol y ausencia de glucosa, donde la acumulación 
fue máxima y disminuyó en presencia de glucosa, indicando que la bomba necesita una fuente de energía.          
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La interacción de polimixina-b con la membrana externa de escherichia coli es afectada por la incoporación 
del grupo fosfoetanolamina en su lps.   (Polymyxin-B interaction with the Escherichia coli outer membrane 
is affected by the incorporation of phosphoetalonamine in the core of its LPS)

Salazar, J.1., Alarcón, Mackarenna1.,Huerta, Jaime1.,Navarro, Belén1.,Aguayo, Daniel1.,1Molecular Biophysics 
& Bioinformatics Group. Center for Bioinformatics and Integrative Biology, Facultad de Ciencias Biologicas, 
Universidad Andres Bello. (Sponsored by Claudia Paz Saavedra Sanchez)
Polimixina B es un lipopeptido empleado como último recurso en las infecciones generadas por Bacterias 
Gram negativo multirresistentes. El lipopolisacarido (LPS) es la primera barrera físico química de las bacterias 
Gram negativo, ubicado en la membrana externa, y se ha descrito como uno de los blancos de Polimixina 
B. Hasta el día de hoy, no se ha logrado comprender del todo como Polimixina B interactúa con el LPS y 
como las modificaciones de éste afectan esta interacción. En este trabajo se utilizaron cepas mutantes de 
Escherichia coli K-12 (ΔwaaP, ΔwaaY,ΔeptC, ΔeptA/B) las cuales presentan una estructura modificada del 
LPS en relación con la incorporación del grupo PetN en la región Hep I. Se caracterizó el comportamiento de 
Polimixina B frente a los distintos quimiotipos a través de métodos microbiológicos clásicos y biofísicos como 
la medición del potencial de membrana de agregados de LPS purificados. Nuestros resultados indican que 
la presencia de PEtN en el núcleo interno del LPS disminuye la capacidad de Polimixina B para unirse al LPS. 
Estos resultados entregan información útil para entender la interacción de polimixina con enterobacterias.  

Fondecyt Inicio 11130576. CONICYT-REDES 140241
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Microbioma de ambientes acuaticos característicos de humedales andinos durante un periodo seco y llu-
vioso. (Microbiome from aquatic environments characteristics from Andean wetlands during a dry and wet 
period)

Gálvez, M. J.1., González, Jose2.,Dorador, Cristina3.,Eissler, Yoanna4.,Fernández, Camila5.,Hengst, Mar-
tha6.,Hernández, Klaudia7.,Cornejo, Marcela8.,Molina, Veronica1.,1Departamento de Biología, Observatorio 
de Ecología Microbiana, Facultad de Ciencias Naturales y Exactas, Universidad de Playa Ancha de Ciencias 
de La Educación.2Departamento de Matemática y Estadística, Facultad de Ciencias Naturales y Exactas, Uni-
versidad de Playa Ancha de Ciencias de La Educación.3Laboratorio de Complejidad Microbiana y Ecología 
Funcional, Instituto Antofagasta, Centro de Bioinnovación, Centro de Biotecnología y Bioingeniería (CeBiB), 
Universidad de Antofagasta.4Departamento de Química y Bioquímica , Facultad de Ciencias, Universidad de 
Valparaíso.5Departamento de Oceanografia, INCAR, LIA-MORFUN, Facultad de Ciencias Naturales y Oceano-
gráficas, Universidad de Concepción.6Departamento de Cs Farmacéuticas (UCN) & Centro de Biotecnología 
y Bioingeniería (CeBiB) Universidad Católica del Norte.7Centro de Investigación Marina Quintay (CIMARQ), 
Facultad de Ecología y Recursos Naturales, Universidad Andrés Bello.8Escuela de Ciencias del Mar, Facultad 
de Recursos Naturales, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. (Sponsored by Veronica Andrea Molina 
Trincado)

El Salar del Huasco es un humedal andino ubicado a 3800 metros sobre el nivel del mar, caracterizado por 
la presencia de diversos ambientes acuáticos como vertientes de agua dulce, numerosas pozas y una laguna 
principal de conductividad variable que puede alcanzar más de 51.000 ms/cm. Estudios previos han demos-
trado una gran diversidad microbiana en este ecosistemas incluyendo una alta predominancia de grupos 
hasta ahora desconocidos. El presente trabajo estudia la composición de bacterias y arqueas en distintos 
ambientes acuáticos del humedal durante un periodo lluvioso (febrero, 2012) y seco (julio, 2012), mediante 
análisis de secuenciación masiva de transcriptos (RNA) del gen 16S rRNA.  Los resultados indican una mayor 
riqueza especies bacterianas (n=60-206) en comparación con las arqueanas (n=3-40). Además, la diversidad 
(índice Shannon) fue mayor en vertientes y pozas durante el periodo lluvioso (H`<3,25) en comparación al 
seco (H`<2,85). Dentro de los grupos abundantes se destacaron secuencias asociadas a Thaumarchaeota 
quienes fueron numerosas en la laguna principal, mientras que Methanomicrobia y Alfaproteobacteria con-
tribuyeron más en vertientes y pozas. Entre estos grupos abundantes, las Methanomicrobia aumentaron en 
un 47% en el período seco en comparación al lluvioso. Además, del total de secuencias clasificadas, 41 – 79% 
y 18 – 44% correspondió a la biósfera rara (<0,1%) y semi-rara (0,1-1%). Estos grupos microbianos fueron 
quienes más variaron entre períodos, destacándose entre las raras a las Sphingobacteria y Nitrospira en los 
periodos lluvioso y seco, respectivamente. Un análisis de correspondencia canónico indicó que las variables 
ambientales analizadas (temperatura, conductividad, oxígeno, pH y nutrientes) explicaron hasta un 17% de 
la variabilidad en la composición microbiana. El fosfato (0,64) y nitrato (-0,66) fueron las variables más signi-
ficativas, coincidiendo con su alto rango de variación en el ambiente, 0,6-203 y 0,5 a 19 umol/L. En conjunto, 
estos resultados indican que la gran heterogeneidad ambiental en humedales andinos genera gradientes 
químicos que favorecen el desarrollo de microorganismos diversos incluyendo una alta contribución de la 
biosfera rara. 

FONDECYT 1110824; 1140356, 1140179, LIA-MORFUN  
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COMUNICACIONES LIBRES PANELES I

1.Archaeal and bacterial diversity in a natural pH gradient in hot pools of El Tatio Geothermal Field. 
(Archaeal and bacterial diversity in a natural pH gradient in hot pools of El Tatio Geothermal Field)

Valenzuela, B1,2., Dorador, Cristina2.,1Doctorado en Ciencias Aplicadas, mención sistemas marinos costeros, 
Instituto Antofagasta, Universidad de Antofagasta.2Laboratorio de Complejidad Microbiana y Ecología Fun-
cional, Instituto Antofagasta, Universidad de Antofagasta. (Sponsored by Cristina Dorador)
The Geothermal Field of El Tatio, Chile, are one of the least known major geothermal systems. The unique 
features of the El Tatio geothermal field derive from its geographical location (high altitude, 4200 m.a.s.l.; 
low latitude, 22 °S) that result in high radiation (whit a maximum total solar radiation of 1206 W m-2 while 
PAR peaked at 2600 µ mol m−2 , UV-A is 33.0 W m−2 and UV-B w 6.0 W m−2), and a lower water boiling 
point (86 °C). Measurement of temperature and pH in hot water pools showing a wide variety of microenvi-
ronments within a few kilometres of distribution. This particular environmental condition would generate a 
change in the diversity of microorganisms in this natural pH gradient. The objective of this study is to char-
acterize the diversity of Bacteria and Archaea in different water pools of El Tatio geothermal field. A sample 
from 5 hot water pools located in a range of 1 km was collected for DNA isolation and PCR amplification of the 
archaeal and bacterial16S rRNA gene. PCR product were cloned and sequenced to determine the diversity 
between pools at different pH. Water temperature ranged between 55 and 72 °C and pH between 4 and 7.6. 
In general, archaeal diversity was higher than bacterial, with 8 archaeal classes detected (Desulfurococcales, 
Haloferacales, Methanobacteriales, Sulfolobales, Thermococcales, Thermoplamatales, Themoproteales) 
compared with 3 bacterial classes (Aquificae, Deinococcus-Thermus, Firmicutes). Most of the sequences 
exhibited low similarity with their closest relatives in databases, reflecting the unique character of microbial 
assemblages in these hot water pools. These results contribute to understand the complexity of geothermal 
microbial communities and their relevance in functional activities in this environment.   

Proyecto Fondecyt 1140179; CeBiB, FB0001.
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2.Efecto de concentraciones sub-letales de distintos antibióticos sobre el fenotipo de resistencia y la expre-
sión del gen de la integrasa en cepas de Klebsiella pneumoniae portadoras de integron clase 1 (Effects of 
sub-lethal concentrations of antibiotics on the resistance phenotype and integrase gene expression in strains 
of Klebsiella pneumoniae carriers of class I integrons)

Valenzuela, P1., Lima, Celia1.,Morales, María1.,Domínguez, Mariana1.,González-Rocha, Gerardo1.,Bello, He-
lia1.,1Laboratorio de Investigación en Agentes Antibacterianos (LIAA), Departamento de Microbiología, Facul-
tad de Ciencias Biológicas, Universidad de Concepción. 
La exposición a dosis sub-letales de antibióticos, puede aumentar la frecuencia de eventos tales como mu-
taciones puntuales, recombinación genética o transferencia horizontal de genes, conllevando al desarrollo 
de cepas con altos fenotipos de resistencia. En este contexto, los integrones, plataformas genéticas con gran 
potencialidad para almacenar y diseminar determinantes de resistencia, puede ver inducida su capacidad 
para capturar y/o expresar genes bajo condiciones sub-inhibitorias.  El objetivo de este trabajo fue investi-
gar si la exposición a una concentración sub-letal sostenida en el tiempo de distintos antibióticos, pueden 
modificar el nivel de resistencia e inducir un cambio en la expresión del gen de la integrasa (intI1) en ce-
pas de Klebsiella pneumoniae de origen hospitalarias. Para esto, se seleccionaron dos cepas con suscepti-
bilidad disminuida a carbapenémicos, ambas con  integron clase 1 que porta los cassettes dfra12, orfF y 
aadA2.  Se determinó la concentración mínima inhibitoria (CMI) a ertapenem ciprofloxacina, estreptomicina 
y amikacina, por dilución seriada en agar. Posteriormente, realizaron pasajes de 1 ml de cultivo, crecido 
en medio líquido a 0,5 CMI para cada uno de los antibióticos antes mencionados, al séptimo pasaje  se 
evaluó nuevamente la CMI y se realizó extracción de DNA y RNA para los estudios génicos mediante PCR 
Y RT-PCR y curva de crecimiento para evaluar fitness bacteriano. Los resultados revelaron un aumento de 
la CMI para todos los antibióticos estudiados, siendo más destacable el caso de ertapenem donde hubo 
un aumento de hasta 8 veces la CMI (8/64 ug/ml) y para estreptomicina donde la CMI aumento 4 veces 
(256/  >1024 ug/ml). Los estudios génicos, mostraron un aumento significativo en la expresión relativa del 
gen de la integrasa, esto podría indicar que una posible respuesta adaptativa es lograda en un corto perio-
do de tiempo y que una de las vías podría ser mediante el integrón y sus respectivos cassettes geneticos. 
 

Agradecimiento a CONICYT por Beca magister N° 22141220 y a proyecto FONDECYT N° 1130838 por finan-
ciar esta investigación. 
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3 Análisis transcripcional comparativo de mutantes en el contexto de la represión por glucosa de Xan-
thophyllomyces dendrorhous y su efecto en la ruta de carotenogenesis. (Comparative transcriptional anal-
ysis of mutants in the context of glucose repression in Xanthophyllomyces dendrorhous and its effect on 
carotenogenesis pathway.)

Valenzuela Villa, Luis1., Pamela, Córdova1.,Dionisia, Sepúlveda1.,Marcelo, Baeza1.,Jennifer, Alcaíno1.,Víctor, 
Cifuentes1.,1Laboratorio de Genética, Departamento de Ciencias Ecológicas, Facultad de Ciencias, Universi-
dad de Chile. 
La regulación transcripcional es un proceso complejo que ocurre a múltiples niveles e involucra a diversos 
factores. En levaduras, la presencia de glucosa en el medio de cultivo conlleva a la inhibición de la transcrip-
ción de un conjunto de genes, mecanismo conocido como represión catabólica. En este mecanismo participa 
el factor de transcripción Mig1 que se une a secuencias definidas en las regiones regulatorias de los genes 
blancos y recluta a complejos co-represor maestros como Gtr1-Gtr2, que interactuan con la maquinaria 
transcripcional impidiendo la expresión de dichos genes. En X. dendrorhous se ha descrito una disminución 
mediado por Mig1 de los niveles de transcrito de genes involucrados en carotenogenesis cuando la levadu-
ra es cultivada en presencia de glucosa. Con el propósito de estudiar la función de los genes MIG1, GTR1 y 
GTR2 a nivel genómico, se generaron mutantes individuales mediante el reemplazo de los respectivos ORFs 
por un módulo que confiere resistencia a antibiótico vía recombinación homóloga. Posteriormente, los mu-
tantes se cultivaron en presencia o ausencia de glucosa, para luego llevar a cabo ensayos de RNA-seq con el 
propósito de realizar un análisis transcripcional comparativo entre las diferentes condiciones y cepas. Para 
cada mutante se identificaron genes diferencialmente expresados respecto a su parental, tanto en condicio-
nes represivas como desrepresivas, determinándose la magnitud del número de genes regulados por estos 
factores, ya sea de un modo directo o, indirectamente debido a un efecto en cascada. Entre ellos se identificó 
un aumento de transcritos de genes carotenogénicos como crtS y crtI, entre otros, lo cual concuerda con una 
mayor producción de pigmentos en las cepas mutantes. El siguiente paso es realizar ensayos ChIP-Exo para 
determinar a cuáles genes Mig1 se une directamente, determinar la secuencia de unión consenso en X. den-
drorhous y poder inferir un modelo de red de regulación génica en la levadura. 

FONDECYT 1140504
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4 Zebrafish and Salmonella Typhimurium interactions depends on both the virulence of the bacterial 
strains and the method of infection.   

Varas, M. 1., Fariña , Alonso1.,Diaz-Pascual , Francisco1.,Allende , Miguel2.,Santiviago, Carlos A.3.,Chávez, 
Francisco P.1.,1Laboratorio Microbiología de Sistemas , Facultad de Ciencias , Universidad de Chile .2Centro 
FONDAP de Regulación del Genoma, Facultad de Ciencias , Universidad de Chile.3Laboratorio de Microbiolo-
gía, Facultad de Ciencias Químicas y Farmacéuticas, Universidad de Chile. (Sponsored by .)

In the last years, new simple models have emerged to study host-pathogen interactions. Particularly, zebrafish 
(Danio rerio) has been used to determine the role of vertebrate innate immunity during bacterial infections. 
Among its outstanding features, the major cellular types of the innate immune system develop during the 
first days of embryogenesis. Also, the optical transparency of the larvae and the easy-to-obtain large number 
of embryos allow the real-time analysis and in vivo imaging of the infection progress. In zebrafish model, 
microinjecting bacteria into the embryo/larvae can achieve infection. Alternatively, infection also can be per-
formed by static immersion of larvae on a microbial suspension. Both methods differ in the mode and time 
of infection, inoculum size and host response. In addition, injection is a low throughput method, while static 
immersion is very useful for high throughput analysis. Salmonella enterica serovar Typhimurium is a gener-
alist pathogen capable of infecting many hosts and its clinical manifestations range from diarrhea to severe 
systemic disease and even the host’s death. In this work, we studied the interaction between zebrafish and 
Salmonella enterica serovar Typhimurium. In our experimental design, we used 3 days post-fertilization (dpf) 
larvae for intravenous injection and 6 dpf larvae for static immersion, and monitored the infection progress 
during 72 hours. We used the wild-type strain of Salmonella Typhimurium 14028s and the attenuated strain 
ΔaroA. In the case of microinjection, we observed that only the wild-type strain was able to cause lethality 
in approximately 50% of larvae. No lethality was detected using static immersion with any strain, but we ob-
served a differential intestinal colonization.  Wild-type colonized 100% of larvae while ΔaroA approximately 
50%. These results indicate that host-pathogen relationship may vary depending not only on the virulence of 
the strain but also on the infection method.   

FONDECYT 1120209 and scholarship CONICYT 21120431.
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5 Caracterización de bacterias resistentes a cobre provenientes de sedimentos marinos de la bahía de 
Quintero. (Characterization of bacteria resistant to copper deposits from marine bay of Quintero, Chile)

Vargas, C1., Yáñez , C1.,Bastías , R1.,1Laboratorio de Microbiología, Instituto de Biología, Pontificia Universidad 
Católica de Valparaíso. (Sponsored by Carolina Yáñez Prieto)
La Bahía de Quintero, ubicada en la Región de Valparaíso es reconocida como una zona de intensa actividad 
industrial. Por lo mismo, recibe la descarga de diversas fuentes contaminantes, entre las que destacan los 
metales pesados como el cobre. En este tipo de ambientes pueden proliferar bacterias que han desarrollado 
mecanismos de resistencia. El objetivo de este trabajo fue aislar y caracterizar bacterias resistentes a cobre 
de sedimentos marinos de la Bahía de Quintero. Para ello, se seleccionaron bacterias resistentes a cobre 
desde sedimentos, las que fueron identificadas mediante secuenciación del gen 16S rRNA. Se determino la 
resistencia a cobre en las bacterias seleccionadas  determinando la concentración mínima inhibitoria (CMI) 
para el metal y la detección del gen copA por PCR, determinante genético asociado a resistencia a cobre 
en bacterias. Las bacterias aisladas y secuenciadas fueron identificadas y asociadas a los géneros Stenotro-
phomonas, Pseudomonas y Rhodanobacter. Los ensayos realizados para la CMI mostraron que estas cepas 
presentan resistencia a cobre, con valores de CMI de 125 mg/L de Cu+2 para Pseudomonas sp y 175 mg/L de 
Cu+2 para Stenotrophomonas sp y Rhodanobacter sp. Por último, se detectó la presencia del gen copA en las 
3 cepas. En conclusión, las tres cepas aisladas de los sedimentos marinos de la Bahía de Quintero presentan 
resistencia a cobre, por lo que, es posible especular que se originaron a partir de procesos adaptativos debi-
do a la exposición de estos organismos a altas concentraciones del metal. Este trabajo constituye un punto 
de partida para el estudio de las comunidades microbianas  resistentes a metales pesados que se desarrollan 
en esta zona contaminada. 

Fondecyt Iniciación 11140412, Fondecyt Regular 1150503, Proyecto de Asignación Directa 122.735/2015 y 
Proyecto PUCV 122.734/2014.
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6 AmpC: Principal mecanismo de resistencia a los antibióticos betalactámicos en aislados antárticos del 
género Pseudomonas.  (AmpC: The principal mechanism to betalactams antibiotic resistance in antartic iso-
lates of members of the Pseudomonas genus.)

Vásquez, F.1., Higueras , Sebastian1.,Marshall, Sergio1.,Olivares, Jorge1.,1Laboratorio de Genética e Inmuno-
logía Molecular, Instituto de Biología, Facultad de Ciencias, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 
(Sponsored by Jorge Andrés Olivares Pacheco)

Las beta-lactamasas son el mecanismo más generalizado de resistencia a los antibióticos de la familia beta-
lactámicos cuyo mecanismo de acción es hidrolizar el anillo funcional inactivando penicilinas, cefalosporinas 
y moléculas relacionadas. AmpC es una beta-lactamasa ampliamente distribuida entre las bacterias, indu-
cible en respuesta a la exposición a este tipo de antibióticos. Su acción ha sido establecida en el periplasma 
bacteriano siendo exportada utilizando la vía Sec, generalmente con una masa molecular que va entre los 34 
y 40 kDa. Los genes que codifican beta-lactamasas son ancestrales  y se han encontrado en entornos remotos 
y desolados. Se ha descrito que fragmentos de peptidoglicano inducen la expresión de ampC; por lo tanto 
esta beta-lactamasa podría estar implicada en el proceso natural de reparación y de re-ensamblaje de esta 
estructura. En los últimos años se ha propuesto que los microorganismos ambientales, incluso en entornos 
aparentemente libres de antibióticos, poseen un número enorme y diverso de genes de resistencia a estas 
moléculas, cuya función original podría ser distinta a la de resistencia. En esta investigación se trabajó con 
una cepa de Pseudomonas aislada desde la Antártida, la cual muestra altos niveles de resistencia a antibió-
ticos de la familia betalactámicos en comparación con los niveles de resistencia que presenta Pseudomonas 
aeruginosa. Además se midieron los niveles de expresión del gen ampC a diferentes temperaturas determi-
nando que a los 15°C se produce la mayor expresión. Adicionalmente se midió la actividad beta-lactamasa 
utilizando nitrocefina. Los resultados muestran una mayor actividad a la temperatura de 15°C lo que se re-
laciona directamente con los niveles de expresión del gen ampC; por lo tanto hemos llegado a la conclusión 
que uno de los principales mecanismo de resistencia a los antibióticos de la familia de los betalactámicos en 
la cepa aislada desde la Antártida es la acción de la proteína  AmpC. 

Dirección de Investigación de la Pontificia Universidad Católica de Valparaíso.
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7 Caracterización fenotípica de cepas mutantes del gen SRE1 de la levadura carotenogénica Xanthophy-
llomyces dendrorhous. (Phenotypic characterization of mutant strains of SRE1 gene in carotenogenic yeast 
Xanthophyllomyces dendrorhous)

Gutiérrez, M. S.1., González, Ana María1.,Baeza, Marcelo1.,Cifuentes, Víctor1.,Alcaíno , Jennifer1.,1Laboratorio 
de Genética, Departamendo de Ciencias Ecológicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. (Sponsored 
by FONDECYT 11121200, Beca CONICYT )
La vía SREBP (Sterol Regulatory Element Binding Protein) es un mecanismo de regulación de transcripción gé-
nica mediada por los niveles de esteroles y oxigeno. Esta vía es conservada en mamíferos y recientemente se 
han identificado homólogos en hongos. En las levaduras Schizosaccharomyces pombe y Cryptococcus neofor-
mans se demostró que Sre1, el activador transcripcional en dicho mecanismo, es esencial para el crecimiento 
en condiciones de hipoxia y en presencia de inhibidores de la biosíntesis de ergosterol, el esterol principal en 
hongos. Mutantes de Xanthophyllomyces dendrorhous, una levadura de interés comercial dado su capacidad 
de sintetizar carotenoides, que no producen ergosterol sobreproducen carotenoides y presentan un alza en 
los niveles de transcritos de algunos genes blanco de esta vía. El objetivo de este trabajo fue identificar el gen 
SRE1 en esta levadura y estudiar su función mediante mutagenesis por reemplazo. Se obtuvieron mutantes 
sre1-: CBS-sre1- y CBS-cyp61-/sre1-,que derivande las cepas CBS 6938 (silvestre) y CBS-cyp61- (que no produce 
ergosterol y sobre-produce carotenoides), respectivamente, cuyos genotipos fueron confirmados por PCR. 
Los mutantes se caracterizaron fenotípicamente en cuanto a la producción de carotenoides y ergosterol, cre-
cimiento en CoCl2 (agente que simula condiciones de hipoxia) y azoles (inhibidores de la biosíntesis de estero-
les). La cepa CBS-sre1- presenta una pigmentación similar a su cepa silvestre; sin embargo, la doble mutante 
CBS-cyp61-/sre1- presenta una considerable disminución en su pigmentación respecto a su parental siendo 
similar al de la cepa silvestre. A diferencia de las cepas parentales, ambas cepas mutantes sre1-no crecen en 
presencia de las concentraciones utilizadas de CoCl2 o de azoles. Por lo tanto, el gen SRE1identificado codifi-
caría al factor de transcripción Sre1, el cual sería responsable del fenotipo sobreproductor de carotenoides 
de CBS-cyp61- y además es esencial para el crecimiento en CoCl2 e inhibidores de la biosíntesis de ergosterol. 

FONDECYT 11121200, Beca CONICYT.
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8 Cytopathogenicity levels in different Chilean isolates of infectious pancreatic necrosis virus (IPNV).

Vera, T.1,2., Manríquez, Rene1.,Cárcamo , Juan Guillermo1,2.,1Instituto de Bioquímica y Microbiologia, Cien-
cias, Universidad Austral de Chile.2Interdisciplinary Center for Aquaculture Research (INCAR) Universidad 
Austral de Chile. (Sponsored by Jaime Figueroa Valverde)
Infectious pancreatic necrosis virus (IPNV) is one of the major viral pathogens causing disease in farmed 
salmonids worldwide. This virus is widespread in Chile and cause substantial economic losses in salmon 
farming, both in freshwater cultures as well as saltwater cultures. The phylogenetic analysis of each of these 
Chilean isolates fit in two possible serotypes, Sp and West Buxton. The aim of this study was to characterize 
the level of cytopathogenicity of IPNV isolates with different genotypic characteristics, through viability kinet-
ics measured by MTT assays. The trials were conducted in CHSE-214 cells using two multiplicities of infection 
for each viral isolate, the experiments were performed at least in quintuplicate. The viral titer was obtained 
through the endpoint method described by Reed & Muench (1938). The results show clear differences in the 
cytopathogenicity halftime (t1/2) obtained for each isolate and the data analysis shows a correlation between 
this parameter and genotypic characteristics associated with virulence previously described, in which amino 
acids T217 / A221 of VP2 are directly associated with virulence in the serotype Sp for most of the isolates ana-
lyzed, however, three of these isolates failed to correlate genotypic characteristics with virulence levels. This 
information is very important to advance in the understanding of the mechanisms associated with virulence 
and cytopathogenicity for one of the most important pathogens affecting salmon farming in Chile. 

Funding: Fondap 15110027 and Fondecyt 1150934 of Conicyt Chile. DID-UACH, Universidad Austral de Chile.
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9 The integrative and conjugative element ICEACATY.2 and its contribution to adhesion and biofilm devel-
opment by Acidithiobacillus caldus.

Von Unger, M. I.1,2., Acuña, Lillian1.,Moya, Ana1.,Covarrubias, Paulo1,2.,Guiliani, Nicolas3.,Quatrini, Raquel1,2.,-
Castro , Matias1.,1Microbial Ecophysiology Laboratory Fundación Ciencia y Vida.2Ciencias Biologicas Univer-
sidad Andrés Bello.3Laboratory of Bacterial Communication Universidad de Chile. (Sponsored by Matias Es-
teban Castro Gonzalez)
The Acidithiobacilli are chemolithoautotrophic extreme acidophilic bacteria involved in bioleaching. Mineral 
dissolution occurs preferentially in the cell-mineral interface, where extracellular polymeric substances allow 
mineral colonization and biofilm development. Recent evidence supports a positive relationship between 
biofilm formation and transference of mobile genetic elements (MGEs) in several bacterial models. Biofilms 
provide stable cell-to-cell contact essential for MGE propagation, whereas the MGEs provide the compo-
nents required to establish the intercellular connections that allow self-transference, and frequently also, 
consolidate the biofilm. Recently, an integrative conjugative element - ICEAcaTY.2 - has been characterized in 
Acidithiobacillus caldus ATCC51756. ICEAcaTY.2 is an actively excising element that contains modules relat-
ed with integration/excision, stabilization and conjugation of the element. Additionally, ICEAcaTY.2 contains 
several accessory gene clusters involved in chemotaxis, and biosynthesis of flagellum and adhesion pili. Also, 
c-di-GMP synthesis/degradation functions and putative c-di-GMP binding effectors co-occur within this el-
ement. Thus, the gene cargo of type 2 ICEs suggests a role for these elements in biofilm formation in At. 
caldus. To asses the contribution of these genes to biofilm formation comparative and functional genomic 
analyses on a set of 8 At. caldus strains have been performed. The genomes of 6 of these strains have been 
sequenced, assembled and annotated in our Lab. Using genome information we have analysed occurrence 
and conservation of ICEAcaTY.2-like elements and their gene cargo, identifying presence and full-to-partial 
conservation of the ICE in 67 % of the strains. Additionally, we have evaluated the expression of genes con-
tained in different modules of ICEAcaTY.2 by real-time PCR under different growth conditions (planktonic, 
attached), and compared their expression profiles to those of orthologous gene sets in the core genome of 
representative strains. Results on the relative contribution of the ICEAcaTY.2 gene cargo to adhesion and bio-
film development in At. caldus are presented and discussed. 

Fondo Nacional de Desarrollo Científico y Tecnológico 314003, 1140048, 1120295; CONICYT Basal PFB-16.
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10 Participación de la fibronectina en la adhesión y respuesta inflamatoria inducida por Escherichia coli 
diarreogénicas sobre células en cultivo. (Participation of the fibronectin in the adherence and inflamatory 
response induced by Escherichia coli diarrheagenic on epithelial cells.)

Yáñez, D1., Farfán Urzúa, Maurico Javier2.,1 Universidad de Chile.2Pediatría y Cirugía Infantil Oriente, Medici-
na, Universidad de Chile. (Sponsored by Mauricio Javier Farfán Urzúa)

Hasta la fecha, los receptores celulares en el epitelio intestinal que permiten el reconocimiento de E. coli 
diarreogénicas (ECD)no han sido caracterizados. Por otro lado, las cascadas de señalización como parte de 
la respuesta inflamatoria generada, tampoco han sido establecidas. En este contexto, se ha señalado como 
marcador pro-inflamatorio en la infección con las distintas cepas ECD, el aumento en la secreción de  la cito-
quina IL-8. 

Resultados preliminares han señalado a fibronectina como un nuevo receptor celular para algunas cepas 
de ECD. De acuerdo a esto, se evaluó la participación de fibronectina en un modelo celular, y con ello su 
posterior participación en la respuesta inflamatoria. Los resultados mostraron que, a pesar del aumento 
en la adhesión mediada por fibronectina en células HEp-2 infectadas con la cepa de EAEC 042, se observó 
una disminución de la IL-8 secretada a las 3 horas post infección, así como una disminución en la expresión 
del gen que la codifica. Por el contrario, la expresión de otras citoquinas proinflamatorias de la vía NF-κB 
evaluadas, no mostraron esta misma  tendencia. Sin embargo, cuando se evaluó la expresión del gen para 
IL-8 durante 3 horas de infección, las células preincubadas con fibronectina mostraron un claro aumento en 
la expresión del mensajero durante este intervalo de tiempo.   

Adicionalmente, para demostrar la participación de la fimbria en este modelo, se evaluó la adhesión, 
secreción de IL-8 y expresión de genes proinflamatorios de la vía NF-κB en células HEp-2 infectadas con 
distintas cepas EAEC 042 que contienen mutaciones en los sitios de unión de la fimbria a fibronectina. 

Fondecyt 1120809
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11 Caracterización de enzimas extracelulares de interés biotecnológico en levaduras antárticas. (Characte-
rization of extracellular enzymes of biotechnological interest in antarctic yeasts)

Yuivar, Y.1., Barahona, Salvador1.,Carrasco, Mario1.,Villarreal, Pablo1.,Alcaíno, Jennifer1.,Cifuentes, Víctor1.,-
Baeza, Marcelo1.,1Ciencias Ecológicas, Ciencias, Universidad de Chile. (Sponsored by Marcelo Baeza Cancino)
Las enzimas utilizadas actualmente en las industrias provienen generalmente de microorganismos mesófilos 
y su actividad catalítica a temperaturas menores a 20ºC es baja. Dado que esto implica un gasto de recursos 
en la aplicación de calor al proceso, las enzimas producidas por microorganismos psicrófilos o psicrotoleran-
tes se han convertido en una alternativa para el desarrollo sostenible de una gran variedad de aplicaciones 
industriales. En este trabajo se analizaron cinco enzimas de interés biotecnológico producidas por levaduras 
aisladas desde la Antártica.Para ello, 100 ml de cultivos de levaduras en medio YM se centrifugaron (6000g, 
10 minutos, 4°C), se filtraron (0,45 μm) y las proteínas del sobrenadante fueron separadas por fracciona-
miento usando sulfato de amonio (20% a 80%). Las muestras se centrifugaron (10000g, 15 minutos, 4°C), el 
“pellet” se suspendió en 4 ml de buffer Tris-HCl (1 M, pH 7) y se dializaron (10 kDa tamaño corte) en 1000 
ml de buffer Tris-HCl (0,1 M, pH 7) durante 12 horas, a 4°C. Se determinó la actividad ureasa, gelatinasa, 
fosfatasa alcalina, invertasa y glucosa oxidasa a diferentes condiciones de temperatura y pH. Las proteínas 
fueron cuantificadas y resueltas en geles de poliacrilamida al 10%. Se determinó que las cepas Cryptococcus 
gastricus, Wickerhamomycesanomalus, Dioszegia sp, Mrakia sp y Rhodotorula glacialis poseen los mayo-
res niveles de actividad glucosa oxidasa, invertasa, fosfatasa alcalina, gelatinasa e ureasa, respectivamente. 
Además, los mayores valores de actividad se obtuvieron a 37°C, excepto, la actividad fosfatasa alcalina que 
tuvo su mayor actividad a 15°C. Para las actividades glucosa oxidasa, invertasa y gelatinasa se observó mayor 
actividad a valores de pH entre 5,6 y 6,6. En los ensayos de fraccionamiento se observó que las enzimas de 
interés precipitaron, en su mayoría, al 80% de sulfato de amonio.  

Proyecto Fondecyt 1130333
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12 Desarrollo de un interruptor sintético basado en luz roja para controlar ortogonalmente la expresión 
génica en Neurospora crassa.  (Developing a synthetic red-light toggle switch to orthogonally control gene 
expression in Neurospora crassa.)  

Rojas, V.1., Salinas, Francisco1.,Larrondo, Luis F.1.,1Millennium Nucleus for Fungal Integrative and Synthetic 
Biology (MN-FISB), Departamento de Genética Molecular y Microbiología, Facultad de Ciencias Biológicas, 
Pontificia Universidad Católica de Chile. (Sponsored by Luis F. Larrondo)
The fungus Neurospora crassa has been a long-standing model organism for circadian studies and has the 
potential of becoming a new chassis for synthetic biology. Although Neurospora is capable of responding 
to blue light, it is widely accepted its completely blindness to red light stimulation. Phytochromes are red-
light photoreceptors, with the ability of photo conversion between the active (660 nm) and inactive (740 
nm) state in response to red light. Synthetic biology based strategies have used phytochromes to develop 
new optogenetic switches, allowing specific control of gene expression. With the aim of implementing an 
orthogonal optogenetic system based on red-light induction in N. crassa, we developed a synthetic red-light 
toggle switch to control gene expression in this fungus, based on plant-derived components. The genetics 
constructions were designed in silico, assembled in vivo using yeast recombinational cloning and integrated 
in the N. crassa genome by homologous recombination. Initially, we used the yeast GAL4 transcription factor 
with codon-optimization for N. crassa as a positive control for orthogonal regulation of gene expression. 
The results showed 5 times fold induction of a luciferase reporter gene under GAL4-UAS promoter control. 
Based on these results, we designed the red-light system using PhyB and PIF6 from A. thaliana expressed 
as chimeric proteins using GAL4 activation domain (AD) and GAL4 DNA binding domain (DBD) from yeast, 
respectively. The synthetic system was fully codon optimized for N. crassa and upon red-light stimulation, 
PhyB-GAL4-AD and PIF6-GAL4-DBD interaction activated the expression of the luciferase reporter gene 
under the GAL4-UAS promoter control. In conclusion, a synthetic red-light toggle switch was implemented 
in N. crassa, showing potential for orthogonal perturbation of transcriptional networks, for circadian studies, 
and for heterologous protein expression.     

FONDECYT Postdoctoral 3150156, FONDECYT-Regular 1131030 And MN-FISB NC120043.    
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13 Detección de genes sul y dfr en plasmidios de cepas chilenas de Shigella sonnei multiresistentes aisladas 
en el período 2008- 2009. (Detection of dfr and sul genes in plasmids of multi resistant Shigella sonnei iso-
lated in the period 2008- 2009)

Avila, B.1., Miranda, Alfonso 1., Rivas , Lina María1.,Hermosilla , Germán1.,Toro, Cecilia1., Silva , Juan2.,Campo-
novo, Rosanna 3., Campos, Verónica3.,Ulloa, Maria Teresa1.,1Microbiologia, Medicina, Universidad de Chile.
2Tecnología Médica, , Ciencias de la Salud, Universidad de Antofagasta.3Microbiologia Integramedica. 
La shigelosis se trata con antibióticos en beneficio del paciente y contactos. El trimetoprim- sulfametoxazol 
(SXT) es uno de los antimicrobianos de primera línea utilizado en el tratamiento de esta infección, sin embar-
go, su sensibilidad ha variado considerablemente en los últimos años en nuestro país (45-100% desde 1995 al 
2009). Esta resistencia se asocia principalmente a la presencia de los genes sul y dfr, los cuales se encuentran 
en cromosoma o plasmidios. En Chile, entre los años 2008-2009, se reportó el surgimiento y diseminación de 
una cepa de S. sonnei 100% resistente a ampicilina, estreptomicina, cloranfenicol, tetraciclina y SXT. El perfil 
plasmidial de esta cepa reveló la presencia de 2 plásmidos de 3,9 y 4,8 MDa, cuyos tamaños coinciden con 
algunos plasmidios que contienen genes sul y dfr descritos en otras especies. Objetivo: Detectar la presencia 
de los genes de resistencia a SXT (sul y dfr) en  cepas de S. sonnei 2008-2009 y asociarlos a un plásmido en 
particular; Evaluar la transferencia horizontal de estos genes asociados a plasmidios. Métodos:  ADN genómi-
cos de 14 cepas fueron analizadas por PCR y se detectaron 17 genes dfr y 3 genes sul. Aquellos marcadores 
positivos se detectaron luego en DNA plasmidial de S. sonnei y en transformantes de E.coli DH5α. Posterior-
mente, se estudió la transferencia de los plasmidios mediante conjugación. Finalmente, el plasmidio fue 
secuenciado. Resultados: Todas las cepas de S. sonnei presentaron sul2 y dfrA14 en el plasmidio de 3,9 MDa, 
presente sólo en las cepas del período 2008-2009 y los resultados mediante PCR- secuenciación indican la 
presencia de un plasmidio no descrito antes en S sonnei. Conclusiones: La resistencia a SXT en las cepas de 
S sonnei del período 2008-2009 en Chile está mediada por la presencia de sul2 y dfrA14 en un plasmidio no 
conjugativo, que denominamos pABC-3.  

FONDECYT 1130394
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14 Bioproducción de nanopartículas fluorescentes de CdS por Acidithiobacillus thiooxidans; un nuevo mé-
todo de síntesis verde de nanocristales tolerantes a la acidez. (Biomanufacturing of CdS quantum dots by 
Acidithiobacillus thiooxidans; A novel green synthesis of nanocrystals with intrinsic pH tolerance) 

Ulloa, G.1., Collao, Bernardo2.,Alvarez, Sergio3.,Pérez-Donoso, José Manuel 2.,1BioNanotechnology and Mi-
crobiology Lab, Ciencias Químicas y Farmaceuticas, Universidad de Chile.2BioNanotechnology and Micro-
biology Lab, Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello.3Microbiológia, Ciencias Químicas y 
Farmacéuticas, Universidad de Chile. 
El creciente interés en el uso de microorganismos para la síntesis de materiales radica en su potencial ca-
pacidad de producir materiales con nuevas propiedades fisicoquímicas. En base a esto, nuestro grupo ha 
desarrollado un nuevo método de biosíntesis de nanopartículas semiconductoras fluorescentes (QDs) de CdS 
utilizando la bacteria acidófila extrema Acidithiobacillus thiooxidans. En este trabajo se evaluó la liberación 
de H2S derivada de la exposición a L-cisteína y su efecto en la producción de nanopartículas por A. thiooxi-
dans. Además, se correlacionó la generación de H2S con los niveles de poliP presentes durante la biosíntesis 
de QDs. Se determinó que la degradación del poliP favorece la biosíntesis de nanopartículas de CdS por A. 
thiooxidans. Las nanopartículas de CdS producidas por A. thiooxidans presentan espectros de absorción y 
emisión característicos para QDs de CdS. El tamaño de las nanopartículas generadas (asociado al color de 
emisión) se caracterizó por microscopía de fluorescencia, microscopía electrónica de transmisión y dispersión 
dinámica de la luz. Estos análisis indicaron que las nanopartículas verdes y rojas biosintetizadas presentan un 
tamañode 6 y 10 nm, respectivamente. Dado que A. thiooxidans crece en condiciones de acidez extrema, se 
evaluó la sensibilidad de las nanopartículas biosintetizadas al pH. El análisis mostró que las nanopartículas de 
CdS biosintetizadas presentan una alta estabilidad a pH ácido (pH 2), lo cual no ha sido reportado a la fecha y 
constituye una gran ventaja pensando en aplicaciones nanotecnológicas de los QDs producidos o del método 
de biosíntesis en condiciones ácidas. 

 

FONDECYT 1151255, INACH T-19_11, Proyecto de la US Air Force USAF AFLR SOARD Nº FA9550-15-1-0140    
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15 Decifrando la actividad biológica y naturaleza química de un novedoso compuesto anti-infectivo aislado 
de Streptomyces de la Patagonia Norte Chilena.   (Deciphering biological activity and chemical nature of a 
novel anti-infective compound isolated from Streptomyces from Northern Chilean Patagonia)

Undabarrena, A.1., Beltrametti, Fabrizio2.,Ugalde, Juan3.,Reyna, Mauricio4.,Weinstein, Caroline4.,Seeger, Mi-
chael1.,Cámara, Beatriz1.,1Laboratorio de Microbiología Molecular y Biotecnología Ambiental, Departamento 
de Quimica, Centro de Biotecnología D. Alkalay Lowitt, Universidad Técnica Federico Santa María.2Gerenza-
no, Italia Actygea Srl..3Centro de Genómica y Bioinformática, Facultad de Ciencias, Universidad Mayor.4Es-
cuela de Química y Farmacia, Facultad de Farmacia , Universidad de Valparaíso. (Sponsored by Michael 
Seeger Pfeiffer)
Las actinobacterias destacan por su versátil producción de metabolitos secundarios, que presentan diversas 
actividades biológicas, como antibacterianos, antifúngicos o antitumorales. La bioprospección de nuevos ais-
lados de actinobacterias provenientes de ambientes marinos inexplorados, puede llevar al descubrimiento 
de novedosos compuestos bioactivos con propiedades biotecnológicas. Bajo este contexto, se propuso inves-
tigar la biodiversidad cultivable en sedimentos marinos de un ambiente prístino, el Fiordo Comau, ubicado 
en la Patagonia Norte de Chile. Posteriormente, se evaluó la actividad antibacteriana de los aislados perte-
necientes al phylum Actinobacteria. Se seleccionaron los mejores productores, destacándose un aislado del 
género Streptomyces. Se estudió su filogenia en base a la secuencia del gen 16S rRNA y se evaluó su actividad 
antibacteriana en diversos medios de cultivo. Se realizaron fermentaciones con distintos solventes orgánicos 
para realizar extracciones de los metabolitos producidos. Se determinó que estos no se encuentran presente 
en el sobrenadante; sino que están asociados a las células. Se probó la capacidad anti-infectiva del extracto 
con distintos modelos biológicos, como bacterias (Staphylococcus aureus, Pseudomonas aeruginosa, Salmo-
nella enterica, Escherichia coli y Listeria monocytogenes) y levaduras (Saccharomyces cereviceae). Además 
se evaluó su citotoxicidad sobre líneas celulares tumorales (MCF-7, Caco-2, SH-SY5Y) y células humanas no 
transformadas (cultivo primario de fibroblastos). Para dilucidar la naturaleza química del extracto se analizó 
la susceptibilidad del extracto a distintas temperaturas y a la acción de proteasas, se realizó cromatografía 
de capa fina y también análisis espectrofotométricos para determinar longitudes de onda de absorbancia 
y emisión de fluorescencia. Debido a la novedad del extracto y potente actividad, se secuenció el genoma 
completo del aislado Streptomyces sp. H-KF8, revelando variadas rutas metabólicas que contienen policétido 
sintasa y/o sintetasas de péptidos no ribosomales las cuales podrían estar relacionadas con la actividad an-
tibiótica. Los resultados sugieren la presencia de novedosos metabolitos de naturaleza química compleja, a 
partir de un aislado de la costa chilena. 

Beca Doctoral Conicyt (AU), Beca Gastos Operacionales Conicyt 21120621 (AU),  Proyectos Fondecyt 
(11121571, 1110992), PIE>A UTFSM (AC, AU) y UTFSM 131342.
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16 Evaluación del potencial probiótico de cepas de Lactobacillus spp. aisladas de queso de cabra artesanal 
producidos en la región de Coquimbo, Chile.   (Evaluation of potential probiotic strains of Lactobacillus spp. 
isolated artisanal goat cheese produced in the Region of Coquimbo, Chile)

González , Dagianna1.,Urriola - Urriola, N.2., Silva Avalos, Juan1.,González, Lux2.,Rojas, Victor2.,Costa Del Río, 
Fernando3.,1Departamento de Tecnología Médica, Facultad de Ciencias de la Salud, Universidad de Antofa-
gasta.2Departamento de Ciencias Biomédicas, Facultad de Medicina, Universidad Católica del Norte.3Escuela 
de Veterinaria Universidad Pedro de Valdivia. (Sponsored by Juan Guillermo Silva Avalos)
Los  Lactobacillus spp. se utilizan como bacterias probióticas, término que se refiere a microorganismos no 
patogénicos que, ingeridos en cantidad adecuada, pueden ayudar a prevenir o tratar diversas enfermedades 
gastrointestinales, ya sea, impidiendo la ocupación de sitios específicos, produciendo sustancias antagónicas 
o modulando la respuesta inmune. Para garantizar la seguridad de la salud de quien los ingiere se recomien-
dan pruebas de resistencia a antibióticos, producción de factores de virulencia, acción frente a patógenos, 
resistencia a las condiciones gastrointestinales, entre otras.En este estudio se evaluó el potencial probiótico 
de trece aislamientos de Lactobacillus spp. derivados de queso de cabra artesanal de la región de Coquimbo. 
Se recolectaron 23 quesos de cabra artesanal de las zonas de secano y centro de la región de Coquimbo, se 
sembraron en Agar MRS y TSA-G por 48 hrs. Cuarenta y cuatro aislados fueron sugeridos como Lactobacillus 
spp. ya que presentaron las pruebas de catalasa y oxidasa negativos. Se seleccionaron al azar 13 cepas para 
identificarlas por sistema API CHL 50, y luego realizar las pruebas de capacidad probiótica: actividad antimi-
crobiana, tolerancia al tracto gastrointestinal, formación de aminas biogénicas, evaluación de factores de 
virulencia y resistencia a antibióticos. Las 13 cepas de bacilos Gram positivos seleccionadas corresponden a 
8 Lactobacillus plantarum, 3 Lactobacillus brevis, 1 Lactobacillus curvatus y 1 Lactobacillus delbrueckii, y no 
presentaron actividad hemolítica, hialuronidásica y gelatinásica. Todas presentaron resistencia a ciprofloxaci-
no y vancomicina, también actividad antimicrobiana a 5 de los 15 patógenos testeados. Se observó la forma-
ción de aminas biogénicas en 6 de las cepas frente a los aminoácidos precursores: tirosina, histamina, lisina  
y ornitina, además presentaron niveles de tolerancia variable al tracto gastrointestinal mostrando bajas pér-
didas de viabilidad. Por lo tanto, todas las cepas se pueden considerar inocuas para el consumo humano, con 
potencial uso en industria alimentaria, posibilitando su selección como microorganismo probiótico, para lo 
cual se realizarán análisis complementarios fenotípicos y genéticos moleculares.     

Proyecto VRIDT 2013- 10301391; VRIDT 2012- 10301321.
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17 Predicción de clusters de genes para la biosíntesis de metabolitos secundarios en hongos de ambientes 
extremos  (Prediction of secondary metabolite gene clusters in fungi from extreme environments) 

Vaca, I.1., Chávez, Renato2.,1Departamento de Química, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile.2Departa-
mento de Biología, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by Renato 
Chávez)
Los hongos filamentosos son excelentes productores de metabolitos secundarios. Considerando que la pro-
ducción de estos compuestos es específica de cada especie y que, según estimaciones recientes, sólo el 5% 
de las especies fúngicas existentes han sido descritas, el potencial para el descubrimiento de nuevos meta-
bolitos secundarios fúngicos es aún enorme. En este contexto, ha sido generalmente aceptado que los hon-
gos que habitan ambientes extremos son productores de metabolitos secundarios con estructuras químicas 
novedosas, sin que hasta la fecha se hayan realizado análisis que demuestren tal afirmación. Normalmente, 
los hongos sintetizan metabolitos secundarios mediante reacciones catalizadas por enzimas codificadas por 
genes que se agrupan en clusters genómicos. Actualmente, hay alrededor de 515 genomas fúngicos comple-
tos o en proceso, de los cuales apenas el 3% corresponde a genomas de hongos de ambientes extremos. Para 
evaluar si efectivamente estos hongos podrían producir metabolitos secundarios novedosos, analizamos los 
genomas de 6 hongos de ambientes extremos usando antiSMASH, un software diseñado para predecir clus-
ters de metabolitos secundarios en base a contexto genómico y contenido de dominios específicos. Los resul-
tados de este análisis sugieren que efectivamente, los hongos de ambientes extremos tienen un interesante 
potencial como productores de nuevos metabolitos secundarios. Sin embargo, y en comparación con orga-
nismos mesófilos con genomas de tamaño similar, antiSMASH predice un sorprendentemente bajo número 
de clusters de metabolitos secundarios en los hongos de ambientes extremos. Si bien esto podría deberse a 
diferencias biológicas propias de los organismos analizados, nosotros proponemos que este resultado refleja 
más bien un sesgo negativo de los programas de búsqueda de clusters de metabolitos secundarios hacia 
genomas de organismos poco convencionales. En este trabajo discutimos las razones probables de este ses-
go, y llamamos la atención respecto a las limitaciones que esto podría suponer para el estudio del potencial 
metabólico de los hongos de ambientes extremos. 

Este trabajo fue financiado por el proyecto FONDECYT 1150894 y DICYT-USACH
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18 Microbiota intestinal de Arapaima gigas (paiche) es dominada por Cetobacterium.   (Cetobacterium is a 
dominant bacterium in the gut microbiota of Arapaima gigas) 

 Romero, J1., Ramirez, Carolina1.,Coronado, Jaime1.,Catalán, Natalia1.,1Laboratorio de Biotecnología, INTA, 
Universidad de Chile. 
Arapaima gigas es de los peces más grandes del mundo en agua dulce; puede superar los 3 m de largo y 
pesar hasta 250 kg. El paiche o piracucu es interesante desde el punto de vista de la explotación acuicola 
dada el precio de su carne y porque presenta rápido crecimiento, entre 10 a 15 kg por año. La microbiota 
intestinal está involucrada en una amplia gama de procesos biológicos que otorgan beneficios al hospedero, 
aportando en la nutrición y digestión de nutrientes. En un pez de tanto crecimiento como Arapaima gigas, la 
composición de la microbiota podría entregar algunas pistas acerca de sus aportes a la nutrición del pez. Se 
muestrearon peces de acuicultura que fueron agrupados por tamaños. Los peces más pequeños pesentaron 
un promedio de 700 g, los medianos 2 kg y los grandes 7 kg. Las comunidades bacterianas se analizaron en 
los peces en forma individual se determinaron mediante electroforesis en gel con gradiente temporal de 
temperatura (TTGE). Para ello se realizó amplificación de la región V2-V4 del gen 16S rDNA. Los amplicones 
fueron evaluados por TTGE, y las bandas resultantes de cada muestra, se eluyeron para posteriormente ser 
amplificadas y secuenciadas. Las secuencias fueron comparadas con la base de datos RDPII. Los perfiles de 
TTGE presentaron un número limitado de bandas (3 a 4) por pez. En base a ello, los ejemplares presentaron 
una composición similar de microbiota, a pesar de las diferencias en tamaño de los peces. Tras la secuencia-
ción de las bandas, destacó la presencia de dos géneros bacterianos Cetobacterium y Clostridium. Algunos 
Cetobacterium son capaces de producir grandes cantidades de vitamina B12 que pueden complementar los 
requerimientos nutricionales del hospedero. Por tanto, la microbiota del paiche está dominada por una bac-
teria que puede contribuir a su crecimiento.   

Fondecyt 1140734
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19 Caracterización molecular de los genes VP2 y VP5 del virus de la necrosis pancreática infecciosa desde 
peces silvestres del sur de Chile. (Molecular characterization of VP2 and VP5 genes of infectious pancreatic 
necrosis virus in wild fish from southern Chile)

Muñoz, J.4,1.,Figueroa, Jaime2,1.,González-Stegmaier, Roxana4,1.,Enríquez, Ricardo4.,Contreras-Lynch, Ser-
gio3.,Olmos, Paola3.,Pérez, Tatiana4.,Romero, A4,1., 1Interdisciplinary Center for Aquaculture Research FON-
DAP.2Bioquímica y Microbiología, Ciencias, Universidad Austral de Chile.3IFOP Puerto Montt.4Patología Ani-
mal, Ciencias Veterinarias, Universidad Austral de Chile. (Sponsored by Jaime Figueroa Valverde)
El virus de la necrosis pancreática infecciosa (IPNV), es el virus prototipo de la familia Birnaviridae y perte-
nece al género Aquabirnavirus, y es el agente causante de la enfermedad del mismo nombre y que afecta a 
salmónidos en cultivo. La comparación entre diferentes aislados del virus ha revelado en su genoma regiones 
hipervariables, que se asocian con alta o baja virulencia. Al respecto, algunos virus tienen en su proteína VP2 
residuos Thr 217 y Ala 221, relacionados a virus altamente virulentos y por el contrario, virus de baja viru-
lencia tienen residuos Thr 217 y Thr 221. Para el gen VP5, algunas cepas presentan la expresión de este gen 
en forma truncada, lo cual estaría relacionado con la presencia de codones de término que interrumpirían la 
expresión de un producto proteico completo. Poco se sabe acerca de IPNv y sus factores de virulencia pre-
sentes en peces silvestres. Por este motivo, este estudio tiene como objetivo identificar IPNV y caracterizar 
sus genes VP2 y VP5, presentes en peces silvestres provenientes del Lago Rupanco, Punta Arenas y Fiordo 
de Aysén. A partir de muestras de róbalo (Eleginops maclovinus) y trucha arcoíris (Oncorhynchus mikyss), se 
ha identificado mediante RT-PCR la presencia del RNA viral de IPNV y se ha amplificado tanto los genes VP2 
y VP5 del virus. De hecho, la secuenciación del gen VP5 de IPNV amplificado desde O. mikyss, determinó la 
presencia del gen VP5 completo, correspondiente al serotipo Sp del virus, lo cual sugiere que este serotipo se 
encuentra en esta especie de pez. En este momento, estamos clonando y secuenciando el resto de los genes 
de IPNV amplificados desde las distintas especies de peces silvestres del sur de Chile y así poder compararlos 
con las otras secuencias de cepas y aislados de los virus distribuidos a nivel mundial. 

FONDAP 15110027
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20 Propiedades biosurfactantes en bacterias degradadoras de hidrocarburos aisladas desde la costa de 
Antofagasta (Biosurfactants properties of hydrocarbon degrading bacteria isolated from the coast of Anto-
fagasta)

Rossetti, A1., León, Joice1.,Areche, Carlos2.,Remonsellez, Francisco1.,1Ingeniería química, Facultad de Inge-
niería y Ciencias Geológicas, Universidad Católica Del Norte.2Departamento de Química, Facultad de Cien-
cias, Universidad de Chile. (Sponsored by Francisco Remonsellez F.)
Los biosurfactantes pertenecen a un amplio grupo de sustancias tensoactivas con potenciales aplicaciones 
a nivel industrial y biotecnológico. Estas moléculas alifáticas son producidas por diversos microorganismos, 
y tienen la capacidad de aumentar la biodisponibilidad de contaminantes orgánicos y su movilidad debido 
a una disminución de la tensión superficial e interfacial, promoviendo de esta manera la  formación  de mi-
celas y emulsiones de contaminantes. El objetivo de este trabajo es determinar y analizar las propiedades 
biosurfactantes en 12 cepas bacterianas aisladas e identificadas mediante análisis filogenético de los genes 
16S rRNA, las cuales presentaron capacidad de degradar hidrocarburos. La selección de las cepas con pro-
piedades biosurfactantes se realizó mediante la medición de glicolípidos y del índice de emulsificación en el 
sobrenadante. De esta forma, las cepas pertenecientes a los géneros Shewanella, Oceanobacillus y Pseudo-
monas mostraron valores del índice de emulsificación entre 52-68 %, y concentraciones de glicolípidos entre 
2.990-3.550 mg/mL. Posteriormente, la purificación de los biosurfactantes se realizó mediante extracción 
por solvente, los cuales se analizaron mediante ensayos espectrofotométricos (carbohidratos y proteínas), 
y cromatografía en capa fina (TLC). Los análisis mostraron altos valores de carbohidratos (120-200 μg/mL) y 
bajos valores de proteínas (18-20 μg/mL), lo que sugiere presencia de biosurfactantes del tipo glicolipídicos. 
Los análisis en TLC confirmaron la presencia de  glicolípidos del tipo mono- y di-ramnolípidos. Finalmente, las 
estructuras de los ramnolípidos se determinará mediante cromatografía líquida (HPLC). Este trabajo destaca 
la importancia de poder utilizar consorcios microbianos productores de biosurfactantes con un mayor espec-
tro de degradación en sitios contaminados con hidrocarburos pudiendo constituir una atractiva alternativa 
biotecnológica.               



www.somich.cl

124

21 Identificación a escala genómica de los genes requeridos para la supervivencia de Salmonella Typhimu-
rium en macrófagos murinos mediante el análisis de una genoteca de mutantes por deleción de genes in-
dividuales (Genome-wide identification of genes required for Salmonella Typhimurium to survive in murine 
macrophages by the analysis of a single-gene deletion mutant library)

Sabag, A1., Riquelme, Sebastián1.,Valenzuela, Camila1.,Bravo , Cristian2.,Barra, Verónica2.,Martínez , Víc-
tor2.,Ugalde, Juan3.,Álvarez, Sergio A.1.,Santiviago, Carlos A.1.,1Departamento de Bioquímica y Biología Mo-
lecular, Facultad Ciencias Químicas y Farmacéuticas, Universidad de Chile.2Departamento de Fomento de la 
producción Animal, Facultad de Ciencias Veterinarias y Pecuarias, Universidad de Chile.3Centro de Genómica 
y Bioinformática, Facultad de Ciencias, Universidad Mayor. 
La capacidad de sobrevivir dentro de los macrófagos es un evento crítico para la patogenicidad de Salmo-
nella. Estudios a escala genómica que combinan genotecas de mutantes por inserción al azar de un trans-
posón y selección negativa se han utilizado ampliamente para identificar genes de Salmonella Typhimurium 
requeridos para la supervivencia intracelular en macrófagos. Sin embargo, los efectos polares generados por 
la inserción del transposón y el gran número de mutantes requeridos para cubrir la totalidad del genoma 
dificultan las condiciones experimentales y la interpretación de los datos. Con el fin de optimizar la detección 
de los genes implicados en la supervivencia de Salmonella, se construyó una genoteca de mutantes de S. 
Typhimurium mediante mutagénesis por reemplazo alélico de genes individuales (SGD-Kan), la cual abarca 
aproximadamente el 90% de los genes no esenciales de Salmonella. Utilizando esta genoteca, se realizaron 
ensayos de protección a gentamicina en macrófagos murinos RAW264.7 in vitro. Inicialmente, se co-incu-
baron bacterias y macrófagos por 45 minutos y luego se eliminaron las bacterias extracelulares mediante 
lavados y tratamiento por 1 hora en medio suplementado con gentamicina. Las bacterias intracelulares recu-
peradas a diferentes tiempos de infección (0, 6 y 20 horas) fueron tratadas para extraer su DNA genómico con 
el fin de secuenciarlo mediante el sistema MiSeq de Illumina. En promedio, cerca de un 4,2% de las mutan-
tes presentes en el inóculo inicial fueron internalizadas luego de una 1 hora post-infección. La población de 
bacterias intracelulares a las 6 y 20 horas post-infección se mantuvo constante, e incluso en algunas réplicas 
se observó un aumento de la población a tiempos tardíos de infección. Actualmente, nos encontramos anali-
zando los datos obtenidos de la secuenciación con el fin de identificar a escala genómica los genes implicados 
en la supervivencia intracelular de S. Typhimurium en macrófagos murinos. 

Proyectos FONDECYT 1140754, 1130225, 11140666. Becas CONICYT 22140758, 221320275 y 21140615
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22 Estudiando la diversidad genética del patógeno Pisrickettsia salmonis mediante un abordaje genómi-
co-comparativo y un análisis de su transcriptoma global. (Assessing genetic diversity in the fish pathogen 
Pisrickettsia salmonis using a comparative genomic approach and a global transcriptional analysis)

Millar, A. D.1,2., Tapia, Paz V.2.,Guzman, Darwin A.2.,Gomez, Fernando A.3.,Henríquez, Vitalia3.,Marshall, Ser-
gio H.3,4.,Valdés, Jorge2.,1Ciencias Biológicas Universidad Andrés Bello.2División Bio-Cómputo y Genética Apli-
cada Fraunhofer Chile Research.3Laboratorio de Genética e Inmunología Molecular Pontificia Universidad 
Católica de Valparaíso.4División Acuicultura Fraunhofer Chile Research. (Sponsored by Jorge Hernán Valdés 
Anabalón)
Piscirickettsia salmonis es el agente causal de la Piscirickettsiosis, enfermedad persistente que produce gran-
des pérdidas económicas en la salmonicultura chilena. Con el fin de evaluar escalas de diversidad genética 
en este patógeno de peces, hemos secuenciado el genoma y el transcriptoma de 4 cepas de P. salmonis: las 
cepas tipo LF-89 y EM-90 junto a dos cepas aisladas desde centros de cultivo. Adicionalmente hemos incluido 
4 cepas disponibles en las bases de datos públicas. Los resultados revelan una alta similitud entre cepas don-
de el core genoma, compuesto por 1314 proteínas,  esta compuesto en su mayoría por genes involucrados 
en procesos metabólicos clave y de asimilación de nutrientes. Adicionalmente se identificaron potenciales 
determinantes de resistencia a compuestos tóxicos y a antibióticos y se identificó un catalogo de factores de 
virulencia en todas las cepas. Paralelamente, se analizó el contenido de proteínas parálogas y únicas de cada 
cepa, donde las estas últimas que varían entre 20 y 160 dependiendo de cada cepa bajo estudio, podrian dar 
claves de diferenciación fenotípica. Resultados del análisis del transcriptoma validaron gran parte de las uni-
dades transcripcionales predichas, las que fueron organizadas por tamaño y estructura, permitiendo definir 
las estructuras de los operones de correspondientes a los principales mecanismos de patogenicidad identi-
ficados. Adicionalmente, la identificación masiva de los sitios de inicio de la transcripción (TSS) y de posibles 
promotores otorgan una fuente de información clave para la realización de nuevos estudios funcionales en 
este patógeno. El presente estudio revela que el análisis del pangenoma y transcriptoma global de P. salmo-
nis otorga una plataforma de información clave para el estudio de los mecanismos moleculares asociados 
a los principales rasgos de interés para la industria. También revela las principales diferencias entre cepas 
ambientales y de laboratorio tanto a nivel genómico como transcripcional. 

Beca CONICYT y Proyecto PAI 7813110018 a A.D.M., FONDECYT 11110434 a J.V., FONDECYT 1120584 a 
S.H.M., e InnovaChile-CORFO FCR-CSB 09CEII-6991.    
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23 El gen RIM15 se encuentra involucrado en la resistencia a captan en Saccharomyces cerevisiae (RIM15 
gene is involved in resistance to captan in Saccharomyces cerevisiae)

Kessi-Pérez, E.1., Martínez, C1,2.,Cubillos, FA2.,1Departamento de Ciencia y Tecnología de los Alimentos Uni-
versidad de Santiago de Chile (USACH).2Centro de Estudio en Ciencia y Tecnología de los Alimentos (CECTA) 
Universidad de Santiago de Chile (USACH). 
Gran parte de los rasgos fenotípicos en poblaciones naturales presentan variaciones cuantitativas, siendo 
un importante desafío determinar las bases genéticas de dichas variaciones. La levadura Saccharomyces ce-
revisiae se ha convertido en un modelo de estudio para el mapeo de loci de caracteres cuantitativos (QTLs) 
y el análisis de la variación natural, al presentar una gran diversidad genética entre los cinco linajes puros 
descritos hasta la fecha (Wine/European (WE), West African (WA), Malaysian (MA), Sake (SA) y North Ame-
rican (NA)). Uno de los nichos para esta levadura son los viñedos, estando expuesta al amplio uso de fun-
gicidas (captan y otros), lo cual tendría un impacto sobre su diversidad. Poco se conoce sobre las regiones 
genómicas involucradas en la resistencia a fungicidas, por lo que se planteó el objetivo de determinar genes 
involucrados en la resistencia a captan en S. cerevisiae. Para ello, se evaluaron diferencias fenotípicas entre 
cepas parentales representativas de cuatro de los cinco linajes puros, presentando las cepas SA y NA mayor 
resistencia. Tras ello, se utilizaron dos estrategias distintas de fenotipificación, una en medio sólido y otra 
en microcultivo. El análisis de dichas fenotipificaciones mostró que existen diferencias significativas de cre-
cimiento entre miembros de una población recombinante WExSA, confirmando que la resistencia a captan 
tiene un carácter poligénico al presentarse distribuciones continuas en ambas condiciones de cultivo. De los 
análisis de ligamiento respectivos se identificaron diversos QTLs, encontrándose diferencias entre las estra-
tegias de fenotipifcación utilizadas, y destacando el QTL VI.65 como el más importante entre ellos al explicar 
por si solo importantes porcentajes de varianza fenotípica. Finalmente, mediante un análisis de hemicigosi-
dad recíproca se identificó al gen RIM15 como el locus causal de dicho QTL y por ende como uno de los genes 
responsables de la variación natural de resistencia a captan en poblaciones silvestres de S. cerevisiae. 

Proyecto ‘Apoyo al retorno de investigadores desde el extranjero’ 82130010; Fondecyt 1100509.
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24 Efecto de codones  sinónimos sobre el plegamiento co-traduccional de proteínas en Schizosaccharomy-
ces pombe (Effect of synonymous codons on co-translational protein folding in Schizosaccharomyces pombe)

Moreira-Ramos, S.1., Orellana, Omar1.,1Programa Biología Celular y Molecular, ICBM, Facultad de Medicina 
Norte, Universidad de Chile. (Sponsored by Omar Orellana Orellana)

En la mayoría de las proteínas el plegamiento es co-traduccional, siendo la regulación de la velocidad de sali-
da del polipéptido naciente desde ribosoma crucial para un plegamiento correcto. Basado en el hecho que el 
código genético es redundante (desgenerado), se ha observado que el uso codogénico es uno de los factores 
determinantes que regula la velocidad traduccional. Mutaciones sinónimas producen alteraciones en el rit-
mo traduccional, alterando la velocidad de salida del polipéptido codificado. Actualmente se desconocen las 
reglas que rigen esta regulación, conociéndose sólo ejemplos discretos. Basado en lo anterior, en este trabajo 
se propuso el estudio del efecto de mutaciones sinónimas basados en el uso de codones de las proteínas más 
y menos abundandtes, sobre el plegamiento de la 3-fosfoglicerato quinasa 1 (pgk1), la NAD/NADH quinasa 
(nadk) y el factor de independencia de calnexina (cif1p, proteína priónica en la levadura) en S. pombe, orga-
nismo modelo de eucariontes superiores. Mediante expresión heteróloga en E. coli se determinó que las pro-
teínas tienen tendencia a agregarse en condiciones de expresión estándar. Para determinar sitios candidatos 
a ser mutados por codones sinónimos, se analizó el uso codogénico y la eficiencia traduccional mediante el 
perfil de ribosomas. Se determinó que los mRNA que codifican las proteína pgk1 y nadk poseen codones de 
alto y bajo uso respectivamente, y el ritmo traduccional de las proteínas es homogéneo , identificandose 
regiones de traducción lenta y rápidas. Se analizará y discutirá el efecto de mutaciones sinónimas enlas re-
giones con diferente ritmo traduccional sobre  la expresión y la solubilidad de las proteínas.En conclusión, en 
este trabajo se analiza los posibles efectos del el uso codogénico en la regulación del plegamiento proteico 
mediante afinación del ritmo traduccional, y que mutaciones sinónimas en sitios claves pueden afectar el 
funcionamiento de las proteínas codificadas. 

FONDECYT Postdoctorado 3150366; FONDECYT 1150834
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25 Diversidad poblacional de costras biológicas de suelo en dos zonas geográficas de la IV Región de Co-
quimbo (Diversity of microbial communities associated to biological soil crusts in two geographic zones in IV 
Región de Coquimbo)

Muñoz, F.1., Fernández, Diego1.,Barros, Daniel1.,Wilkens, Marcela1.,Muñoz, Alejandro1.,Ortiz, Claudia1.,1De-
partamento de Biología, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile. 
En Chile, la erosión de suelos es una de las formas de degradación de mayor impacto ambiental y econó-
mico, afectando en forma generalizada a todo el territorio. Sin embargo, en el suelo existen comunidades 
microbianas que son capaces de combatir este fenómeno, denominadas Costras Biológicas del Suelo (CBS). 
Estas comunidades están formadas por diversos organismos, principalmente cianobacterias, bacterias, algas 
y hongos, los que se asocian a  las partículas de suelo, reteniéndolas y evitando la dispersión de estas. En 
este trabajo se caracterizaron poblaciones microbianas de CBS de 34 muestras ambientales obtenidas de dos 
zonas geográficas de la IV Región de Coquimbo, un sitio cercano a la costa y un sitio al interior de la región. 
Se analizó la presencia, diversidad y abundancias relativas de microorganismos propios de las CBS mediante 
amplificación y secuenciación de fragmentos de ADN específicos de cianobacterias, organismos fijadores 
de nitrógeno, algas y de hongos. Paralelamente, se determinó el pH, conductividad eléctrica, contenido de 
materia orgánica y carbono orgánico de los suelos asociados a CBS. El pH de todos ellos fue neutro, mientras 
que los valores de humedad y conductividad eléctrica de la zona costera fueron mayores que en la zona del 
interior. En las muestras de la zona costera se observó una mayor diversidad de microorganismos respecto 
de localidades en el interior. Estas últimas presentaron valores de materia orgánica (MO) y de carbono orgá-
nico (CO) mayores a la zona costera, aunque en ambos casos, los valores fueron mayores a los informados 
en literatura. Los resultados muestran una relación entre la composición microbiana de las CBS, las caracte-
rísticas fisicoquímicas de los suelos, particularmente la humedad, y las características climáticas de las zonas 
de muestreo. 

Proyecto FONDEF ID14I10151
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26 Plasmidio aislado desde una bacteria Antártica confiere resistencia a telurito en  Escherichia coli por 
un mecanismo independiente a la detoxificación de estrés oxidativo.   (Isolated Plasmid from an antartic 
bacteria confers tellurite resistance in Escherichica coli through an independent mechanism of the oxidative 
stress detoxification.)

 Muñoz-Villagrán, C.1., Morales, Eduardo1.,Pinto, Camilo1.,Cornejo, Fabián1.,Vásquez, Claudio1.,1Laboratorio 
de Microbiología Molecular, Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by Eduardo 
Hugo Morales Sierra)
 Algunos de los principales mecanismos de resistencia a telurito son su reducción a Te(0) o la volatilización 
del metaloide como especies metiladas, lo que provocaría un aumento en los niveles de especies reactivas 
de oxígeno (ROS). Los determinantes de resistencia encontrados a la fecha están directamente relacionados 
con los mecanismos mencionados; proteínas telurito reductasas (flavoproteínas y otras) o involucradas en 
la metilación del compuesto (SUMT). Adicionalmente, se han encontrado determinantes de resistencia de 
función desconocida, denominados como genes Ter o TehAB, entre otros. Sin embargo, aún no se ha diluci-
dado un mecanismo global por el cual un organismo es resistente a telurito, ni se ha explicado la alta resis-
tencia de aislados ambientales, por lo que podría existir otras formas de detoxificación.  Con el objetivo de 
buscar nuevos mecanismos de resistencia a telurito se aislaron microorganismos resistentes al tóxico desde 
la Antártica, dados los múltiples tipos de estrés a los que los organismos están expuestos en éste hábitat. 
Específicamente aislamos una cepa de Staphylococcus haemolyticus con 3 plasmidios, y el de mayor tama-
ño (pBNF01A) aumenta la resistencia de E. coli a telurito ~100 veces. Su secuenciación mostró la presencia 
de ORFs involucrados con la resistencia a metales, glutarredoxina y proteínas hipotéticas. La cepa silvestre 
transformada con el plasmidio (BW/pBNF01A) presenta respuestas fisiológicas similares a la cepa parental 
posterior a la exposición al tóxico; no se observaron diferencias en la producción de ROS, la actividad de en-
zimas antioxidantes (superóxido dismutasa, catalasa), en los niveles de tioles intracelulares ni en la actividad 
telurito reductasas, sugiriendo que la resistencia conferida por el plásmido es por un mecanismo diferente a 
lo clásicamente descrito. Inesperadamente, la cepa BW/pBNF01A no es resistente a otros metales y/o agen-
tes oxidantes. En estos momentos, la identificación del o los ORFs implicados está siendo analizada. Como 
conclusión el plasmidio BNF01A confiere resistencia a telurito por un mecanismo nuevo, independiente del 
estrés oxidativo producido.   

FONDECYT 1130362  (C.V.); Beca Tesis Doctoral INACH DG_03-13 (C.M.) y CONICYT 21120154 (C.M.). Fonde-
cyt Postdoctorado 3150004 (E.M.)
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27 Propagación asexual de plántulas de  Calophyllum brasiliense inoculadas con microorganismos pro-
motores del crecimiento vegetal (Asexual propagation of Calophyllum brasiliense seedlings inoculated with 
plant growth promoting microorganisms)

Oliveira, S. Nascimento1.,Santos, Tâmara Peres Ferreira Dos1.,Cabral, Juliana Silva Rodrigues2.,Jakoby, Isa-
bel Cristina Mendonça Cardoso1.,Santos, Luiz Carlos Ramos Dos1.,Souza, Flávio Faria DE1.,SOUCHIE, EDSON 
LUIZ1.,1Lab. Microbiologia Agrícola Instituto Federal Goiano - Campus Rio Verde.2Faculdade de Engenharia 
e Agronomia Unesp - Campus de Ilha Solteira. 

The “guanandi” (Calophyllum brasiliense) is a native tree species from Brazil with high economic value due to 
its wide use in construction, woodworking and shipbuilding. However, due to restrictions on seedling produc-
tion from seeds, asexual propagation becomes strategic. Moreover, inoculation of plant growth promoting 
microorganisms can maximize seedling production process. This work aimed to evaluate the inoculation of 
P-solubilizing bacteria and fungi and, or auxin producers, as well as Glomus clarum in “guanandi” mini-cut-
tings. A trial was carried out in a completely randomized design, factorial scheme 11 x 2 (11 P-solubilizing 
inoculation treatments and or auxin producers: 6 fungi - MSFS1, EC12M, 16E, 192R, 367E and RC28M; 4 
bacteria - MBSF1, MBSF2, 186R, 68E and a non-inoculated treatment on presence and absence of the arbus-
cular mycorrhizal fungus G. clarum) in “guanandi” mini-cuttings grown in plastic tubes containing Bioplant® 
substrate. The fungal isolates were grown under constant stirring (80 rpm for 7 days, 28 ° C) in 300 mL of 
potato dextrose and bacteria in 300 mL of nutrient broth (peptone, meat extract) during 3 days (80 rpm at 28 
°C). Bacterial inoculants were standardized to 108 CFU mL-1 while the fungal spores to 106 mL-1. Each plastic 
tube inoculated with G. clarum received 3.3 g of inoculum. A hundred days after planting were evaluated: 
shoot length, stem diameter, root volume, number of expanded leaves, fresh and dry matter of leaves, stems 
and roots, shoot dry matter ratio / total dry matter, root dry matter ratio / shoot dry matter and percent-
age of dead seedlings. Inoculation with G. clarum increases the growth of “guanandi” mini-cuttings. The 
16E, EC12M and MSFS1 isolates interact synergistically with G. clarum. Asexual propagation of “guanandi” 
is feasible in Bioplant® substrate and can be maximized through the co-inoculation of selected plant growth 
promoting microorganisms. 

FAPEG
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28 Actividad ATPásica y polimerización de FtsA-His6, FtsAD27-His6 y FtsAD210A-His6 de E. coli, purificadas 
a partir de extractos celulares solubles (ATPase activity and polymerization of FtsA-His6 and FtsAD27-His6 
and FtsAD210A-His6 of E. coli, purified from soluble cellular extracts)

Nova, E.1., Lagos, Rosalba2.,Monasterio, Octavio2.,1Departamento de Biologia, Facultad de Ciecias, Universi-
dad de Chile.2Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 
En la división bacteriana participan más de 15 proteínas, concertadas temporal y espacialmente, la incorpo-
ración de las proteínas es secuencial y el proceso de división comienza con la formación del anillo de FtsZ en 
la mitad de la célula. FtsA es una proteína que pertenece a la familia de las actinas, las que poseen actividad 
ATPásica. FtsA se une a la cara interna de la membrana citoplasmática y ancla polímeros de FtsZ a través de 
una hélice alfa anfipática que está formada por los últimos 27 aminoácidos de la región carboxilo terminal. 
FtsAD27 es una mutante trunca, que carece de los 27 residuos del extremo C-terminal. Varios grupos de tra-
bajo han caracterizado FtsA in vitro, purificada a partir de cuerpos de inclusión y no han detectado actividad 
ATPásica significativa en sus preparaciones. En nuestro laboratorio hemos purificado FtsA-His6, FtsAD27-His6 
y FtsAD210A-His6 a partir de extractos celulares solubles de E.coli por medio de una columna de Ni2+-IMAC 
y una cromatografía de filtración en gel Superdex 200. En la filtración se obtuvieron fracciones monoméricas 
de FtsA-His6, FtsAD27-His6. La FtsAD210A-His6 es una mutante que no une ATP, por lo tanto debiera care-
cer de actividad ATPásica. Las dos primeras proteínas mostraron actividades con una Km de 0,14, y 0,8 mM, 
respectivamente. La mutante FtsAD210A-His6 se obtuvo en una muy baja cantidad y además con contami-
nantes, luego de la cromatografía IMAC-Ni2+. FtsA en ausencia de ATP forma agregados amorfos y con ATP 
forma oligómeros, la cinética de la polimerización en presencia del nucleótido se ve incrementada. La saca-
rosa impide la formación de agregados amorfos formados en ausencia de ATP, y si permite la formación de 
oligómeros en presencia del nucleótido. En resumen las formas monoméricas de FtsA-His-6 y FtsAD27-His6 
purificadas a partir del extracto celular soluble de E. coli tienen actividad ATPásica, son estables en presencia 
de sacarosa 1 M y polimerizan en presencia del nucleótido.  

Financiamiento: Proyecto Fondecyt 1130711 y DIVINOCELL, European Commission (FP7 223431).



www.somich.cl

132

29 Estudio de la diversidad de bacterias simbióticas y endófitas asociadas a los nódulos de la leguminosa 
nativa Otholobium glandulosum. (Culén) (Diversity of root-nodule symbiotic and endophytic bacteria asso-
ciated with native legume Otholobium glandulosum)

Núñez, M1., Dardonville, Manon2.,Yáñez, Carolina1.,1Laboratorio de Microbiología, Grupo Microbiología 
Molecular de Suelos, Instituto de Biología, Facultad de Ciencias, Pontificia Universidad Católica de Valparaí-
so.2Filière BioInformatique et Modélisation INSA Lyon. (Sponsored by Carolina Yáñez Prieto)
Las leguminosas son plantas de la familia Fabaceae capaces de formar asociaciones simbióticas con bacterias 
en su raíz en estructuras especializadas  denominadas nódulos. Estas estructuras alojan principalmente dos 
tipos de bacterias: los rizobios, fijadores de nitrógeno y encargados de la formación del nódulo en la planta, 
y las bacterias endófitas, colonizadoras del interior del tejido vegetal pero que no establecen una relación 
simbiótica estrecha como lo hacen los primeros. En Chile, existe una importante diversidad de leguminosas 
nativas en las cuales se desconoce la relación existente con los microorganismos que habitan en su rizósfera. 
Una de ellas es Otholobium glandulosum, conocida como culén, planta comúnmente utilizada con fines me-
dicinales debido a sus propiedades antiespasmódicas y antidiarreicas. El siguiente trabajo tuvo como objetivo 
caracterizar la diversidad de simbiontes y bacterias endófitas en nódulos radiculares de la leguminosa nativa 
O. glandulosum. Para ello, nódulos fueron recolectados desde las raíces de esta planta en las cercanías de la 
Laguna La Luz, Valparaíso, Chile. Las bacterias fueron aisladas desde nódulos esterilizados en su superficie y 
luego caracterizadas mediante secuenciación del gen 16S rRNA y detección por PCR del gen nifH que codifica 
la enzima nitrogenasa. Un total de 88 aislados fueron recuperados desde los nódulos, los que pertenecen 
a 13 ribotipos diferentes según análisis mediante ARDRA. Los primeros resultados de secuenciación indican 
que parte de estos aislados pertenece al género Serratia y además no poseerían el gen nifH. Es posible con-
cluir que existen bacterias endófitas asociadas a nódulos de O. glandulossum. Dada la presencia de nódulos 
maduros en la planta, probablemente los rizobios responsables de la nodulación se encuentran un estado no 
cultivable. Actualmente se encuentra en curso un estudio mediante técnicas independientes de cultivo para 
evaluar la presencia de estos rizobios en los nódulos.   

Beca de finalización de tesis de postgrado PUCV 2015; Fondecyt Regular 1150503; Proyecto PUCV 
122.735/2015.
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30 Identificación de hongos silvestres asociados al bosque relicto fragmentado del Parque Nacional Bos-
que de Fray Jorge. (Identification of wild fungi associated to Bosque Fray Jorge national park)

Olivares, L.1,2., Marambio, Bárbara1,2.,Lagües, Yanssuy1,2.,Plaza, Verónica1,2.,Castillo, Luis1,2.,1Departamento 
de Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de La Serena.2Núcleo Milenio sobre Biología Fúngica Integra-
tiva y Sintética Universidad de La Serena. 

Los hongos son el segundo grupo de eucariontes más diversos en el planeta después de los insectos. Algunos 
de ellos son patógenos de humanos, animales y  plantas. Los hongos patógenos de plantas producen pérdi-
das económicas a nivel mundial, representando el 20% de las pérdidas en las cosechas. Por ejemplo Botrytis 
cinerea es un hongo fitopatógeno que afecta a cultivos de uvas y frutilla en Chile, con pérdidas económicas 
para el país del 20 al 40% aproximadamente. Sin embargo, no existe un estudio del efecto de B. cinerea y de 
otros hongos fitopatógenos asociadas a la vegetación nativa de la cuarta región de Chile. A 150 km al sur de 
La Serena se encuentra El Parque Nacional Bosque de Fray Jorge (PNFJ)  que se caracteriza por presentar una 
precipitación media anual de 113 mm y una humedad relativa media de 85%. En este parque se encuentra 
el bosque relicto de tipo valdiviano, el cual presenta las condiciones propicias para favorecer el crecimiento 
de especies fúngicas. Por otro lado, en PNFJ se caracteriza por presentar plantas nativas consideradas como 
vulnerables y en peligro de extinción. El objetivo de este estudio fue identificar las especies de hongos aso-
ciado al bosque relicto fragmento nº 3 del PNFJ. Para ello, se analizaron 9 especies de plantas por triplicado 
que pertenecen al bosque. Las muestras fueron crecidas a 20°C por 5 días en agar PDA al 2% y los hongos 
resultantes fueron identificados mediante taxonomía tradicional y por de la secuenciación del ADNr (18S, 
5,8S y 28S). Los resultados preliminares nos indican que existen 16 especies de hongos asociados a la flora 
del bosque de Fray Jorge, de los cuales se han identificado Botrytis cinerea y Asperguillus sp. Indicando que 
algunos de los hongos asociados a la flora del Parque Nacional Bosque de Fray Jorge son hongos fitopató-
genos, los cuales podrían representar  una amenaza para la flora vulnerable del fragmento nº 3 del Bosque.    

Núcleo Milenio Biología Fúngica Integrativa y Sintética NC120043
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31 Vesículas de membrana externa de Piscirickettsia salmonis inducen citotoxicidad en la línea celu-
lar CHSE-214. (Outer membrane vesicles of Piscirickettsia salmonis induces cytotoxicity in CHSE-214 cell line.)

Oliver, C.1.,Valenzuela, Karla2.,Garduño , Rafael A.2.,Avendaño-Herrera, Ruben 3,4.,Figueroa , Jaime1,5.,Yáñez, 
Alejandro J.1,5,6.,1Instituto de Bioquímica y Microbiología Universidad Austral de Chile.2Department of Mi-
crobiology and Immunology Dalhousie University.3Departamento de Ciencias Biológicas Universidad An-
drés Bello.4RP2 Interdisciplinary Center for Aquaculture Research (INCAR).5RP3 Interdisciplinary Center for 
Aquaculture Research (INCAR).6Austral-OMICS, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile. (Sponso-
red by Jaime Eugenio Figueroa Valverde)
Piscirickettsia salmonis es una bacteria Gram negativa, intracelular facultativa y agente etiológico de la Pis-
cirickettsiosis, una patología que afecta a las tres principales especies de salmónidos que se cultivan en 
Chile. Recientemente ha sido reportado que P. salmonis produce exotoxinas que participan en la patogé-
nesis de esta bacteria. Vesículas de membrana externa (OMVs) son estructuras  esféricas, de 10-300 nm de 
diámetro, formadas a partir de la membrana externa de la mayoría de bacterias Gram-negativas, capaces de 
transportar toxinas y factores de virulencia. Sin embargo, la producción de OMVs por P. salmonis no ha sido 
caracterizada. Los objetivos de este trabajo fueron: i) caracterizar OMVs purificadas desde P. salmonis y, ii) 
evaluar la citotoxicidad inducida por OMVs en células CHSE-214. P. salmonis fue crecida en medio mínimo su-
plementado con cisteína (3.18 mM) y cloruro férrico (0.05 mM) a 18°C hasta fase estacionaria temprana. Las 
bacterias fueron removidas por centrifugación (5000 x g, 10 min a 4°C) y el sobrenadante fue filtrado a través 
de un filtro de 0.22-μm. Luego, OMVs contenidas en el sobrenadante fueron aisladas por ultracentrifugación 
(125,000 x g, 2h a 4°C) y analizadas por SDS-PAGE, Western blot y LC-MS/MS. Finalmente, células CHSE-214 
fueron infectadas con P. salmonis y OMVs purificadas y visualizadas por TEM. P. salmonis produce OMVs 
de diferentes tamaños entre 27,3 y 145,5 nm de diámetro, tanto en su crecimiento en medio liquido como 
dentro de la célula en el curso del proceso infeccioso. Análisis de LC-MS/MS permitió identificar, entre otros 
los factores de virulencia Hsp60 y OmpA así como genes involucrados en transferencia de material genético. 
Además, OMVs de P. salmonis generaron citotoxicidad en células CHSE-214. Así, se sugiere fuertemente que 
OMVs contribuyen a la patogénesis de P. salmonis. 

FONDAP-INCAR 15110027.
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32 Inhibición del crecimiento de  bacterias patógenas humanas por bacterias de suelo antártico (Growth 
inhibition of human pathogenic bacteria by antarctic soil bacteria)

Orellana, P.1., Adriasola, Alfredo1.,Pavón, Alequis1.,Salazar, Lorena1.,Gutiérrez, Ana1.,Corsini, Gino1.,1Institu-
to de Ciencias Biomédicas, Facultad de Ciencias de la Salud, Universidad Autónoma de Chile

Durante las últimas décadas, la resistencia bacteriana frente a antibióticos ha crecido significativamente y ha 
llevado a la selección de patógenos bacterianos con resistencia múltiple a distintos agentes antimicrobianos. 
Lo anterior genera la búsqueda de nuevos compuestos o agentes que inhiban el crecimiento y la proliferación 
de diferentes cepas bacterianas con un espectro de acción significativo. En este contexto, las bacterias que 
crecen en ambientes extremos, como el suelo antártico, compiten por mantenerse en un nicho ecológico 
mediante la secreción de sustancias, producto del metabolismo secundario, que inhiben o matan a otros 
microorganismos, evitando su proliferación. En este trabajo se evaluó el efecto antimicrobiano de 55 cepas 
de bacterias aisladas desde suelo antártico (BA) sobre 11 cepas bacterianas Gram negativo patógenas para el 
hombre, mediante un análisis de antagonismo sobre césped con el método de difusión en agar y se incuba-
ron durante 24 horas a 18ºC. En las BA que mostraron antagonismo positivo (efecto antibacteriano positivo) 
se determinó, mediante ensayo de difusión en placa, la actividad de los sobrenadantes de los medios de 
cultivo concentrados por evaporación, la termoestabilidad de la sustancia secretada y su masa molecular a 
través de una membrana con un límite de corte de 10 kDa. Además, se utilizó un método cromogénico en 
placa para evaluar el efecto antibacterial in vitro de las BA sobre Escherichia coli HB101 como cepa repor-
tera. Los resultados muestran que siete cepas de BA inhiben el crecimiento de Salmonella Typhi, Shigella 
boydii, Acinetobacter baumannii y Klebsiella oxytoca. Por otra parte, las siete cepas BA secretan sustancias 
termoestables de bajo peso molecular y tienen actividad de tipo bacteriostático. En conclusión, el 12,7 % de 
las BA ensayadas producen sustancias con actividad antibacteriana contra patógenos humanos resistentes 
a antibióticos, presentando un potencial uso alternativo frente al tratamiento con antibióticos tradicionales. 

Proyecto DIP 39/2015 Universidad Autónoma de Chile
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33 El Sistema ISC involucrado en la biosíntesis y ensamblaje de clusters [Fe-S] es funcional en condiciones 
de estrés en la bacteria biolixiviante Leptospirillum Group II CF1 (The ISC system involved in the biosynthesis 
and assembly of iron-sulfur clusters is functional under stress conditions in the bioleaching bacteria Lepto-
spirillum GroupIICF1)

Paillavil , B.1., Quatrini, Raquel2.,Levicán , Gloria1.,1Departamento de Biología, Facultad de Química y Biolo-
gía, Universidad de Santiago de Chile.2Laboratorio de Ecofisiología Bacteriana Fundación Ciencia & Vida. 
La síntesis y ensamblaje de los clusters [Fe-S] es un proceso altamente complejo y coordinado. Los orga-
nismos han desarrollado sistemas multicomponentes que promueven la biosíntesis de las proteínas [Fe-S]. 
Entre estos, el sistema ISC corresponde al sistema de ensamblaje por defecto mientras que el sistema SUF 
está adaptado para sintetizar estos cofactores inorgánicos en condiciones ambientales extremas como estrés 
oxidativo y carencia de hierro. Leptospirillum es una bacteria acidófila oxidante de hierro que pertenece a 
un consorcio de microorganismos que participan en la biolixiviación de minerales y juegan un papel impor-
tante en la recuperación de metales. Interesantemente, a pesar de encontrarse en un ambiente altamente 
oxidante con elevadas concentraciones de metales, este microorganismo sólo posee un sistema para la sín-
tesis y ensamblaje de clusters [Fe-S], el sistema ISC. El objetivo de este trabajo es caracterizar el sistema de 
biosíntesis de clusters [Fe-S] ISC de Leptospirillum Group II CF1, evaluando los niveles de expresión de genes 
claves del sistema y la funcionalidad en condiciones de estrés. Se realizó un análisis bioinformático y experi-
mentos de RT-PCR para caracterizar el “cluster” genético ISC de Leptospirillum  Group II CF1 y determinar la 
co-transcripción de los genes del sistema. Los niveles de expresión de 3 genes claves del sistema ISC (iscR, 
iscS y hscB) fueron determinados por RT-qPCR en condiciones de estrés oxidativo y/o ausencia de hierro. La 
funcionalidad del sistema ISC se evaluó mediante un ensayo enzimático para la actividad cisteína desulfurasa 
(IscS). El análisis bioinformático, los perfiles de expresión y los ensayos enzimáticos contribuyen al entendi-
miento de la biosíntesis de los clusters [Fe-S] en Leptospirillum sp. Los resultados muestran que el sistema ISC 
responde a condiciones de estrés, como estrés oxidativo y carencia de hierro con un aumento en los niveles 
de expresión de genes del sistema ISC y con un aumento de la actividad cisteína desulfurasa. 

Proyecto FONDECYT 1120746; (BP) Beca CONICYT
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34 Efectos celulares y metabólicos de la sobreproducción de polihidroxialcanoatos en Sphingopyxis chilen-
sis S37 y Sphingopyxis alaskensis 877 (Cellular and metabolic effect of overproduction of polyhydroxyalka-
noates in Sphingopyxis chilensis S37 and Sphingopyxis alaskensis 877)

Parra, B1., Martínez, Miguel1.,1Departamento de Microbiología, Facultad de Ciencias Biológicas, Universi-
dad de Concepción. 
  Los polihidroxialcanoatos (PHA) son polímeros almacenados por diversas  bacterias. Estos participan en 
la sobrevivencia bacteriana pero generan elevado interés biotecnológico por su similitud con los plásticos 
derivados del petróleo. Su acumulación se incrementa cuando las células bacterianas se desarrollan en un 
exceso relativo de carbono y baja disponibilidad de nitrógeno, fósforo o azufre. El objetivo fue establecer 
si un aumento en la acumulación citoplasmática de polihidroxialcanoatos afecta la actividad metabólica de 
Sphingopyxis chilensis S37 y Sphingopyxis alaskensis 877. Para esto, las bacterias se incubaron en ausencia 
de nitrógeno, y por citometría de flujo se evaluó el tamaño relativo, la complejidad citoplasmática y la inten-
sidad de fluorescencia emitida por el colorante Rojo de Nilo y Redox Sensor Green para detectar PHA intra-
citoplasmático y la actividad metabólica de las células, respectivamente. Los resultados indican que ambas 
cepas bacterianas detienen su crecimiento luego de 12h de incubación en ausencia de nitrógeno y aumentan 
su contendido polihidroxialcanoatos. La intensidad de fluorescencia, indicativa del contenido de PHA, en 
ausencia de nitrógeno fue 2,5 veces mayor en S. chilensis S37 y 2,0 en S. alaskensis 877, respecto de control 
en presencia de nitrógeno. Aun cuando no se encontró diferencias significativas (p 0,05), ambas cepas en 
ausencia de nitrógeno redujeron su tamaño relativo en un 20% y su complejidad interna en un 25% respecto 
del control. La intensidad de fluorescencia indicativa de la actividad metabólica de las células en ausencia 
de nitrógeno fue 1/3 menor respecto del control. El análisis de los resultados permite concluir que Sphin-
gopyxis alaskensis 877 y Sphingopyxis chilensis S37 aumentan su contenido de PHA cuando son expuestas a 
inanición de nitrógeno, pero al mismo tiempo, diminuyen su actividad metabólica manteniendo su tamaño 
y complejidad interna. Este efecto debe ser considerado si se pretende incrementar la síntesis industrial de 
estos biopolímeros. 

Financiado por proyecto Enlace DIUC 214.036.04-1.0
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35 Promoción de crecimiento por rizobacterias en el cultivo de Lilium sp. (Plant growth promotion by rhizo-
bacteria during the cultivation of Lilium sp.)

Araya, J. P.2,1., Maldonado, Stefanie2.,Bravo, Jaime2.,Stoll, Alexandra2.,1Biotecnologia Universidad de Antofa-
gasta.2Microbiologia Aplicada Centro de Estudios Avanzados en Zonas Aridas. 
  La Región de Coquimbo es la segunda productora de flores de corte en Chile, principalmente bajo invernadero. 
Las malas prácticas de fertilización química en estos sistemas generan problemas de acumulación excesiva 
de sales como nitratos y sulfatos, afectando la fertilidad de los suelos. Este trabajo está enfocado en el 
aislamiento de Rizobacterias promotoras del crecimiento vegetal (PGPR) como una alternativa sustentable 
en la fertilización de flores de corte. Se aislaron 4 cepas bacterianas desde la rizosfera de Lilium sp., BSF6.08, 
BSF 4.03, BFN 5 y BFN 9, las cuales se caracterizaron como Solubilizadoras de fosfato, fijadoras de nitrógeno, 
productoras de acido indolacético (AIA) y de Sideróforos; también se evaluó su capacidad de promoción de 
crecimiento en ensayos in vitro en Arabidopsis thaliana. Finalmente se realizó un ensayo con plantas de Li-
lium sp. Se determinó que las cepas BSF 6.08 y BFN 9 generaron un aumento del largo de las varas en 10 cm, 
mejorarón el diámetro de los tallos, acelerarón la formación de los botones florales en comparación al con-
trol y que fomentaron alrededor del 90 % de viabilidad de los botones presentes en la planta en comparación 
al  75% de viabilidad del control. La especie mas efectiva resultó ser  BSF 6.08, la cual adelantó la aparición 
de botones florales en 15 días en comparación con el control. Además fomentó un 100 % de floración de los 
botones comparando con un 75 % para el control. De igual manera BSF 6.08 adelantó la cosecha en a lo me-
nos 8 días en comparación al control y mantuvo el porcentaje de floración a lo menos 7 días. La inoculación 
de PGPR en flores de corte mejora las características deseables de las plantas, por lo cual resulta una buena 
alternativa para reducir el uso de fertilizantes químicos en suelos de la región de Coquimbo. 

Agradecimiento al GORE Coquimbo proyecto FIC BIP 30127532-0.
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36 Bacterias aisladas desde el Salar del Huasco: Su potencial en Biotecnología (Bacteria isolated from Salar 
del Huasco: Its potential in biotechnology)

Strahsburger, E1., Gonzalez, Karina2.,1, Recursos Naturales Renovables, Universidad Arturo Prat.2Facultad de 
Recursos Naturales Renovables Universidad Arturo Prat. 
El salar del Huasco posee características ambientales extremas tales como; grandes variaciones de tempera-
turas entre el día y la noche, una alta incidencias de luz UV, pH extremos y presencia de metales tóxicos.  Sin 
embargo, pese a estas características el salar del Huasco alberga una gran cantidad de microorganismos, 
protozoos, vegetales y animales, cuya sobrevivencia depende del agua presente en el salar. Con el objeto de 
aislar y estudiar mecanismos de resistencia a estas condiciones ambientales, se aislaron bacterias del salar 
del Huasco desde su sedimento. Se obtuvieron 5 cepas capaces de crecer en medio LB a 37°C en condiciones 
aerobicas. Estas cepas presentaron un alto grado de resistencia a NaCl 1M, KCl 1M, ácido Bórico  3,75 mg/mL, 
Arsenico (III) 1,25-5 mM, además de resistir condiciones de pH extremos (pH4 y pH 10). Estas características 
sugieren que podrían ser microorganismos extremofilos y sus mecanismos de resistencia ser de gran interés 
en el desarrollo de productos biotecnológicos o como interesantes modelos de estudio para determinar sus 
mecanismos de adaptación a estas condiciones ambientales. 

Proyecto Financiado por Vicerrectoria de Investigación, Innovación y Postgrado de la Universidad Arturo 
Prat, proyecto VRIIP0001-14. Financiado por Vicerrectoria General de Docencia, Proyectos de Innovacion y 
Desarrollo Docente, proyecto decretado DE1549.
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37 IraP contribuye en las diferencias de regulación de RpoS entre los serovares de Salmonella enterica 
Typhi y Typhimurium.   (IraP contributes to differential RpoS regulation between Salmonella enterica sero-
varTyphi and Typhimurium)

Talamilla, A. A.1., Hernández, M.F.1.,Rodríguez, L.M.1.,Nevermann, J.C.1.,Fuentes , J.A.1.,1Ciencias Biológicas, 
Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello. 
RpoS es un factor sigma alternativo, regulador maestro de la respuesta general a estrés, incluyendo estrés 
oxidativo. Este factor está regulado a distintos niveles, siendo los mecanismos de proteólisis los más impor-
tantes. PhoPQ es un sistema de dos componentes que regula positivamente la acumulación de RpoS en S. 
Typhimurium. En bajas concentraciones de Mg2+, PhoP activa la transcripción de IraP, proteína que impide 
que RpoS sea degradado por ClpXP. En E. coli, por el contrario, la acumulación de RpoS depende de PhoPQ, 
pero no de IraP. En nuestro laboratorio se ha observado que la acumulación de RpoS es diferente entre S. 
Typhimurium y S. Typhi, determinándose que la acumulación de RpoS en S. Typhi no depende de la presencia 
de PhoPQ. De hecho, mutantes S. Typhi ΔphoPQ exhiben un ligero aumento en la acumulación de RpoS. Se 
analizaron bioinformáticamente S. Typhi y S. Typhimurium para explicar estas diferencias. Se encontró que 
nuestra cepa de trabajo S. Typhi STH2370 presenta una gran deleción en la que estaba incluido el gen iraP. 
De acuerdo a esto, postulamos que al restituir el gen iraP se modificaría la regulación de RpoS por PhoPQ en 
S. Typhi. Para demostrar esto se complementó en cis cepas S. Typhi y mutantes phoPQ con el gen iraP y se 
evaluó mediante Western blot los distintos niveles de RpoS  luego de crecer estas bacterias a bajas concen-
traciones de Mg2+. Al incorporar iraP en S. Typhi aumenta la acumulación de RpoS, mientras al complementar 
mutantes phoPQ  se observa una disminución en la acumulación de RpoS con relación a la cepa parental. 
Concordante con los resultados obtenidos para el desafío a H2O2. Los resultados nos indican que iraP contri-
buye en las diferencias de la acumulación de RpoS entre los serovares S. Typhi y Typhimurium a través de la 
regulación por phoPQ. 

FONDECYT Iniciación 11121506
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38 Secuenciación y caracterización del genoma de Aeromonas salmonicida CBA100. (Genome sequen-
ce  and characterization of the Chilean isolate Aeromonas salmonicida strain CBA100)

Valdes, Natalia6,1.,Gonzalez, Josue6,2.,Sanhueza, Loreto3.,Corsini, Gino4.,Gonzalez, Alex5.,Tello, M.6,2., 1Uni-
dad de Apoyo Bioinformático, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile.2Centro de 
Biotecnología Acuícola, Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile.3Laboratorio de Microbiología 
Básica y Aplicada, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile.4Centro de Investigacio-
nes Biomédicas Universidad Autónoma de Chile.5Laboratorio de Microbiología Ambiental y Extremófilos, 
Departamento de Ciencias Biológicas y Biodiversidad Universidad de Los Lagos.6Biología, Química y Biolo-
gía, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by Mario Tello Reyes)
  Aeromonas salmonicida es el agente etiológico de la enfermedad ulcerativa y de la furunculosis, dos enfer-
medades que afectan a los Salmónidos. En Chile, la furunculosis es la principal causa de mortalidad de salmó-
nidos ocasionada por bacterias extracelulares. Aunque a nivel mundial existen varias cepas de A. salmonicida 
secuenciadas, no existen reportes en la literatura de las características del genoma de las cepas que afectan 
a las poblaciones de salmónidos en Chile. A partir de una trucha con signos de la enfermedad ulcerativa, se 
aisló una cepa de A. salmonicida la cual fue denominada como cepa CBA100. El genoma de esta bacteria 
fue secuenciado mediante Illumina y su sensibilidad a antibióticos fue determinada mediante el método de 
Kirby-Bauer. El genoma de la bacteria fue ensamblado con Velvet, y anotado con RAST. Los genes de resis-
tencia a antibióticos y factores de virulencia fueron identificados usando las bases de datos CARD y VFDB, 
respectivamente. La clasificación taxonómica fue establecida mediante el análisis del gene de 16S usando la 
base de datos EZTaxon. La relación con otras cepas del genero Aeromonas fue estudiada mediante ANI. A. 
salmonicida CBA100 fue resitente a b-lactámicos, lincosaminas, rifampicina y mostró una susceptibilidad in-
termedia a eritromicina.  Se identificaron genes relacionados con la adherencia (pili, frimbrias), biosíntesis de 
cápsula, hemolisina, biosíntesis de flagello, colagenasas, hialoronidadas, sideróforo catecólicos, ferricromos, 
superóxido dismutasas y microcinas. Aunque el gene de 16S rRNA de la cepa CBA100 mostró un 99.8% de 
identidad con rRNAS de otras cepas de A. salmonicida, el 33% de sus genes presentó su ortólogo mas cercano 
en cepas de A. hidrofila. Análisis mediante ANI indicó que la cepa CBA100 presenta un ANI máximo de 50.1 
con la cepa A. salmonicida subsp. pectinolytica 34mel. Nuestros resultados indican que la cepa CBA100 pre-
senta importantes diferencias con otras cepas aisladas, sugiriendo que los patógenos bacterianos locales que 
afectan a los salmónidos han evolucionado de manera distintas a las cepas reportadas en el resto del mundo. 

Proyecto INNOVA-CORFO 13CTI-21527
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39 Investigación de los factores que afectan el crecimiento microbiano en materiales elastoméricos (Inves-
tigation of factors affecting microbial growth in elastomeric materials)

Tomacheski, D1,3., Pittol, M1.,Ribeiro, V2.,Santana, R3.,1R&D Softer Brasil Compostos Termoplásticos.2Quality 
control Softer Brasil Compostos Termoplásticos.3PPGE3M Universidade Federal do Rio Grande do Sul. 
The adherence and proliferation of microorganisms on the surface of polymers can spread infections, besides 
resulting in polymer deterioration and loss of its features. Differences in manufacturing process and the 
agents added to polymer blends have an influence on morphology, properties, and can affect the microbial 
growth in the polymeric materials. The aim of this study was to investigate our hypothesis that with the 
modification of processing parameters and concentration of blend components, the sources of carbon could 
be more promptly available for bacterial consumption or that subproducts of polymer degradation could 
disturb the microbial growth. A formulation compounded by styrene-ethylene/butylene-styrene copolymer 
(SEBS), polypropylene (PP), mineral oil and an antioxidant was used as base. The processing parameters eval-
uated were: (a) screw speed (200, 300, 400 rpm), (b) molding type (injected, pressed), (c) oil concentration 
(adjusted to hardness Shore 10A, 70A and 40D), (d) SEBS type (low and high molecular weight) and (e) extru-
sion machine (pilot and laboratory). The Japan industrial standard Z 2801:2000 assay was used to evaluate 
the growth of Staphylococcus aureus ATCC 6538 and Escherichia coli ATCC 8739 strains. ANOVA was applied 
using MYSTAT12. There were no significant differences in reduction of E. coli and S. aureus populations re-
garding the processing a, b, c and e. The results indicated that only the processing d, related to type of SEBS, 
significantly affected the S. aureus population (F=32.235; df=1.4; p=0.005). Once that polymeric compounds 
degradation generates as products alcohols, ketones and carboxylic acid, which are related to toxic effects on 
growth rate of Gram-positive and Gram-negative bacteria, and that SEBS with low molecular weight have the 
tendency to faster degradation compared to the high molecular weight, the differences found in S. aureus 
survival can be in response to harmful substances from polymer degradation. 

The authors are grateful to FINEP by the financial support (03.13.0280.00) and Softer Brasil Compostos Ter-
moplásticos LTDA.
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40 Aislamiento y caracterización de bacterias ambientales capaces de reducir diferentes metal(oid)es: 
Identificación de flavoproteínas reductoras (Isolation and characterization of environmental bacteria that 
exhibit the ability of reducing different metal(oid)s: Identification of  flavoprotein reductases)

 Figueroa, Maximiliano2.,González, Claudia1.,Arenas, Mauricio1.,Muñoz, Claudia2.,Vásquez, Claudio2.,Are-
nas, F2., 1Centro de Bioinformática y Simulación Molecular Universidad de Talca.2Biología, Química y Biolo-
gía, Universidad de Santiago de Chile. 
En la actualidad la contaminación por metales pesados es un problema a nivel mundial. Los sistemas mi-
crobianos son buenos candidatos para descontaminar iones metálicos solubles, ya sea por reducción y/o 
precipitación en “nanoclusters” de derivados insolubles no tóxicos, y en particular, son capaces de generar 
varios arreglos metálicos a nanoescala incluyendo partículas de oro, plata y teluro, entre otros. Las bases mo-
leculares o mecanismos de reducción llevada a cabo por microorganismos no han sido dilucidadas a la fecha 
y sólo se ha logrado avances parciales en la caracterización del nivel de reducción, identificación de algunos 
microorganismos o proteínas involucradas en este proceso. Se ha observado que las flavoproteínas se en-
cuentran involucradas directamente en la biotransformación de diversos metal(oid)es, como es el caso de las 
enzimas glutatión reductasa, cromato reductasa, mercurio reductasa, tioredoxinas, entre otras. La utilización 
de métodos microbiológicos para generar precipitados de metal(oid)es se considera como un proceso segu-
ro, rentable y favorable al medio ambiente. Para ganar conocimiento en este tema, se pretende aislar nuevas 
bacterias resistentes y capaces de reducir metal(oid)es, a partir de diversas muestras ambientales (acopios 
mineros, suelos contaminados, territorio antártico, entre otros). Se aislaron 47 microorganismos resistentes 
capaces de reducir TeO3

-2, CrO4
-2, Hg+, Au+3, Ag+, Pb+2, SeO3

-2, considerando como un microorganismo sensible 
E. coli. Aproximadamente 83, 32, 85 y 47% de estos aislados exhibieron buen crecimiento en medio LB a 
37 ºC en presencia de Au+3, Ag+, Pb+2 y TeO3

-2, respectivamente. Se escogió los 10 aislados más resistentes a 
los que se analizó los niveles de reducción, resistencia, ROS y se caracterizaron mediante microscopia elec-
trónica. Las cepas aisladas resistentes a varios tóxicos fueron identificadas mediante la amplificación y se-
cuenciación del gen rRNA 16S y su composición de ácidos grasos. Se identificó que las cepas corresponden a 
Staphylococcus warneri, Staphylococcus sciuri, Acinetobacter schindleri, Enterobacter sp. y Exiguobacterium 
sp. De estas cepas se logró identificar 2 flavoproteínas capaces de reducir Au+3, Ag+ y TeO3

-2.   

FONDECYT Iniciación 11140334 y FONDECYT Regular 1130362.
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41 Calidad sanitaria de seis carnicerías de la ciudad de Valdivia. (Sanitary quality in six butcher shop in 
Valdivia city )

Tamayo, R1., Bacian, Cristina1.,Sáez Lagos, Mónica1.,Hood, Keith2.,1Instituto de Medicina Preventiva veteri-
naria, Ciencias Veterinarias, Universidad Austral de Chile.2Autoridad Sanitaria Seremia Salud Region de Los 
Ríos. 
Las carnicerías aún conservan ciertas tradiciones para el manejo de productos cárneos y atienden las es-
pecificaciones de los consumidores. Con la finalidad de determinar la calidad microbiológica y observar las 
condiciones de los manipuladores de alimentos de las carnicerías de Valdivia, se seleccionaron seis de ellas. 
De cada una se recolectó una muestra de carne de vacuno exhibida en la vitrina, una de la superficie de con-
tacto con la carne y una de las manos del manipulador. Esto se repitió una semana más tarde completándose 
36 muestras. Las muestras de carne fueron sometidas a análisis para determinar la presencia de Listeria 
monocytogenes y realizar un recuento de Enterobacterias mientras que las de superficies y manos fueron 
analizadas para recuento de Enterobacterias. El método utilizado fue la NCh 2657 Of. 2001 para la detección 
de L. monocytogenes y la NCh 2676 Of. 2002 para el recuento de Enterobacterias. Además, se observó el 
estado de manos del manipulador y su vestimenta. Se detectó la presencia de L. monocytogenes en la carne 
de tres carnicerías estudiadas. Los recuentos de Enterobacterias en la carne variaron entre 1 (log10 ufc/g) y 
4,43(log10 ufc/g), con un promedio de 2,40 (log10 ufc/g). El promedio de recuento de Enterobacterias en las 
superficies de contacto fue 0,45 (log10ufc/cm2). Cuatro carnicerías en el primer muestreo y tres en el segundo 
muestreo, obtuvieron niveles inaceptables (>1 ufc/cm2) para el recuento de Enterobacterias en superficies. 
Los resultados en las manos de los manipuladores variaron entre 0,7 (log10 ufc/manos) y 4,15 (log10 ufc/ma-
nos) y no se detectaron Enterobacterias en las manos de dos manipuladores. La calidad microbiológica de la 
carne en las carnicerías es deficiente. La presencia de Enterobaterias en el manipulador de alimentos y las 
superficies de contacto, son posibles fuentes de contaminación de la carne.  
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42 Caracterización de cepas silvestres de hongos filamentosos presentes en el matorral xérico del Parque 
Nacional Bosque de Fray Jorge. (Wild fungi characterization associated with xeric scrub in the Fray Jorge 
National Park)

Araya, M.1,2., Lagües, Yanssuy1,2.,Plaza, Verónica1,2.,Castillo, Luis1,2.,1Departamento de Biologia, Facultad de 
Ciencias, Universidad de La Serena.2Núcleo Milenio sobre Biología Fúngica Integrativa y Sintética Universi-
dad de La Serena. 
A nivel mundial se pueden encontrar diversos fitopatógenos (virus, hongos, bacterias, nemátodos, 
fitoplasmas, y viroides), siendo los hongos el grupo que más enfermedades ocasiona en plantas, y uno de los 
más diversos a nivel de especies. A pesar de esta gran diversidad de especies que presentan, se desconoce 
su presencia  en la vegetación endémica y/o nativa de la Región de Coquimbo, la cual se caracteriza por la 
presencia constante de la Corriente de Humbolt y el Anticiclón del  Pacífico, los que en conjunto con los 
factores orográficos le brindan los diferentes climas presentes en la región. Con estos antecedentes, nuestro 
interés se centro en un área protegida, como lo es el Parque Nacional Bosque de Fray Jorge, el cual se en-
cuentra ubicado en la comuna de Ovalle, Provincia de Limarí. El parque esta inmerso en un clima desértico 
costero con nubosidad abundante, permitiendo el establecimiento de un bosque de tipo valdiviano. Además 
presenta un clima semiárido mediterráneo presente en la Quebrada de Las Vacas, la cual se caracteriza por 
escasas precipitaciones, por la presencia constante de neblina costera, oscilaciones térmicas que van desde 
los 24ºC (Enero) hasta los 4ºC (Julio) y presentando una vegetación de tipo arbustiva, adaptada a estas con-
diciones.  El objetivo de este trabajo fue la identificación de las especies de hongos filamentosos asociados a 
las plantas nativas y endémicas de Quebrada de las Vacas. Los resultados preliminares indicarían la presencia 
de 10 especies distintas de hongos filamentosos, de los cuales se destaca la presencia Botrytis sp, Rhizoctonia 
sp., Aspergillus sp., entre otras. Siendo este el primer catastro de hongos filamentosos en el Parque Nacional 
Fray Jorge. 

Núcleo Milenio Biología Fúngica Integrativa y Sintética NC120043
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43 Comparación de un inoculante comercial y bacterias nativas promotoras de crecimiento vegetal en el 
cultivo de lechuga (Lactuca sativa L.) Comparison of a comercial inoculant and native plant grwoth promot-
ing bacterias during cultivation of lettuce (Lactuca sativa L.)

Avila, B.2,1., Maldonado, Stefanie2.,Bravo, Jaime2.,Stoll, Alexandra2.,1Agronomia Universidad La Serena.2Mi-
crobiologia Aplicada Centro de Estudios Avanzados en Zonas Aridas CEAZA. 
  Actualmente existe la necesidad de reducir la dependencia de fertilizantes químicos en la agricultura, 
para ello, se están desarrollando alternativas sostenibles y amigables con el medio ambiente. Dentro de 
estas alternativas, se encuentra el uso de productos a base de bacterias promotoras de crecimiento vegetal 
(PGPR). Sin embargo, estos productos no siempre alcanzan su completa eficiencia, debido a que las bacterias 
utilizadas no se adaptan completamente a las condiciones edafoclimáticas de la zona, ya que no son nativas 
del lugar. El objetivo central de este trabajo es evaluar y comparar el efecto entre un inoculante comercial 
extranjero (TwinN®) y bacterias nativas con potencial PGPR sobre el crecimiento del cultivo de lechuga. Para 
ello, se realizaron ensayos en condiciones semicontroladas (invernadero), utilizando cuatro tratamientos 
bacterianos, en combinación con cuatro dosis de fertilización (0, 25, 50 y 100% de la recomendación del 
cultivo). Se evaluaron variables físicas (altura, numero de hojas, peso y área de hojas y raíces) y químicas 
(concentración de nitratos, fosfatos, proteínas y clorofila) de lechuga. Los resultados muestran que el uso 
de tratamientos bacterianos aumenta entre un 20-25% los distintos parámetros evaluados, en comparación 
a lechugas sin inocular. Las bacterias nativas mostraron un mayor efecto promotor, específicamente un 
10%, en comparación al producto comercial. En conclusión, las bacterias nativas con capacidad PGPR son 
más eficientes y generan un mayor efecto en el crecimiento en los cultivos, en comparación a un producto 
comercial extranjero, debido a que están mejor adaptadas a las condiciones edafoclimaticas del lugar. 

Agradecimiento al GORE Coquimbo proyecto FIC BIP 30127532-0.
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44 Aguas termales del humedal de Lirima (Altiplano Chileno) como posible fuente de nuevos microorga-
nismos termófilos biolixiviantes.  (Hot spring of Lirima wetland (Chilean Altiplano) as possible source of new 
thermophilic bioleaching microorganisms)

Barahona, S1., Dorador , Cristina2.,Hengst , Martha3.,Remonsellez, Francisco4.,1Ingeniería Quimica, Ingenie-
ría, Universidad de Antofagasta.2Instituto Antofagasta; Departamento de Biotecnología; CeBib, Ciencias del 
Mar y Recursos Biologicos , Universidad de Antofagasta.3Ciencias Farmacéuticas; CeBib Universidad Católi-
ca del Norte.4Ingeniería Química , Ingeniería y Ciencias Geológicas, Universidad Católica del Norte. (Spon-
sored by Francisco Remonsellez Fuentes)
La biolixiviación es un proceso biotecnológico establecido actualmente en países mineros alrededor del 
mundo. Este proceso hace referencia a la movilización de cationes metálicos desde minerales sulfurados por 
oxidación biológica. La naturaleza refractaria de algunos minerales, ha impulsado la utilización de microorga-
nismos termófilos, los cuales mejoran los rendimientos de extracción comparado con condiciones mesófilas 
de extracción. Poco es lo que se conoce sobre las comunidades microbianas presentes en ambientes natura-
les que reúnen las características físico-químicas requeridas para el desarrollo de microorganismos lixiviantes 
tales como el Altiplano Chileno. El objetivo de este trabajo fue enriquecer cultivos biolixiviantes desde mues-
tras del humedal de Lirima, en el cual se han detectado previamente comunidades microbianas anaeróbicas 
y acidófilas. Ensayos en matraces se realizaron para enriquecer cultivos lixiviantes capaces de oxidar hierro y 
pirita a 60°C. La presencia de Bacterias y Arqueas en los cultivos de enriquecimiento se determinó mediante 
amplificación del gen 16S ARNr utilizando estrategias de secuenciación masiva (ILUMINA). Los resultados 
indican una mayor abundancia de Bacterias en ambos enriquecimientos. Específicamente, para el cultivo 
oxidante de hierro, la mayoría de las secuencias fueron asignadas al filo Proteobacteria (80,6%), seguido por 
Actinobacteria (11,7%), Firmicutes (4,5%) y Bacteroidetes (1,5%). Entre la clase Proteobacteria, las propor-
ciones de Betaproteobacteria (55,8%) y Gammaproteobacteria (25%) fueron mayores que las de Alphaprote-
bacteria (19,1%). Resultados similares se obtuvieron desde los cultivos de enriquecimientos utilizando pirita 
como fuente de energía. Entre la clase de Betaproteobacteria, el género más frecuente fue Leptothrix para 
ambas condiciones de cultivo. Este género se ha descrito previamente  como oxidante de hierro y manganeso 
a valores de pH neutros en condiciones mesófilas. Interesantemente, este estudio describe la presencia de 
miembros del género Leptothrix capaces de crecer en condiciones termoacidófilas. 

FONDECYT 1140179; CeBiB Fb0001; FIC-R 31101320; FONDEF-VIU 120037



www.somich.cl

148

45 Identificación de RNAs no codificantes en cepas de origen clínico y ambiental de Vibrio parahaemolyti-
cus aisladas en Chile 

Pérez, D.1., Loyola, David2.,Jara, Claudio1.,Riquelme, Diego1.,Salgado, Oscar1.,Plaza, Nicolás2.,Espejo, Romi-
lio2.,García, Katherine1.,1Instituto de Ciencias Biomédicas Universidad Autónoma de Chile.2Centro Nacional 
de Genómica y Bioinformática OMICS-Solutions. 
Los RNA no codificantes (ncRNA) constituyen un grupo heterogéneo de moléculas que actúan por diferen-
tes mecanismos para modular una amplia gama de respuestas celulares y constituyen una nueva forma de 
regulación génica en bacterias de reciente descubrimiento. Debido al creciente desarrollo de los estudios de 
genómica y transcriptómica, se ha descrito una amplia distribución y gran número de ncRNA presentes en 
los genomas bacterianos. Los ncRNAs reguladores (small RNA, sRNA) juegan un papel importante en la re-
gulación de genes de virulencia  y operan en todos los niveles de la expresión génica, que van desde el inicio 
de la transcripción al control de la traducción y la  actividad de proteínas. En este sentido, ha aumentado el 
interés por conocer los posibles vínculos entre los sRNAy la patogénesis bacteriana. En este trabajo, se anali-
zaron 20 cepas chilenas de V. parahaemolyticus de origen clínico o ambiental (no patógenas), con el objetivo 
de identificar presencia de sRNA. A partir de datos de secuenciación masiva se ensamblaron los genomas de 
las distintas cepas mediante los ensambladores MIRA y CELERA. Posteriormente se alinearon los genomas 
utilizando MUMmer contra los sRNA del género Vibrio presentes en la base de datos BSRD y se identifica-
ron un total de 36 sRNA. Algunos de los sRNA estaban presentes en más de una copia por genoma, lo que 
coincide con lo reportado para los sRNA reguladores del Quorum Sensing y del metabolismo del carbono. 
Adicionalmente, los resultados obtenidos fueron agrupados con el método UPGMA con el que se observó 
diferencias en la presencia de sRNA entre cepas clínicas y ambientales. Esto último sugiere que algunos sRNA 
están asociados, ya sea de manera directa o indirecta, en el control de la patogénesis en las cepas de V. pa-
rahaemolyticus analizadas. 

Fondecyt Iniciación 11140257, Fondecyt Regular 1140732
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46 Cambio en los niveles de tRNA isoaceptores de glicina modulan la respuesta al estrés oxidativo en Es-
cherichia coli. (Changes in glycine tRNA isoacceptors level modulate oxidative stress response in Escherichia 
coli )

Pincheira, A.1,2., Leiva, Lorenzo2.,Amaya, Fernando2.,Ibba, Michael3.,Elgamal, Sara3.,Assaf , Katz2.,1Departa-
mento de Microbiología, Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad de Concepción.2Laboratorio de Biolo-
gía Molecular Bacteriana, ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chile.3Department of Microbiology 
and The Center for RNA Biology Ohio State University. 
Para enfrentarse al estrés oxidativo las bacterias constan de diversos mecanismos para poder adaptar su 
fisiología. La literatura disponible indica que estos incluyen una compleja respuesta a nivel del transcriptoma 
y proteoma. Sin embargo, es poco lo que se sabe sobre el papel de los tRNA en la adaptación al estrés en 
bacterias. En este trabajo se realizaron experimentos de aminoacilación indicando que en E. coli los tRNA 
isoaceptores de glicina (tRNAGly) son los únicos que disminuyen bajo estrés oxidativo causado por paraquat 
o peróxido de hidrógeno. También se observó que la sobreexpresión del tRNAGly de alto uso codogénico 
produce cambios fenotípicos frente a estrés oxidativo, aumentando la motilidad y disminuyendo la biomasa 
bacteriana que se obtiene al final de la curva de crecimiento. Para buscar el mecanismo mediante el que 
cambios en los niveles de tRNA afectan la fisiología bacteriana se estudiaron fusiones traduccionales de 
distintos codones de glicina a GFP. Sin embargo, éstas mostraron que la disminución de los tRNA no afecta 
la velocidad de traducción. Por ello se están evaluando mecanismos alternativos como la producción de 
“alarmonas” derivadas de nucleótidos. En conjunto, estos resultados muestran que cambios en los niveles 
de tRNAGly participan en la señalización del estrés oxidativo, modificando la fisiología bacteriana sin afectar 
la síntesis global de proteínas.    

Financiamiento: Fondecyt Inicio # 11140222 (AK), CONICYT Inserción a la Academia #79130044 (AK), Beca 
CONICYT para Doctorado (LL).
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47 Diversidad y Actividad Antimicrobiana de Actinobacterias Epífitas de Macroalgas Antárticas (Diversity 
and antimicrobial activity of epiphytic actinobacteria from Antarctic Macroalgae)

 Pozo, P.1., Alvarado, Pamela1.,Paredes, Juan Carlos2.,Leiva, Sergio1.,1Instituto de Bioquímica y Microbiolo-
gía. , Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile. Casilla 567. Valdivia..2Instituto de Ciencias Quími-
cas. , Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile. Casilla 567. Valdivia.. (Sponsored by Ana María 
Zárraga)
La Antártica posee una extraordinaria diversidad y endemismo de macroalgas marinas. Sin embargo, existe 
escasa información sobre la diversidad y el potencial bioactivo de microorganismos asociados a macroal-
gas del continente blanco. En esta investigación se estudió la biodiversidad y actividad antimicrobiana de 
actinobacterias epífitas cultivables asociadas a la superficie de macroalgas Antárticas. Actinobacterias epí-
fitas fueron aisladas desde la superficie de especies de macroalgas (Monostroma hariotii, Iridaea cordata, 
Adenocystis utricularis, entre otras) colectadas en la Isla Rey Jorge, Archipiélago de las Shetland del Sur. Los 
aislamientos fueron identificados mediante el análisis de las secuencias del gen 16S ADNr y la actividad an-
timicrobiana fue ensayada mediante el método de difusión en agar contra las cepas indicadoras Escherichia 
coli ATCC 8733, Staphylococcus aureus ATCC 25923, Listeria monocytogenes ATCC 15313 y Mycobacterium 
smegmatis ATCC 14468. Los resultados muestran una rica diversidad de actinobacterias epífitas, destacan-
do representantes de los géneros Streptomyces, Kocuria, Citricoccus, Microbacterium, Micrococcus y Salini-
bacterium. Entre las especies con actividad antimicrobiana, destacan cepas de Streptomyces con actividad 
antibiótica contra L. monocytogenes y E. coli, y cepas de Pseudonocardia las que exhibieron actividad contra 
M. smegmatis. Se concluye que las macroalgas antárticas son una rica y única fuente de diversidad de acti-
nobacterias con prometedoras actividades antibacterianas. 

Proyecto INACH RT_06-13.
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48 Lactobacillus spp. aislados de abejas melíferas chilenas secretan compuestos antimicrobianos contra 
diferentes bacterias Gram Negativas. ( Lactobacillus spp. isolated from chilean honey bees secrete antimi-
crobial compounds against different Gram Negative bacteria).

Quintana, J1., Henríquez, P2.,Aldea, P2.,Trombet, AN1.,1Centro de Genómica y Bioinformática, Facultad de 
Ciencias , Universidad Mayor.2CEAPI, Facultad de Ciencias, Universidad Mayor. (Sponsored by Annette Nico-
le Trombert Leiva)
Los antibióticos han jugado un importante rol en el control de infecciones causadas por bacterias, pero de-
bido a su abuso, éstas se hacen resistentes generando grandes daños en la población y pérdidas econó-
micas. Actualmente se están utilizando las bacterias probióticas con el fin de controlar algunos tipos de 
infecciones de origen bacteriano. Entre éstas, podemos encontrar las bacterias del género Lactobacillus, las 
cuales han sido ampliamente utilizadas por la industria farmacéutica y alimenticia, dadas su condición de 
GRAS (Generally Reconized As Safe) y porque poseen una serie de beneficios para el hospedador. Entre es-
tos beneficios se encuentran: capacidad inmunomoduladora, fortalecimiento de las uniones epiteliales y la 
producción de sustancias antimicrobianas como ácidos, peróxido de hidrógeno y péptidos antimicrobianos. 
Dado esto, la búsqueda de nuevas cepas de Lactobacillus  y el estudio de los genes involucrados en la síntesis 
de antimicrobianos es de gran importancia. En el presente trabajo se aislaron cepas de Lactobacillus sp. de 
abejas melíferas chilenas (Apis mellifera) y se caracterizaron de acuerdo a su capacidad antimicrobiana con-
tra cepas de Gram negativo. Nuestros resultados mostraron que los sobrenadantes de los cultivos de cepas 
de Lactobacillus aisladas desde abejas chilenas tienen actividad antimicrobiana contra diferentes bacterias 
Gram negativas. Si bien la naturaleza de la sustancia antimicrobiana es hasta ahora desconocida, se identifi-
caron al menos 4 posibles genes relacionados con síntesis de antimicrobianos que podrían relacionarse con 
este fenómeno. Por lo tanto, cepas de Lactobacillus sp. obtenidas de abejas poseen propiedades beneficio-
sas que podrían impactar en la industria farmacéutica tanto humana como veterinaria. 

Proyecto CORFO B4C13CTI-21546
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49 Microbiota intestinal de Paralichthys adspersus (lenguado chileno): diferencias de composición entre 
ejemplares silvestres y de acuicultura.  (Microbiota intestinal of Paralichthys adspersus: comparison be-
tween wild and reared fish)

 Ramírez, C1., Urzua, Victoria1.,Romero, Jaime1.,1Instituto de Nutricion y Tecnologia de los Alimentos Uni-
versidad de Chile. 
La microbiota intestinal está involucrada en una amplia gama de procesos biológicos que otorgan beneficios 
al hospedero, aportando en la nutrición, en la prevención de la colonización por patógenos y modulando 
el sistema inmune. Existen evidencias que indican que la composición de la microbiota, en peces silvestres 
puede diferir de peces en cautiverio de una misma especie.La determinación de la microbiota intestinal de 
Paralichthys adspersus de origen silvestre y de cultivo se realizó mediante análisis metagenómico, utilizan-
do la plataforma Ion Torrent 314 chip.Se colectaron 10 muestras de contenido intestinal de P. adspersus, (5 
silvestres y 5 de acuicultura). Posteriormente, se secuenció la región V3 del gen 16S rADN. Los resultados se 
analizaron UPARSE y QIIME. La comparación de ejemplares silvestres versus de acuicultura, indicó diferencias 
en la composición de la microbiota. En el caso de lenguado silvestre el phylum predominante correspondió a 
Proteobacteria (47.5 - 88.3 %); el que en lenguados de acuicultura solo alcanzó 30% ± 24%. El phylum predo-
minante en lenguados de acuicultura correspondió a Firmicutes (24.5 - 91.8%), en contraste con la baja abun-
dancia de este phylum detectada en lenguados silvestres (4.7% ± 4%). Las familias predominantes en organis-
mos silvestres corresponden a Pseudomonadaceae (2 – 65%) y Moraxellaceae (5.1 – 14.5%). En lenguados de 
acuicultura las familias predominantes corresponden a Tissierellaceae (1 - 15%) y Thermoactinomycetaceae 
(0.5 - 3%). A nivel de género bacteriano, lenguados silvestres presentan mayor abundancia relativa del géne-
ro Psychrobacter (1% - 23.7 %) y Arthrobacter (1 - 35%), estos géneros no están presente en organismos de 
acuicultura, en los que predominan Bacillus y Clostridium (10% aproximadamente cada uno). Conocer la com-
posición de la microbiota intestinal de P. adspersus es el primer paso para explorar el adecuado manejo de 
esta especie, así como el desarrollo de probióticos y alimentos funcionales de acuerdo a sus requerimientos. 

Fondecyt 1140734



www.somich.cl www.somich.cl

153

50 Selección de bacteriofagos activos contra Salmonella bongori. (Selection of bacteriophages active against 
Salmonella bongori)

Riquelme, N1., Robeson, James1.,1Biologia, Ciencias, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 
S. bongori es una bacteria originalmente aislada de reptiles y aves. Sin embargo, también ha sido descrita últi-
mamente como patógeno emergente en humanos, ya que ha estado involucrada en salmonelosis en pacien-
tes pediátricos. Frente al riesgo de evolución de cepas resistentes a antibióticos en este microorganismo es 
que se vuelve pertinente disponer de bacteriófagos activos contra la bacteria para ser eventualmente usados 
como una medida complementaria de biocontrol en protocolos de fagoterapia. En este estudio se aislaron fa-
gos a partir de  40 muestras de agua contaminada usando inicialmente una mutante resistente a rifampicina 
(Rif-r) de S. bongori como cepa cebo. No obstante, los 2 bacteriófagos seleccionados por esta via no infecta-
ban a la cepa silvestre siendo su eficiencia de plaqueo menor a 10-8. Sin embargo, al usar como cepa cebo S. 
bongori silvestre se seleccionaron 2 bacteriófagos capaces de infectar  tanto la cepa silvestre como la mutan-
te Rifr exhibiendo edp equivalentes. En todos los casos los bacteriófagos seleccionados  correspondieron a 
Caudoviridae con genomas de DNA con patrones de restricción HindIII distintivos. Se dispone, entonces, de 
al menos 2 bacteriófagos adecuados  para controlar infecciones producidas por S. bongori. No obstante, no 
esta claro el mecanismo de plaqueo diferencial de los bacteriófagos seleccionados con la mutante Rifr. 

Proyecto DI-PUCV 037.450/2015 
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51 Evaluación de caracteres promotores del crecimiento vegetal y de resistencia a metales en las cepas 
bacterianas Arthrobacter sp. C15 y Arthrobacter sp. C12 (Evaluation of plant growth-promoting and metal 
resistance traits in bacterial strains Arthrobacter sp. C15 and Arthrobacter sp. C12

Aliaga, Carolina1.,Rojas, C.,Yañez, Carolina1.,1Laboratorio de Microbiología. Instituto de Biología, Facultad 
de Ciencias, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 
La contaminación de suelos con Cobre (Cu) y otros metales afectan las poblaciones microbianas del suelo 
y la rizósfera, además de causar fitotoxicidad, inhibiendo el desarrollo normal de las plantas. Las bacterias 
denominadas PGPR (Plant growth-promoting rhizobacteria) pueden presentar mecanismos de resistencia a 
metales pesados favoreciendo el establecimiento de plantas bajo condiciones adversas. Estas PGPR pueden 
aumentar la tolerancia de la planta y son consideradas una opción muy prometedora para mejorar estrate-
gias de fitoextracción. El objetivo de este trabajo fue caracterizar las cepas de Arthrobacter sp. C12 y C15, 
previamente aisladas desde suelos contaminados, según su resistencia a metales pesados y características 
de promoción del crecimiento vegetal. Para ello, se determinó la concentración mínima inhibitoria (CMI) 
para Cu, obteniendo que ambas cepas poseen una CMI de 300 mg/L de Cu en medio Tris. Las cepas C12 y 
C15 presentan genes de resistencia a metales pesados detectados mediante PCR: copA (resistencia a cobre), 
nccA (resistencia a níquel, cobalto y cromo), merA (resistencia a mercurio) y chrB (resistencia a cromatos). 
Además, estas cepas son capaces de bioacumular el Cu, principalmente a nivel de superficie. Lo anterior se 
confirma con los resultados obtenidos por microscopia electrónica de transmisión donde se observa presen-
cia de partículas electrodensas principalmente en la superficie cuando estas cepas son crecidas en presencia 
de 50 mg/L de Cu. Por otro lado, estos aislados poseen propiedades PGPR tales como síntesis de ACC deami-
nasa, presencia de genes nifH y producción de sideróforos y ácido indol acético. Estos resultados permiten 
concluir que las cepas Arthrobacter sp. C12 y Arthrobacter sp.C15 poseen un gran potencial para la utilización 
en fitoremediacción de suelos contaminados con metales pesados, quedando por determinar su acción en 
plántulas. 

Fondecyt Regular 1150503; Proyecto PUCV 122.735/2015



www.somich.cl www.somich.cl

155

52 Perfiles de expresión de genes de respuesta inmune asociados a gravedad de la neumonía viral en adul-
tos. (Transcription profiles of immune response genes associated to severity in adults with viral community- 
acquire pneumonia )

Luchsinger, V.1., Ampuero , Sandra1.,Ruiz, Mauricio2.,Pizarro, Rolando3.,Rossi, Patricio4.,Prades, Yara1.,Li-
zama, Luis1.,Molina, Alejandro1.,Espinoza, Ninoshka1.,Pezoa, Nicole1.,Larrañaga, Carmen1.,Avendaño, 
Luis1.,1Programa de Virología, de Medicina, Universidad de Chile.2Medicina Hospital U de Chile.3Medicina 
Hospital Dr. L Cordova.4Medicina Hospital San José. (Sponsored by FONDECYT Nº1121025)
La neumonía adquirida en la comunidad (NAC) es común en los adultos y con frecuencia es por virus. La gra-
vedad estaría determinada por la respuesta inmune del hospedero más que por la etiología. Los perfiles de 
expresión génica permiten explorar la respuesta inmune asociada a la evolución de la NAC. Para identificar 
los genes diferencialmente expresados asociados a la respuesta inmune entre adultos graves y no graves con 
NAC viral, se determinó la expresión de genes en RNA total de sangre mediante microarreglos (Illumina® 
Gene Expression) en 43 pacientes hospitalizados por NAC (2012-2014) y en 4 asintomáticos. Los virus se de-
tectaron por en muestras respiratorias por reacción en cadena de la polimerasa en tiempo real (Sacace®) y 
Luminex® (xTAG RVP). La gravedad se estableció con el índice Fine. Tras la normalización de las intensidades 
y el agrupamiento no supervisado, se compararon los perfiles transcripcionales, identificándose un  perfil 
común a los asintomáticos y compartido por 9 pacientes no graves. Se detectaron 413 genes activados y 373 
inhibidos en enfermos respecto a los asintomáticos: 50 de los activados y 72 inhibidos se relacionan con la 
respuesta inmune y 9 activados y 22 inhibidos con la señalización de la respuesta inmune. Entre 21 enfermos 
graves y 22 no graves, se detectaron 331 genes diferencialmente expresados: 100 genes activados en los 
graves y asociados a la vía de señalización de la respuesta inmune, y 231 genes inhibidos, 43 de ellos aso-
ciados a la respuesta inmune. En los graves, IFI44L e IFIT1 son los genes más inhibidos y OLFM4 y ARG1 los 
más sobreexpresados. En conclusión, los perfiles transcripcionales permiten diferenciar entre adultos graves 
y no graves con NAC viral, lo que puede ser útil en la búsqueda de marcadores pronósticos que optimicen el 
manejo clínico de estos enfermos.   

FONDECYT Nº 1121025
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53 Efecto antimicrobiano de extractos de Luma apiculata (Arrayán) sobre bacterias de relevancia 
nosocomial.

Antimicrobial effect of extracts from Luma apiculata (Arrayan) against relevant nosocomial bacteria

Veas, R1., Machuca, Pamela1.,Rodriguez, Maite2.,Bittner, Mauricio1.,1Ciencias Biologicas, Ciencias Biologicas, 
Universidad Andrés Bello.2Química y Farmacia, Medicina , Universidad Andrés Bello.   

 

Las enfermedades nosocomiales corresponden a infecciones asociadas a centros de salud y son una causa 
importante de mortalidad en el mundo. Staphylococcus aureus, Staphylococcus epidermidis, Enterococcus 
spp, Acinetobacter baumanii y Pseudomonas aeruginosa son algunos de los principales agentes asociados, 
produciendo desde manifestaciones de carácter leve, hasta del tipo sistémicas con un alto riesgo vital. En 
la actualidad, estos patógenos son considerados multiresistentes a los antibióticos, por lo que se buscan 
terapias alternativas para su tratamiento. En Chile existe una rica tradición en el uso de plantas con 
fines medicinales y en ese contexto, el propósito de este trabajo fue evaluar la actividad antimicrobiana 
de diferentes extractos del “Arrayan de palo colorado” (Luma apiculata) sobre S. aureus, S. epidermidis, 
Enterococcus spp, A. baumanii, P. aeruginosa. Para esto, se prepararon extractos de hojas, flores y ramas 
de L. apiculata mediante una técnica de extracción por maceración utilizando hexano como solvente. Cada 
extracto obtenido se probó mediante la técnica de Kirby-Bauer en agar Müeller-Hinton y se determinó 
la concentración inhibitoria mínima (CIM) en medio líquido (TSB). Finalmente se analizó la actividad 
antimicrobiana de los extractos sobre curvas de crecimiento de cada bacteria. Los resultados mostraron 
que el extracto hexánico de rama no genera efecto antimicrobiano, el extracto de flor genera inhibición 
en S. aureus y Enterococcus spp y que el extracto de hojas de L. apiculata posee actividad antimicrobiana 
contra S. aureus, S. epidermidis, Enterococcus spp, A. baumanii, P. aeruginosa con concentraciones mínimas 
inhibitorias que fluctúan entre los 100 µg/ml y los 500 µg/ml.   

Lo anterior nos permite concluir que Luma apiculata es un potencial candidato para el desarrollo de un 
futuro agente antimicrobiano de origen herbal, sustentable y de bajo impacto ambiental para el tratamiento 
de infecciones nosocomiales.   
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54 Contribución de SopB, SptP y PphB en la supervivencia intracelular de Salmonella Typhimurium en la 
ameba Dictyostelium discoideum. (SopB, SptP and PphB contribute to the intracellular survival of Salmone-
lla Typhimurium in D. discoideum)

Urrutia, Ítalo M.1,2., Labra, Bayron1.,Velozo, Paula1.,Santiviago, Carlos A.1.,1Departamento de Bioquímica y 
Biología Molecular, Facultad de Ciencias Químicas y Farmacéuticas, Universidad De Chile.2Programa de Doc-
torado en Bioquímica, Facultad de Ciencias Químicas y Farmacéuticas, Universidad De Chile.   

 

Recientemente, en nuestro laboratorio determinamos que Salmonella enterica serovar Typhimurium es ca-
paz de sobrevivir intracelularmente en la ameba social Dictyostelium discoideum. Sin embargo, los meca-
nismos moleculares involucrados en este proceso no están bien caracterizados. En este trabajo evaluamos 
la contribución de los factores de virulencia SopB y SptP y de la proteína PphB en la supervivencia de S. 
Typhimurium en D. discoideum. SopB esuna fosfatidil inositol fosfatasa que contribuye en la invasión a cé-
lulas epiteliales. SptP es una proteína bifuncional que posee un dominio GAP que le permite inactivar Rho 
GTPasas y un dominio tirosina fosfastasa que contribuye en la replicación intracelular de Salmonella. Por 
otra parte, PphB es una seria-treonina fosfatasa hipotética no caracterizada. Para determinar la contribu-
ción de las proteínas SopB, SptP y PphP en este proceso, construimos las cepas mutantes ΔsopB, ΔsptP y 
ΔpphB derivadasde S. Typhimurium 14028s mediante intercambio alélico. Posteriormente, evaluamos su 
supervivencia intracelular por medio de ensayos de infección in vitro en D. discoideum AX4. Estos ensayos se 
realizaron usando una multiplicidad de infección de 50 bacterias/ameba, permitiendo la infección por 1 h a 
22°C. Posteriormente, se realizaron lavados con buffer Soerensen suplementado con gentamicina (10µg/mL) 
y se determinó el número de bacterias intracelulares a distintos tiempos de infección (0, 1, 3 y 5 horas post 
infección) mediante dilución seriada y siembra en agar LB. Nuestros ensayos mostraron que las tres mutantes 
presentan defectos en la supervivencia intracelular en D. discoideum entre los tiempos 1 y 5 h post infección 
en comparación con la cepa silvestre. Por lo tanto, los factores de virulencia SopB y SptP contribuyen a la 
supervivencia intracelular de S. Typhimurium en D. discoideum. Finalmente, nuestros resultados indican que 
PphB es un nuevo factor de virulencia de S. Typhimurium que contribuye en la supervivencia intracelular en 
este modelo de infección. 

Proyecto FONDECYT 1140754. Beca CONICYT 21150005
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COMUNICACIONES LIBRES PANELES 2

1 Evaluación de Modificaciones del Lípido A en Embriones de Pez Cebra (Danio rerio) (Evaluation of Lipid A 
Modifications in Zebra Fish Embryons (Danio rerio))

Vasquez, J1,2., Santander , J2.,1Microbiologia e Inmunologia, Facultad de Ciencias, Universidad Mayor.2Labo-
ratorio de Patogénesis Bacteriana y Vacunas, Facultad de Ciencias, Universidad Mayor. (Sponsored by Javier 
Alonso Santander Morales)
 Uno de los componentes mayoritarios de la membrana externa de las bacterias Gram-negativas, son los 
lipopolisacáridos (LPS). El LPS se compone del lípido A, del core-oligosacárido (C-OS), y del oligo-polisacárido 
(O-PS) compuesto de unidades repetidas de variados oligosacáridos. Los lipopolisacáridos son causantes del 
síndrome shock séptico en mamíferos mediante el reconocimiento del lípido A. Sin embargo, vertebrados 
inferiores como los peces son extremadamente resistentes al efecto toxico de este, debido a que no 
reconocen el lípido A. Se conoce que la resistencia a la toxicidad del LPS en peces, se presenta cuando poseen 
una respuesta innata completamente desarrollada. Sin embargo, en estadios tempranos (embriones), se 
observa una sensibilidad al efecto toxico del LPS. Aquí evaluamos cual es el causante de los efectos tóxicos 
en estadios tempranos de los peces, el lípido A o el O-PS del LPS. LPS purificado con modificaciones en el O-PS 
causo mortalidad de un 100% de los embriones, independiente de las modificaciones o especie bacteriana. 
Sugiriendo que el la molécula reconocida por el sistema inmune innato y causante de la mortalidad no es 
el O-PS del LPS. El lípido A es la estructura con mayor actividad estimulante en mamíferos, compuesta por 
ácidos grasos C12-14 ligados a un dímero N-acetylglucosamino fosforilado. En desafíos de embriones de pez 
cebra (3 dpf) con LPS purificado con modificaciones del lípido A, aislado desde S. enterica mutantes (ΔmsbB, 
ΔmsbBΔlpxR), se observo una disminución en la tasa de mortalidad, en contraste al desafío con LPS de la 
cepa silvestre. Aquí concluimos que los estadios tempranos de peces reconocen el lípido A y no el O-PS. Sin 
embargo, el mecanismo molecular de reconocimiento es aún desconocido. 

  

FONDECYT-Regular: 1140330



www.somich.cl www.somich.cl

159

2 Evaluación del efecto antimicrobiano de un aditivo alimenticio en forma de caramelo frente a Streptococ-
cus mutans (Evaluation of the antimicrobial effect of a food additive as candy against Streptococcus mutans)

Viera, P.1., Galvan, Felipe2.,Galvan, Tomás2.,Faundez, Patricio3,1.,Bittner, Mauricio1,4.,1Laboratorio de Micro-
biología y Biotecnología Oral, Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello.2E.I.R.L INVERVAN.3Medicina 
Veterinaria, Ciencias Veterinarias y Pecuarias, Universidad de Chile.4Microbiología Oral, Facultad de Odon-
tología, Universidad Andrés Bello. 
La caries dental es una de las enfermedades orales más prevalente en el mundo. Es el resultado de una in-
fección causada por una placa cariogénica que sostiene un ambiente ácido resultante de la fermentación de 
los hidratos de carbono de la dieta. El principal microorganismo cariogénico de esta placa es Streptococcus 
mutans por su habilidad de generar ácidos y sobrevivir a bajos valores de pH, provocando de esta manera 
la desmineralización del diente. A medida que la lesión aumenta, puede comprometer la pulpa dentaria o 
eventualmente conllevar la pérdida del diente afectado. En el tiempo se han abordado y estudiado muchas 
estrategias para controlar y prevenir esta enfermedad, entre las que podemos encontrar el control de la die-
ta, técnicas de higiene bucal y la aplicación de fluoruros. Con el fin de lograr la disminución en la incidencia 
de caries dental, la empresa Invervan E.I.R.L. desarrolló un aditivo alimenticio sacarosa, que actuara como 
antimicrobiano afectando directamente a S. mutans, evitando así la formación de la biopelícula cariogénica 
y en consecuencia la caries dental. En este contexto, el propósito de este trabajo será la obtención de una 
formulación del aditivo alimenticio en forma de caramelo junto con validar su efecto antimicrobiano in vi-
tro. Para cumplir este objetivo, se hicieron ensayos de susceptibilidad antimicrobiana mediante la técnica 
de plaqueo directo para identificar aquellos componentes que poseen efecto antimicrobiano. También se 
obtuvo la concentración mínima inhibitoria de estos componentes y sus mezclas prototipos obteniendo que 
las mezclas mantienen un efecto antimicrobiano a una concentración del 0,78% respecto a la concentración 
original. Con este resultado se formularon prototipos de caramelos que mantienen su efecto al  0,12% res-
pecto a la concentración original. Finalmente se obtuvo una formulación de un aditivo alimenticio en forma 
de caramelo que tiene un efecto antimicrobiano frente a S. mutans in vitro. 

Proyecto CORFO Nº 11ETN-12128, Empresa INVERVAN E.I.R.L
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3 Actividad anticongelante extracelular y contenido de ergosterol en levaduras psicrotolerantes. (Extracel-
lular antifreeze activity and content of ergosterol in psychrotolerant yeast.)

Villarreal, P1., Carrasco, Mario2.,Barahora , Salvador3.,Baeza , Marcelo3.,Alcaino, Jennifer3.,Cifuentes, Vic-
tor3.,1Departamnto de Ecologia, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile.2Departamento de Ecologia, Fac. 
de Ciencias, Universidad de Chile.3Genetica, Ciencias, Universidad de Chile. 
Las adaptaciones desarrolladas por microorganismos que viven en climas fríos presentan un gran potencial 
biotecnológico. Una de ellas es la producción de proteínas anticongelantes (AFP’s), que son foco de estudio 
gracias a la capacidad de inhibir el crecimiento de los cristales de hielo, por lo cual, propuestas para mucho 
productos comerciales en la industria alimenticia. Además, la presencia de esteroles en la membrana (er-
gosterol), los cuales impiden la cristalización de las cadenas de ácidos grasos, son utilizados en la industria 
farmacéutica como precursor para la producción de vitamina D2 y cortisona. En el presente trabajo se de-
terminó la actividad anticongelante de extractos proteicos extracelulares obtenidos de cultivos de  levaduras 
psicrotolerantes y se cuantificó el contenido de ergosterol en ellas. Desde sobrenedantes de cultivos se pre-
cipitó las proteínas con 80% de sulfato de amonio. La actividad anticongelante se determinó mediante una 
metodología colorimétrica basada en  la agregación de nanopartículas de oro producto de la congelación. 
Los esteroles fueron extraídos desde pellets celulares mediante saponificación con KOH y etanol al 60%. 
Posteriormente fueron analizados mediante HPLC de fase reversa. Del total de muestras, las provenientes de 
Leucosporidiella creatinivora y Candida parapilopsis presentaron la mayor actividad anticongelante, mien-
tras que la levadura Mrakia blollopis presentó el mayor contenido de ergosterol, 6,908 mg/g seguida de L. 
creatinivora con 4,031 mg/g.  

Financiamiento: Proyecto Fondecyt 1130333.
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4 Identificación y caracterización de dos genes ERG10, codificantes de acetilCo-A acetiltransferasas en Xan-
thophyllomyces dendrorhous. (Identification and characterization of two ERG10 genes, coding for acetyl-CoA 
acetyltransferases in Xanthophyllomyces dendrorhous.)

Werner, N.1., Gomez, Melissa1.,Baeza, Marcelo1.,Cifuentes, Victor1.,Alcaino, Jennifer1.,1Laboratorio de Ge-
netica, Departamento de Ciencias Ecologicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 
La ruta del mevalonato (MVA) es esencial dentro del metabolismo de eucariontes, ya que lleva a la obtención 
de isopentenil pirofosfato (IPP) y dimetilalil pirofosfato (DMAPP). Estos compuestos permiten la formación 
de proteínas preniladas, dolicoles, ubiquinonas, esteroles y metabolitos secundarios como, por ejemplo, ca-
rotenoides. El primer paso dentro de esta ruta corresponde a la condensación de dos moléculas de acetil-CoA 
por acción de la enzima acetil-CoA acetiltransferasa, también llamada tiolasa. En la levadura X. dendrorhous, 
de alta importancia biotecnológica por su capacidad de producir carotenoides, dicha ruta se encuentra poco 
estudiada motivo por el cual este trabajo se enfoca en la identificación y caracterización de genes que codifi-
carían tiolasas en este organismo. Mediante análisis bioinformático sobre el transcriptoma de la levadura se 
identificaron dos genes candidatos que posiblemente codificarían esta enzima, los que fueron denominados 
ERG10A y ERG10B. Para su caracterización se obtuvieron mutantes heterocigotas de X. dendrorhous, reem-
plazando una copia del gen a estudiar (ERG10A o ERG10B) por un cassette de resistencia a higromicina B, y 
homocigotas del gen ERG10A, usando el método de doble recombinante. Se evaluó el crecimiento celular, la 
capacidad de producir pigmentos y esteroles, y la expresión de los genes mediante RT-qPCR. Las mutantes 
heterocigotas no mostraron diferencias significativas respecto a la cepa parental. La mutante ERG10A-/- pro-
duce igual cantidad de esteroles, pero  menor cantidad de pigmentos, especialmente astaxantina, que la 
cepa parental. Por otra parte, en esta mutante se observa un aumento significativo en la cantidad de trans-
crito del gen ERG10B, lo que sugiere un posible efecto compensatorio por la pérdida del gen ERG10A. 

Becas CONICYT (NW), Fondecyt 11121200    
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5 Detección de genes de resistencia a trimetoprim (dfr) en cepas de Shigella sonnei que presentan integrón 
clase 2, aisladas en el periodo 2010-2013 en Chile” (Detection of dfrgenes in Shigella sonnei strains resistant 
to trimethoprim-sulfamethoxazole, with class 2 integron isolated in the period 2010- 2013)

Díaz, D.1., Avila, Bárbara1.,Rivas, Lina Maria1.,Hermosilla, Germán1.,Toro, Cecilia1.,Ulloa, María Teresa1.,1Mi-
crobiologia, Medicina, Universidad de Chile. 
La resistencia de Shigella sonnei a sulfatrimetoprim (SXT) en los últimos años se ha incrementado. Esta resis-
tencia es mediada, fundamentalmente, por genes dfr que codifican variantes de la enzima DHFR, sitio blanco 
del trimetoprim. Los genes dfr pueden encontrarse en integrones. En diversas partes del mundo, S. sonnei 
presenta integrón de clase 2, en cambio en Chile, las cepas caracterizadas de S. sonnei presentan integrón 
clase 1. Sin embargo, a partir del año 2010 aumentan considerablemente las cepas de S. sonnei  con integrón 
de clase 2. Estudios extranjeros, evidencian que el integrón clase 2 en S. sonnei contiene el gene dfrA1. Ob-
jetivo: Estudiar la presencia de genes de resistencia a trimetoprim (dfr) asociados al integrón de clase 2, en 
cepas chilenas de Shigella sonnei resistentes a trimetoprim en el periodo 2010-2013. Métodos: En 30 cepas 
de S. sonnei (2010-2013) se investigó la presencia de los genes dfr mediante PCR y secuenciación. Posterior-
mente, para comprobar su ubicación al interior del integrón clase 2 y caracterizar la estructura de este inte-
grón, se realizarón experimentos de PCR tiling. Resultados: El total de las cepas estudiadas presenta el gen 
dfrA1, el cual se encuentra al interior del integrón clase 2. De las 30 cepas, 16 de ellas presentan un integrón 
clase 2 típico de alrededor de 2900 pb, con los genes de resistencia dfrA1-sat-aadA1 y 14 cepas presentan un 
integrón más corto (atípico) de 2000 pb, que contiene los genes dfrA1-sat. En 3 cepas, además se evidenció 
el gen dfrA14. Conclusiones: Todas las cepas de S. sonnei resistentes a trimetoprim, aisladas en el periodo 
2010–2013 en Chile, presentan el gen dfrA1 al interior del integrón de clase 2. Se observa asociación entre 
el tipo de integrón clase 2 y temporalidad. Las cepas del periodo 2010-2011 presentan integrón típico y las 
cepas del periodo 2012-2013 presentan el integrón atípico.  

FONDECYT 1130394
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6 Compuestos identificados en el extracto de orujo de uva inhiben la bomba de expulsión MDR NorA en 
Staphylococcus aureus (Compounds identified in grape pomace extract inhibit MDR NorA efflux pump in 
Staphylococcus aureus)

Sanhueza, L. 1., Mendoza , Leonora 2.,Wilkens , Marcela 1.,1Departamento de Biología , Facultad de Química 
y Biología , Universidad de Santiago de Chile.2Departamento de Química de los Materiales , Facultad de 
Química y Biología , Universidad de Santiago de Chile. 
Las infecciones bacterianas son cada día más difíciles de tratar debido a la continua aparición de cepas mul-
tirresistentes a antibióticos. Entre los mecanismos conducentes a esta resistencia está la expresión de bom-
bas de expulsión, que disminuyen significativamente la actividad de los antibióticos, limitando su eficacia y 
provocando en muchas ocasiones el fracaso del tratamiento. Es por esto, que se deben desarrollar nuevas 
alternativas para combatir la resistencia bacteriana, entre ellas, la búsqueda de compuestos capaces de inhi-
bir total o parcialmente las bombas de expulsión y de esta manera restaurar la actividad antibiótica. El orujo 
de uva es un residuo de la industria vitivinícola, particularmente rico en ácidos fenólicos, flavonoides y es-
tilbenos que presentan actividad antibacteriana.  En este trabajo se determinó la capacidad de extractos de 
orujo de uva y de compuestos identificados por RP-HPLC de inhibir la bomba de expulsión NorA en Staphylo-
coccus aureus mediante fluorescencia utilizando bromuro de etidio (BrEt), sustrato de distintas bombas de 
expulsión MDR como NorA. El extracto de orujo de uva, así como los compuestos identificados en el extracto, 
aumentaron la intensidad de fluorescencia del BrEt, lo que indica que inhiben NorA y, por lo tanto, se acu-
mula el BrEt en la bacteria. El efecto observado fue mayor con el extracto que con el control CCCP (inhibidor 
de bombas de expulsión). Además, se determinó que luteolina, quercetina, (+)-catequina y (-)-epicatequina 
son los compuestos responsables de este efecto y que su acción conjunta es más efectiva que de forma in-
dividual. Por otra parte, se determinó que el extracto de orujo de uva utilizado no es citotóxico para la línea 
celular HeLa a las concentraciones en las que se produce el efecto inhibitorio contra NorA (375 - 12,5 μg/mL).            

Financiamiento: FONDECYT 1130389 
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7 Calophyllum brasiliense propagado por miniestacas, inoculadas con microorganismos promotores del 
crecimiento vegetal y cultivado en sustrato TRIMIX® (Calophyllum brasiliense propagated by minicutting, 
inoculated with plant growth promoting microorganisms and cultivated in TRIMIX® substrate)

Oliveira, S. N.1.,Santos, Tâmara Peres Ferreira Dos1.,Cabral, Juliana Silva Rodrigues1.,Jakoby, Isabel Cristina 
Mendonça Cardoso1.,Santos, Luiz Carlos Ramos Dos1.,Souza, Flávio Faria De1.,Souchie, Edson Luiz1.,1Lab. 
Microbiologia Agrícola Instituto Federal Goiano - Campus Rio Verde. 

The “guanandi” (Calophyllum brasiliense) is a native tree species from Brazil known as the “Brazilian eucalyp-
tus” which has high economic value and wide use in construction, woodworking and shipbuilding. However, 
due to restrictions on seedling production from seeds, asexual propagation becomes strategic. Moreover, 
inoculation with plant growth promoting microorganisms can maximize the seedling production process. 
This work aimed to evaluate the inoculation of P-solubilizing bacteria and fungi and, or auxin producers, 
as well as arbuscular mycorrhizal fungusin “guanandi” mini-cuttings. A trial was carried out in a completely 
randomized design, factorial scheme 11 x 2 (11 P-solubilizing inoculation treatments and or auxin produc-
ers: 6 fungi - MSFS1, EC12M, 16E, 192R, 367E and RC28M; 4 bacteria - MBSF1, MBSF2, 186R, 68E and a 
non-inoculated treatment on presence and absence of the arbuscular mycorrhizal fungus Glomus clarum) in 
“guanandi” mini-cuttings grown in Trimix® substrate. The fungal isolates were grown under constant stirring 
(80 rpm for 7 days, 28 ° C) in 300 mL of potato dextrose and bacteria in 300 mL of nutrient broth (peptone, 
meat extract) during 3 days (80 rpm at 28 °C). Bacterial inoculants were standardized to 108 CFU mL-1 while 
the fungal spores to 106 mL-1. Each plastic tube inoculated with G. clarum received 3.3 g of inoculum. Eighty 
days after planting were evaluated: shoot length, stem diameter, root volume, number of expanded leaves, 
fresh and dry matter of leaves, stems and roots, shoot dry matter ratio / total dry matter, root dry matter 
ratio / shoot dry matter and percentage of dead seedlings. There was no positive effect of P-solubilizing and 
or auxin producer inoculation. For most variables, the combination of P-solubilizing and or auxin producers 
with G. clarum did not stimulate the “guanandi” seedling formation, possibly due to incompatibility with the 
substrate used. 

FAPEG
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8 Efecto de la encapsulación de la cepa Lactobacillus salivarius UCO_979C sobre sus propiedades probióti-
cas, viabilidad y actividad anti Helicobacter pylori 

(Effect of the encapsulation of Lactobacillus salivarius UCO_979C strain on their probiotic properties, viability 
and anti Helicobacter pylori activity)

Navarro, K.1., Gutiérrez, Cristian1.,Sanhueza , Enrique1.,García, Apolinaria1.,González, Carlos1.,1Microbiolo-
gía, Ciencias Biológicas, Universidad de Concepción. 
Algunos probióticos tienen la capacidad de actuar como agentes profilácticos y adyuvantes en el tratamiento 
de infecciones causadas por Helicobacter pylori, bacteria considerada como principal factor de riesgo en el 
desarrollo de cáncer gástrico. Sin embargo, su utilización como probiótico se ve limitado por el estrés propio 
de los procesos de manufactura, que afectan la viabilidad bacteriana impidiendo la mantención de dosis 
adecuadas hasta el final de la vida útil del probiótico. En este trabajo se determinó si la encapsulación de Lac-
tobacillus salivarius UCO_979C en carrageninas permite mantener sus propiedades probióticas y viabilidad 
bajo condiciones de estrés. H. pylori se cultivó en agar sangre suplementado con DENT y la cepa UCO_979C 
en agar Müeller-Hinton. Se determinó la adherencia de H. pylori a células AGS por el método del rojo fenol 
y microscopía de epifluorescencia. La encapsulación de L. salivarius UCO_979C se realizó utilizando carra-
geninas kappa y lambda, posteriormente  las cápsulas se sometieron a estrés por sales biliares, pH ácido 
y tiempo de almacenamiento. Los análisis se realizaron por recuento bacteriano con técnica de microgota 
y microscopía electrónica de barrido. Los resultados mostraron que la cepa UCO_979C a concentración de 
109 UFC/mL se adhiere a células AGS, disminuyendo en forma significativa la adherencia de H. pylori a estas 
células. Sin embargo, cuando las células se encuentran previamente infectadas con H. pylori, no se observa 
desplazamiento del patógeno en forma significativa, independientemente del inóculo de L. salivarius ensa-
yado. La encapsulación de la cepa UCO_979C le permitió mantener su viabilidad frente a todos los tipos de 
estrés durante 60 días y no modificó las propiedades probióticas del lactobacilo. Los resultados sugieren que 
la encapsulación de L. salivarius UCO_979C le protege frente a condiciones de estrés, similares a las que po-
drían presentarse durante la elaboración de alimentos probióticos.  

PROYECTO INNOVA BIOBÍO 14IDL2-29744
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9 Caracterización de Botrytis cinerea en las plantas nativas dominantes en los sectores de El peñón y Toto-
ralillo en la IV Región de Chile. (Characterization of Botrytis cinerea in the dominant native plants in localities 
of EL Peñón and Totoralillo in the IV Region of Chile.)

Notte, A.1,2., Castillo, Luis1,2.,1Departamento de Biología , Facultad de Ciencias, Universidad de La Serena.2Nú-
cleo Milenio sobre Biología Fúngica Integrativa y Sintética Universidad de La Serena. 

Existe escasa información acerca de los hongos Fitopatógenos asociados a  las plantas  nativas de la Cuarta 
región y su efecto  sobre  ellas.  Algunos hongos que afectan a cultivos agrícolas podrían también estar pre-
sentes en la flora nativa de la Cuarta Región, como por ejemplo,  B. cinérea. Este   hongo es capaz de infectar a 
más de 200 plantas de cultivos alrededor del mundo, sin embargo, no existe información relacionada acerca 
de  B. cinerea en  plantas nativas de la Cuarta región de Chile.  El objetivo de este estudio fue  identificar los 
hongos asociados en las plantas nativas dominantes en el sector de El Peñón  y Totoralillo en la Cuarta región. 
También caracterizar  genotípicamente las cepas B. cinerea  que se encuentren. Para ello, se analizaron 12 
especies de plantas por triplicado en cada zona de estudio. Las muestras fueron crecidas a 20°C por 5 días en 
agar malta al 2% y los hongos resultantes fueron analizados mediante la amplificación   de la secuencia de  ITS 
(espacio transcrito interno ribosomal) para su identificación. En ambos sitios se pudo evidenciar la presencia 
de B. cinerea en las especies Schinus molle, Muehlenbeckia hastulata, Haplopappus parvifolius, Eulychnia 
acida, Heliotropium stenophyllum, Eulychnia breviflora, Aristolochia chilensis, y Trichocereus desertícola. El 
análisis de las  cepas de B. cinerea evidenció la presencia del genotipo transposa en el 100% de las cepas ais-
ladas. Por otro parte, hemos identificado 50 especies de hongos distintos, de las cuales 25 pertenecen al sitio 
de El peñón y 25 al sitio de Totoralillo.  Finalmente se  determinó que el transposon boty que se utiliza para 
la identificación genotípica de B. cinerea, está presente en otros hongos silvestres distinto a B. cinerea. Estos 
datos nos indicarían que B. cinerea es un hongo fitopatógeno capaz de infectar a flora nativa de la Cuarta 
Región de Coquimbo y que co-existe con otras especies de hongos asociados a la vegetación nativa.       

Núcleo Milenio Biología Fúngica Integrativa y Sintética NC120043; Dirección de Investigación de la Universi-
dad de La Serena: Programa de Financiamiento a Tesis de Postgrado PT13121.
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10 Cambios en la expresión transcripcional de algunos determinantes de resistencia a cobre en Acidithio-
bacillus ferrooxidans ATCC 53993 sometido a concentraciones extremas del metal (Changes in transcrip-
tional expression of copper resistance determinants from Acidithiobacillus ferrooxidans ATCC 53993 grown 
under extreme copper concentrations)

Oetiker, N1., Martinez, B.C.1.,Navarro, C.1.,Jerez, C. A. 1.,1Biologia, Ciencias, Universidad de Chile. 

Acidithiobacillus ferrooxidans es una de las especies de bacterias más conocida que está presente en yaci-
mientos y drenajes ácido-mineros y que  juega un importante papel en los procesos de biolixiviación del co-
bre. A. ferrooxidans ha desarrollado diferentes estrategias para tolerar concentraciones altas del metal.Entre 
ellas, es  que posee un coordinado sistema de homeostasis de Cu que consta de transportadores de eflujo 
y chaperonas de cobre. En nuestro laboratorio hemos reportado que A. ferrooxidans ATCC 23270posee un 
amplio repertorio y la duplicación de elementos claves involucrados en la resistencia a Cu similares a los ya 
descritos en E. coli. Por otra parte la cepa ATCC 53993 es capaz de sobrevivir a concentraciones de Cu 6 veces 
mayores que la que tolera la cepa ATCC 23270.  A. ferrooxidans ATCC 53993 posee una isla genómica (ausen-
te en el genoma de la cepa ATCC 23270) con 169 genes entre los que se encuentran copias extra de algunos 
de los principales determinantes de resistencia a Cu. Mediante PCR en tiempo real analizamos el número de 
copias y los niveles de expresión de algunos de estos genes que están presentes tanto en la isla genómica 
cómo en el resto del genoma.  Los  resultados obtenidos sugieren que algunos sistemas exclusivos de la cepa 
ATCC 53993 son claves para resistir concentraciones elevadas de Cu.  

 FONDECYT 1150791
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11 Evaluar el crecimiento y la mortalidad entre dos grupos de larvas de pez cebra (Danio rerio) criadas con 
dos cultivos de rotíferos diferentes: Debaryomyces hansenii  o mezcla de microalgas (Assess the growing 
and mortality between two groups of zebrafish larvae (Danio rerio) reared with two kinds of rotifer culture: 
Debaryomyces hansenii or mix of microalgae)

Opazo, R.1., Valladares, Luis2.,Romero, Jaime1.,1Alimentos, INTA, Universidad de Chile.2Nutrición Básica, INTA, 
Universidad de Chile. (Sponsored by Conycit)

El período larvario en especies de peces de interés acuícola, es una etapa donde se observan altos porcenta-
jes de mortalidad, asociada a bajas tasas de crecimiento. Esto representa uno de los principales obstáculos 
para lograr consolidar económicamente estos cultivos. La alimentación larvaria es uno de los factores que 
juegan un rol preponderante en el crecimiento y mortalidad. La alimentación durante el período larvario se 
realiza por alimento vivo, siendo los rotíferos el primer alimento suministrado a los cultivos. Así también, 
los rotíferos (Brachionus plicatilis) deben ser cultivados utilizando otros microorganismos como alimento. El 
objetivo de este estudio fue comparar: la mortalidad, el crecimiento  y la expresión de genes asociados al cre-
cimiento; entre dos grupos de larvas de pez cebra, alimentadas con diferentes cultivos de rotífero. Se utilizó 
una cohorte de 90 larvas de 5 dph, las cuales fueron medidas en su longitud corporal y posteriormente divi-
didas en tres grupos de 30 larvas. Uno de los grupos se utilizó para aislar ARN total como grupo de referencia 
(5 dph). Los otros dos grupos se criaron por 14 días, recibiendo cada grupo un cultivo de rotífero diferente: 
Debaryomyces hansenii (Grupo Levadura) o un mix de microalgas Rotigrow plus® (Grupo Microalga). Finaliza-
do el período de crianza propuesto se calculó la mortalidad, las larvas fueron medidas en su longitud corporal 
y se aisló RNA total desde cada grupo. Los resultados observados entre los grupos Microalga y Levadura no 
presentaron diferencias significativas entre sus: tasas de mortalidad, distribuciones de tamaño y niveles de 
mRNA en los genes propuestos. Sin embargo, las tendencias de los promedios de los niveles de mRNA de los 
genes GHR, IGF-1R y ghrelina, fueron mayores en el grupo Levadura. Estos resultados, permiten sugerir que 
los rotíferos cultivados con Debaryomyces hansenii son una buena alternativa como alimento para las larvas 
de peces. 

FONDECYT POSTDOCTORADO 3130518 y el concurso nacional de inserción de capital humano avanzado en 
la academia Nº 79110002.   
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12 Caracterización de una bacteriocina tipo cola de fago putativa identificada en el genoma de la cepa an-
tártica Pseudomonas sp. KG01 (Characterization of a putative phage-tail like bacteriocin identified from the 
draft genome sequence of the Antarctic strain Pseudomonas sp. KG01)

Pavlov, M1., Olivares, Jorge1.,Marshall, Sergio1.,1Biologia, Ciencias, Pontificia Universidad Catolica de Valpa-
raiso. (Sponsored by Yoanna Eissler)

En el mundo bacteriano existe una alta diversidad de sistemas de defensas, dentro de los cuales destacan 
los antibióticos y las bacteriocinas. Éstas últimas corresponden a péptidos/proteínas ribosomalmente sin-
tetizadas que ejercen una actividad antimicrobiana de reducido espectro de acción debido a que requieren 
ser reconocidas por un receptor específico en la bacteria blanco. En Pseudomonas aeruginosa han sido am-
pliamente descritas en cuanto a sus determinantes genéticos, mecanismos de regulación y funcionalidad, 
no obstante sólo recientemente han sido identificadas en el genoma de otras especies de Pseudomonas. A 
partir del análisis del genoma de Pseudomonas sp. KG01, una cepa aislada desde suelo antártico, se identificó 
un clúster de genes que inicialmente se caracterizó como una secuencia de un profago, no obstante por su 
sitio de inserción en el genoma, por la ausencia de genes indispensables para el ciclo lítico/lisogénico y por la 
alta similitud estructural con bacteriocinas descritas en P. aeruginosa, esta fue señalada como una probable 
bacteriocina tipo cola de fago, cuya transcripción fue efectivamente inducida con un inductor de la respues-
ta SOS, provocando la lisis de casi la totalidad de las células y la liberación al medio de cultivo de partículas 
tipo cola de fagos. Adicionalmente, la expresión de dicha bacteriocina parece ser regulada por elementos 
comunes al clúster de la clásica bacteriocina tipo cola de fago R2 de P. aeruginosa y su funcionalidad ha sido 
parcialmente demostrada a partir de la expresión heteróloga de elementos claves del clúster de genes bacte-
riocinogénicos. Según nuestro conocimiento, esta es la primera caracterización de bacteriocinas tipo cola de 
fagos en Pseudomonas antárticas, lo que significa un importante hallazgo en pos de ratificar a este sistema 
de defensa como un mecanismo ampliamente seleccionado en el género Pseudomonas y en particular en el 
grupo Pseudomonas fluorescens, al cual este aislado antártico pertenece.  
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13 Caracterización de la inducción de la solubilización de fosfato en rizobacterias solubilizadoras faculta-
tivas (Characterizing the induction of phosphate solubilisation in facultative solubilizing rhizosferic bacteria)

Maldonado, S.1., Bravo, Jaime1.,Stoll, Alexandra1.,1Microbiologia Aplicada Centro de Estudios Avanzados en 
Zonas Aridas CEAZA. 

An adequate soil phosphorusis essential for optimal crop yield and its availability for plants depends from soil 
structure and soil pH. Phosphate-solubilizing bacteria (PSB), a group of soil bacteria, are able to transform 
insoluble into soluble P, where the release of inorganic or organic acids (e.g. gluconic and keto-gluconic acids) 
plays an important role. During screening for P-solubilizing bacteria we found strains, which can solubilize P 
only after being activated by a permanent-P-solubilizing stain (pPSB). We aim to characterize this induction 
mechanism of facultative PSB (fPSB) by pPSB. During a screening of 180 PSB-strains, we found 14 fPSB strains, 
which can be activated/induced by 16 pPSB. In cross-tests, we found that mainly an exclusive “induction 
pair” occurs, only two pPSB induce solubilization in more than one fPSB and five fPSB can be induced by 
more than one pPSB. We than selected 5 pPSB and 4 fPSB strains for further characterization. Gram stain 
revealed one gram negative fPSB and pPSB, meanwhile 7 strains are gram positive. All 9 bacteria are able to 
fix nitrogen and produce Indole-3-acetic acid (IAA). The 5 pPSB strains synthesize siderophores, but only one 
of the fPSB. All 4 fPSB are activated either by growing as separated colony on a plate with the respective pPSB 
or by its cell free supernatant, but not with gluconic acid. Induction can be interrupted by a physical barrier, 
indicating diffusion of low molecular organic substances that are released by the pPSB. Induction of fPSB is 
not permanent and can be reversed passing the induced strain 3 to 5 times onto a new petri dish. Finally, 
we quantified phosphate-solubilizing efficiency for pPSB and fPSB strains and detected, that activated fPSB 
strains are less efficient in solubilization than pPSB strains, suggesting that they possibly only possess a part 
of the involved metabolic routes. 

Agradecimiento al GORE Coquimbo proyecto FIC BIP 30127532-0.



www.somich.cl www.somich.cl

171

14 Sobrevida y replicación de Piscirickettsia salmonis en macrófagos de salmón del Atlántico (Survival and 
replication of Piscirickettsia salmonis in Atlantic salmon macrophages)

Soto-Herrera, V.1., Morales, Jonathan 1.,Gonzalez-Bown, María José1.,Spencer, Eugenio1.,Sandino, Ana Ma-
ría1.,Reyes-Cerpa, Sebastian1.,1Biología, Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile. 

Piscirickettsia salmonis es un patógeno intracelular de salmónidos que infecta macrófagos, reside en endoso-
mas y evita su degradación lisosomal al interferir la unión del complejo fagosoma-lisosoma, por lo cual se ha 
sugerido que sobrevive y replica al interior de los macrófagos. Sin embargo, los estudios que se han realizado 
no han sido concluyentes debido a que los experimentos realizados no son contundentes. En este trabajo 
se determinó la sobrevida y replicación de P. salmonis al interior de macrófagos de salmón del Atlántico. Los 
cultivos primarios de macrófagos de salmón del Atlántico fueron obtenidos mediante un gradiente disconti-
nuo de Percoll. Los macrófagos fueron infectados con P. salmonis en una cinética de 4 días para determinar 
su residencia intracelular y en una cinética de 7 días para determinar su sobrevida y replicación al interior 
de los macrófagos. La detección de P. salmonis al interior de macrófagos fue evaluada mediante microscopía 
confocal. Por otro lado, la sobrevida y viabilidad de la bacteria fue determinada mediante ensayos de genta-
micina-saponina y recuperación en agar sangre. La replicación intracelular fue determinada mediante ensa-
yos de gentamicina-saponina y cuantificación mediante qPCR. Como resultado observamos que luego de 30 
minutos post-infección ya es posible detectar a la bacteria dentro de los macrófagos y que incluso luego de 
7 días post-infección se logra recuperar bacteria viable desde el interior de las células infectadas. Del mismo 
modo, en sobrenadantes de macrófagos infectados se detecta la presencia de bacteria viable luego de 3 días 
post-infección aumentando en cantidad hasta 7 días post-infección. En resumen, los resultados sugieren que 
P. salmonis infecta cultivos primarios de macrófagos de salmón del Atlántico siendo capaz de sobrevivir y 
replicar al interior de éstos. 

Proyecto CONSORCIO CORFO 13CTI 21527
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15 Rol del gen tolR en Salmonella enterica serovar Typhimurium y Salmonella enterica serovar Typhi con 
respecto a la estabilidad de envoltura y a la división celular (Role of tolR gene in Salmonella enterica serovar 
Typhimurium and Salmonella enterica serovar Typhi in envelope stability and cell division)

Nevermann, J1., Rodriguez, Leonardo M.1.,Talamilla, Andrea A.1.,Fuentes, Juan A.1.,1Ciencias Biológicas, Cien-
cias Biológicas, Universidad Andrés Bello. 

TolR es una proteína de membrana interna que compone el sistema Tol-Pal en bacterias Gram negativo. Se ha 
reportado que cepas Escherichia coli  ΔtolR son sensibles a tratamientos con detergentes y tienden a formar 
filamentos, debido a problemas en la división celular. En Salmonella enterica serovar Typhimurium se ha des-
crito que TolA, proteína que también es parte del sistema Tol-Pal, participa en la estabilidad de la envoltura 
bacteriana. Sin embargo, no hay reportes sobre el rol de TolR en Salmonella. Con el objetivo de averiguar si 
TolR también contribuye a  la resistencia a detergentes en Salmonella enterica, comparamos el rol de tolR en 
los serovares Typhimurium y Salmonella enterica serovar Typhi. Encontramos que S. Typhimurium ΔtolR pre-
senta una susceptibilidad incrementada ante desoxicolato de sodio y a medios hiperosmóticos (NaCl 2,5M), 
condiciones propias del intestino. Además encontramos que esta mutante tiende a formar cadenas, lo que 
sugiere un defecto en la división celular. Por el contrario, la mutante en S. Typhi ΔtolR presentó la misma re-
sistencia que su cepa parental frente a los mismos desafíos mencionados, además de no presentar defectos 
aparentes en la división celular, según se determinó por microscopía óptica. Sin embargo, tanto S. Typhi-
murium ΔtolR como S. Typhi ΔtolR mostraron una mayor liberación de proteínas totales al sobrenadante en 
comparación a su respectiva cepa parental, aunque en diferentes cantidades, donde cualitativamente obser-
vamos que S. Typi ΔtolR libera menos proteínas que S. Typhimurium ΔtolR. Finalmente observamos que la 
mutante S. Typi ΔtolR es hemolítica, presumiblemente debido a la liberación de factores hemolíticos propios 
de este serovar. Con estos resultados concluimos que tolR participa en  la permeabilidad de membrana en 
Salmonella enterica, aunque con distintas importancias en S. Typhimurium y S. Typhi. Además, tolR partici-
paría en la división celular, aparentemente sólo en S. Typhimurium. 

Fondecyt 11121506.
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16 Actinobacterias antárticas: un importante biorecurso para aplicaciones biotecnológicas (Antarctic Acti-
nobacteria: an important bio-resource for biotechnological applications)

Santos , A2.,Barrientos, L. 2,1.,Lamilla, C. 2,1.,Pavez , M.2,1.,Hermosilla , A.2.,Llanquinao, V.2.,Osses, I.2.,Bascur, 
V.2.,Salinas, F.2.,Hoffmann, N.2.,1Núcleo Científico y Tecnológico en Biorecursos (BIOREN) Universidad de La 
Frontera.2Laboratorio de Biología Molecular Aplicada, Medicina, Universidad de La Frontera. (Sponsored by 
Milko Jorquera Tapia)

Las condiciones climáticas características de la Antártica han ejercido fuertes presiones selectivas que ha-
brían favorecido la evolución de bacterias con rutas metabólicas únicas capaces de producir una diversidad 
de metabolitos y compuestos de interés biotecnológico. A pesar de las condiciones extremas, los microor-
ganismos son la forma de vida dominante en los ecosistemas antárticos. El objetivo de este trabajo fue 
determinar la presencia de enzimas hidrolíticas extracelulares en actinobacterias antárticas. Estos aislados 
bacterianos fueron obtenidos desde muestras de suelo, agua de mar, y sedimento marino en las islas Shet-
land del Sur y Península Antártica, durante las expediciones científica Antártica, 2013 y 2014. La identifica-
ción molecular de los diferentes aislados se realizó con el empleo de los partidores universales 27F y 1492R. 
Los productos de PCR obtenidos fueron secuenciados y luego las secuencias obtenidas se compararon en la 
base de datos GenBank-NCBI. Aquellas cepas identificadas como actinobacterias se hicieron crecer en placas 
con medio R2A, adicionado con leche en polvo descremada (30%), gelatina (1%) para la determinación de la 
actividad proteolítica;  almidón soluble (0,4%) para la determinación de la actividad amilolítica; carboxime-
tilcelulosa y tripán azul (0,4% y 0,01%, respectivamente) para la determinación de la actividad celulolítica; y 
finalmente, Tween 80 (1%) para la determinación de la actividad lipolítica. Con el empleo de métodos mole-
culares se han identificado 30 cepas de diferentes Actinobacterias, entre las que destacan varias cepas de los 
géneros Streptomyces, Arthrobacter, Thermoleophilum, Janibacter, Knoellia, Rhodococcus, Brevibacterium 
y Curtobacterium. De las 30 cepas, 17 de ellas demostraron actividad proteolítica; 10 mostraron actividad 
amilolítica; siete mostraron actividad celulolítica y sólo una mostró actividad lipolítica. Los datos obtenidos 
a la fecha, demuestran que estas actinobacterias antárticas tienen potenciales aplicaciones biotecnológicas 
y también pueden ser una fuente importante de biomoléculas las que serán evaluadas en búsqueda de sus 
posibles aplicaciones biotecnológicas. 

Proyectos INACH RT_14-12; USA2013-0010; DI15-2022 y FPJ15-0009.
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17 Las islas de patogenicidad SPI-1, SPI-2 y SPI-5 de Salmonella enterica serovar Typhimurium son necesa-
rias para evadir la internalización por la ameba Dictyostelium discoideum (Pathogenicity islands SPI-1, SPI-2 
and SPI-5 are required for Salmonella Typhimurium to evade internalization by Dictyostelium discoideum)

Velozo, Paula1.,Riquelme, Sebastián1.,L., Bayron1.,Chahin, Nicolás1.,Sabag, Andrea1.,Álvarez, Sergio A.1.,San-
tiviago, Carlos A.1., 1Departamento de Bioquímica y Biología Molecular, Facultad de Ciencias Químicas y Far-
macéuticas, Universidad de Chile. 

Las islas de patogenicidad SPI-1 a SPI-5 son conservadas entre diferentes serovares de Salmonella enterica. 
De éstas, SPI-1 y SPI-2 codifican sistemas de secreción tipo III (T3SS-1 y T3SS-2, respectivamente) involucra-
dos en la invasión y replicación intracelular en células epiteliales y macrófagos. Por su parte, SPI-3, SPI-4 y 
SPI-5 son necesarias para la supervivencia en macrófagos, la adherencia a células epiteliales y la generación 
de enteritis en modelos de infección animal, respectivamente. En nuestro laboratorio estudiamos la inte-
racción patógeno-hospedero de S. Typhimuriumcon la ameba fagocítica Dictyostelium discoideum. En este 
trabajo buscamos establecer el rol de estas 5 islas de patogenicidad en el proceso de internalización de Sal-
monella. Para esto, generamos mutantes por deleción de cada una de estas islas en S. Typhimurium 14028s 
y evaluamos sus niveles de internalización en D. discoideum AX4 mediante ensayos de competencia in vitro 
contra la cepa silvestre. Para ello se infectaron las amebas durante 1 hora y se titularon las bacterias intrace-
lulares mediante dilución seriada y siembra en medio sólido. Nuestros ensayos muestran que las mutantes 
ΔSPI-1 y ΔSPI-2 se internalizan dos veces más que la cepa silvestre. Además, la mutante ΔSPI-5 se internaliza 
cuatro veces más que la cepa silvestre. Por otra parte, las mutantes ΔSPI-3 y ΔSPI-4 se internalizan a niveles 
comparables a la cepa silvestre. Estos resultados sugieren que las islas SPI-1, SPI-2 y SPI-5 contribuyen a eva-
dir la internalización de S. Typhimuriumen D. discoideum. Actualmente, estamos evaluando de manera inde-
pendiente mutantes por deleción de los genes que componen la isla SPI-5 (pipA, pipC, pipD, sopB y pipB) para 
determinar su contribución al proceso de evasión de la internalización de S. Typhimurium en D. discoideum. 
Esto es relevante considerando que sopB y pipB codifican efectores de T3SS-1 y T3SS-2, respectivamente. 

Proyectos FONDECYT 1140754 y 1130225. Becas CONICYT 221320275 y 21140615.
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18 Recombinación cromosomal en Aeromonas salmonicida inducida por temperatura 

(Temperature inducible chromosomal recombination in Aeromonas salmonicida)

Santander, J.1., Ayala, Manuel1.,Valderrama, Katherine 1,2.,Schoffer, Jorge Tomas1.,Almarza, Oscar1.,Segovia, 
Cristopher1,3.,1Microbial Pathogenesis and Vaccinology Laboratory, Faculty of Sciences, Universidad Ma-
yor.2Ph.D Program in Aquaculture Universidad Católica del Norte.3Ph.D. Program in Integrative Genomics 
Universidad Mayor. (Sponsored by Javier Santander)

Aeromonas salmonicida is one of the oldest known fish pathogens and the causative agent of furunculosis. 
A. salmonicida has broad host range a nearly worldwide distribution, causing significant mortality to wild and 
farm fish. A. salmonicida can be cultivated at temperatures as high as 34.5°C. At temperatures over 22°C its 
chromosome and virulence plasmid undergo recombination. The effects of this recombination are a faster 
growth and lost of virulence, both due to genetic recombination of the chromosome and virulence plasmid. 
Despite the documented relationship between loss of virulence and increase of growth rate the mechanisms 
involved in this genetic rearrangements remain unknown. Here, we used a phenotypical test and RNA-seq 
analysis to determined the temperature, time, possible mechanism of recombination and effects involved in 
A. salmonicida temperature inducible recombination. It is known that vapA, an important virulence factor 
responsible for the synthesis of the A-layer, is lost due to endogenous recombination. A. salmonicida A-layer 
is a VapA protein array that covers most of the LPS O-antigens and it is necessary for complement resistance 
and congo red A+ phenotype (red colonies). Using the A+ and A- (withe colonies) on congo red agar we deter-
mined the frequecy, temperature and time of chromosomal recombiantion. Total mRNA was isolated from A. 
salmonicida strain grown at 15°C, 12 h post temperature shift (15 to 28ºC) and 28°C. We found that the rRNA 
of A. salmonicida lost significant molecular weight at 28ºC compared to 15ºC. This result was coincident with 
the RNA-seq analysis, where the 5S subunits of the rrn genes were down regulated at 28°C. Also, the mRNA 
G+C composition shifted after recombination. We conclude three trasposases, IS630, IS30 and IS3, seems to 
play a mayor role during recombination. These results support the idea that A. salmonicida is under acceler-
ated evolution. 

FONDECYT Regular 1140330
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19 Genotificación de virus papiloma humano en lesiones papilomatosas intraorales y su relación con el 
recuento de linfocitos T CD4 en pacientes VIH/SIDA (Genotyping of human papillomavirus in oral papilloma-
tous lesions and its relation with CD4 T-cell count in HIV/AIDS patients )

Ampuero, S.1., Ramirez, Alejandro2.,Donoso, Francisca3.,1Programa Virología, ICBM, Medicina, Universidad 
de Chile.2Laboratorio de Biología Molecular Hospital San Juan de Dios.3Departamento de Cirugía Maxilofa-
cial, Odontología, Universidad de Chile. 

Introducción: Actualmente existe gran interés en determinar la asociación etiológica del virus papiloma hu-
mano (VPH) con cáncer oral. Individuos VIH/SIDA presentan un mayor riesgo de desarrollar carcinoma es-
camoso oral o genital.  Una explicación al elevado riesgo en estos pacientes es la disminución del recuento 
de linfocitos T CD4 (LT-CD4). La incidencia de lesiones orales provocadas por VPH en pacientes VIH/SIDA es 
desconocida en nuestro país. Objetivo: Determinar la frecuencia de genotipos de VPH en lesiones papiloma-
tosas y su relación con el recuento de linfocitos T CD4 en pacientes VIH/SIDA del Hospital San Juan de Dios. 
Metodología: Se incluyeron 15 pacientes VIH/SIDA con recuento reciente de LT-CD4  del Servicio de Cirugía 
Máxilofacial, Hospital San Juan de Dios con diagnóstico clínico de papiloma localizado en la cavidad oral. Se 
tomaron muestras para análisis histológico y un cepillado citológico de las lesiones para la extracción de DNA 
viral. La detección y genotipificación de VPH se realizó mediante PCR convencional y Microarreglo de ADN. 
Resultados: De las 15 lesiones analizadas, 8 fueron histológica y molecularmente VPH positivas. Cinco pre-
sentaron más de un genotipo de VPH y 6 presentaron por lo menos un genotipo de alto riesgo oncogénico. 
El genotipo más frecuente fue VPH 52 detectado en 3 casos (37,5%), seguido de VPH 16 y 56 en dos casos 
cada uno (25%). El recuento promedio de LT-CD4 de todos los pacientes del estudio fue de 418.3 cel/mm3, 
mientras que, en aquellos pacientes que presentaron al menos un genotipo de alto riesgo oncogénico fue 
de 330.6 cel/mm3. Conclusión: Los resultados se condicen con la literatura publicada en donde los pacientes 
VIH/SIDA presentan múltiples genotipos de VPH y de éstos, la mayoría son de alto riesgo oncogénico, rela-
cionados a menor recuento de LT-CD4.  
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20 Variación en regiones no codificantes subyace la diversidad fenotípica en S. cerevisiae (Natural variation 
in non-coding regions underlying phenotypic diversity in budding yeast)

Abarca, V1., Garcia, Verónica2.,Cuevas, Mara3.,Martínez, Claudio3.,Cubillos, Francisco3.,1 USACH.2Departa-
mento de Ciencia y Tecnología de los Alimentos USACH.3Centro de Estudios en Ciencia y Tecnología de los 
Alimentos USACH. (Sponsored by Francisco Cubillos)

Natural transcript abundance differences are frequently proposed as a fundamental source of phenotypic 
diversity between individuals, however, little evidence has been provided concerning the real contribution 
of non-coding polymorphisms towards trait variation. We examined Allele Specific Expression (ASE) in six 
F1 hybrids from Saccharomyces cerevisiae derived from crosses between representative strains of the main 
lineages described in yeast. ASE varied between crosses with levels ranging between 28% and 60%. Clusters 
of genes with related function and under cis-regulatory variation were detected on each genetic background. 
This analysis suggested ASN1 as a candidate transcript underlying nitrogen consumption differences between 
a Wine/European and a North American isolate. ORF and promoter allele swap analysis under fermentation 
conditions confirmed that coding and non-coding regions within ASN1 explained differential aspartic and 
glutamic acid consumption differences between strains. We predicted that a polymorphism in the regula-
tory region of ASN1 could affect binding of Uga3 and Aro80 (two TF involved in nitrogen catabolism) in the 
NA background, decreasing its ability to metabolise these two amino acids. These demonstrate the role of 
non-coding regions upon natural trait diversity in a model organism. 

CONICYT PAI Apoyo al retorno de chilenos desde el extranjero 82130010; FONDECYT Iniciación 11140097.
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21 El mundo de la microbiología bajo un microscopio computacional: una aproximación biofísica (The mi-
crobial world under a computational microscope: a biophysicsl approach)

Aguayo, D.1., 1Molecular Biophysics & Bioinformatics Group. Center for Bioinformatics and Integrative Biolo-
gy, Facultad de Ciencias Biologicas, Universidad Andres Bello. 

La microbiologia es hoy un campo interdisciplinario. En esta presentación se ilustrará como el uso de herra-
mientas computacionales y métodos biofísicos en conjunto con experimentos clásicos de la microbiología 
permiten entender a nivel atomico diferentes preguntas que van desee como la fosforilzación permite el 
control de la proliferación viral, que factores determinan el paso de moleculas por proteinas de la membrana 
externa y como es posible entender las propiedades de la membrana externa a partir de las propiedades 
supramoleculares de los lipopolisacaridos.  

Fondecyt de Inicio 11130576
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22 Efectos regulatorios de sRNA identificados en Acidithiobacillus ferrooxidans en respuesta a peróxido de 
hidrógeno (Regulatory effects of  sRNA identified in response to hydrogen peroxide from Acidithiobacillus 
ferrooxidans)

Alamos, P.1., Schmaryahu, Amir2.,Daume, Michael3.,Levican, Gloria4.,Randau, Lennart5.,Orellana, Omar1.,-
1Biología Celular y Molecular, Medicina, Universidad de Chile.2Bioinformática, --, Fundación Ciencia y Vi-
da.3Laboratorio de Biología de los sRNA procarióticos, --, Instituto Max Planck de Microbiología Terrestre, 
Marburg Alemania, .4Biología, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile.5Laboratorio 
de Biología de los sRNA procarióticos, --, Instituto Max Planck de Microbiología Terrestre, Marburg Alemania. 

Las bacterias han desarrollado diferentes formas para detectar cambios y orquestar una cascada de res-
puestas en la expresión génica y actividad de proteínas. Los sRNA son reguladores post-transcripcionales 
que puede causar la degradación de los mRNA así como ejercer su efecto a nivel de traducción. La bacteria 
biolixiviante Acidithiobacillus ferrooxidans no posee RyhB ni OxyS (sRNA identificados en E. coli), por lo que 
surge la siguiente pregunta: ¿Existen sRNA que responden a peróxido de hidrógeno en este microorganismo? 
Para identificar los sRNA en las regiones intergénicas (RIG) de A. ferrooxidans que responden a peróxido de 
hidrógeno (100 µM), se han utilizado dos enfoques basados en la secuenciación masiva (Solexa/Illumna) 
combinada con el análisis bioinformático. 1.- Se predijeron las posibles unidades transcripcionales en las RIG 
de A. ferrooxidans. Se observó que las predicciones fueron consistentes con los datos de secuenciación ma-
siva y los niveles de los sRNA fueron validados por RT-PCR. Adicionalmente para 3 sRNA se identificó sus ex-
tremos 5´, se predijeron sus estructuras secundarias y se identificaron bioinformáticamente posibles mRNA 
blancos de regulación. Para uno de ellos (sRNA 1314) se está evaluando el efecto sobre sus blancos (tiorredo-
xina y proteína ribosomal) en un sistema heterólogo. Resultados preliminares por análisis de “western blot” 
dirigido al tag de la tiorredoxina indicarían un posible efecto de activación de la traducción. 2.- Se realizaron 
ensayos de “pulldown” con Hfq. Esta proteína es requerida para facilitar el apareamiento de los sRNA de 
acción en trans, que poseen complementariedad de bases limitada con el mRNA blanco. En A. ferrooxidans 
se encontró que esta proteína presentó el estado hexamérico característico de los microorganismos en que 
se ha descrito regulación de la expresión génica facilitada por Hfq, lo que avalaría la presencia de estos me-
canismos regulatorios mediados por sRNA y Hfq en A. ferrooxidans 

FONDECYT 1150834 (O.O.)
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23 Funcionalidad del regulador transcripcional FUR en el patógeno de peces Piscirickettsia salmonis (A 
functional ferric uptake regulator in the fish pathogen Piscirickettsia salmonis)

Almarza, O.1., Santander, Javier1.,1Microbial Pathogenesis and Vaccinology Laboratory, Center for Genomics 
and Bioinformatics, Faculty of Sciences, Universidad Mayor. 

In Chile, salmon fish production is the biggest national aquaculture industry and is positioned amongst the 
top three salmon fish producers in the world. Infectious diseases are the most serious issue that threats the 
fish production in Chile, as well as in the global aquaculture industry. The bacterial pathogen with major 
impact in the Chilean salmon industry is Piscirickettsia salmonis, a Gram-negative, facultative intracellular 
pathogen and causative agent of the Salmonid Rickettsial Septicemia (SRS) or piscirickettsiosis. Recent stud-
ies suggested that salmonid fish displays an iron withholding strategy as defense mechanism aimed to avert 
the proliferation of infecting bacteria by maintaining extremely low concentrations of free iron in the infect-
ed tissue. As response, bacteria have evolved different mechanisms to obtain iron directly from the natural 
reserves of the host, using soluble molecules like siderophores or surface attached proteins. Comparative 
analysis with other aquatic bacterial pathogens suggests that P. salmonis exposed outer membrane proteins, 
are part of the bacterial iron acquisition machinery. We hypothesized that the ferric uptake regulator protein 
Fur, controls the expression of those Iron Regulated Outer Membrane Proteins (IROMPs). The annotation of 
the sequenced genome of P. salmonis revealed the presence of a putative fur gene. Structural analysis of the 
predicted protein (Ps-Fur) described two global domains related with DNA-binding and protein dimerization. 
The amino acid residues related with Fe2+ and Zn2+ binding pockets are perfectly conserved among the 
aligned sequences. Our bioinformatic approach predicted secondary and tertiary structures similar to other 
proteins of the Fur family. The functionality of Ps-Fur was tested in a heterologous system by using Salmo-
nella enterica serovar Typhimurium Δfur as recipient strain. Phenotypical complementation was confirmed 
through the restoration of the iron-mediated regulation for siderophore secretion and by the differential 
expression of iron regulated outer membrane proteins (IROMPs).     

FONDECYT 1140330; COPEC−UC 2014.J0.71
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24 Bases moleculares de la actividad biocontroladora de la bacteria Pseudomonas veronii R4 sobre el ne-
matode Xiphinema index  (Molecular basis of  Pseudomonas veronii R4 biocontrol activity on the nematode 
Xiphinema index  )

Altimira, F1., Tapia, E2.,Canchignia , H3.,Montes, C2.,Tapia , P4.,Gonzalez , C4.,Valdés, J4.,Seeger, M1.,Prieto, 
H2.,1Laboratorio de Microbiología Molecular y Biotecnología Ambiental Universidad Técnica Federico San-
ta María.2Laboratorio de Biotecnología Instituto de Investigaciones Agropecuarias.3Facultad de Ciencias 
Agrarias Universidad Técnica Estatal de Quevedo.4Biocomputo Fundación de Investigación Fraunhofer Chile. 
(Sponsored by Michael Seeger Pfeiffer)

Pseudomonas veronii R4 aislada desde raíz de vid, presenta una actividad promotora del crecimiento de las 
plantas y antagonista sobre el nematodo Xiphinema index, una especie de nematodo altamente dañina que 
afecta el cultivo de la vid. El objetivo de este estudio es determinar las bases moleculares de esta actividad. 
Análisis del genoma de R4 permitió encontrar enzimas con señales de exportación extracelular reconocidas 
por los sistemas de secreción tipo I y III. Estas enzimas correspondieron a una lipasa, fosfolipasa y protea-
sa que presentan alta identidad (>40%) con LipA, ExoU y AprA, respectivamente; enzimas descritas en P. 
fluorescens y P. aeruginosa. Extractos de proteína del sobrenadante del cultivo de R4 permitieron detectar 
por zimografía en geles de gelatina, la secreción de una proteasa de 49 kDa; del mismo modo, ensayos de 
zimografía en geles de tributirina, demostraron la secreción de dos lipasas (50 kDa y 69 kDa). Análisis de es-
pectrometría de masas (MALDI-TOF) permitieron la identificación de estas enzimas, siendo estos resultados 
consistentes con la predicción bioinformática obtenida del genoma de la cepa R4. Ensayos de exposición de 
X. index con el extracto de proteínas del sobrenadante durante 3 h produjo la muerte del nematodo. Estudios 
de microscopía de barrido demostraron que en estos desafíos, los nematodos sufrieron distintos grados de 
destrucción de la cutícula. Estos resultados permiten proponer que estas enzimas secretadas por R4 podrían 
estar participando de forma relevante en la actividad nematicida sobre X. index. Esta actividad y mecanismo 
de acción son características que no han sido descritas anteriormente en P. veronii. 

Consorcio Biofrutales S.A. (HP)  y a CORFO – Chile  Proyecto 13CTI-21520-SP07 (HP); Beca Doctorado CONI-
CYT (FA); Beca Gastos Operacionales 21120546 (FA); Proyecto USM 131109 (MS) y 131342 (MS).
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25 Detección del RNA del virus de la Hepatitis C en bilis y deposiciones de pacientes infectados: Implican-
cias potenciales para el ciclo biológico del virus (Detection of the Hepatitis C virus RNA in bile and stools 
from infected patients: Possible implications for the viral life cycle )

Angulo, J1., Monrroy, H2.,Pino, K1.,Benítez , C2.,Arrese, M2.,Barrera , F2.,Norero, B2.,Labbé, P1.,López-Lastra, 
M1.,Soza, A2.,1Laboratorio de Virología Molecular, Instituto Milenio de Inmunología e Inmunoterapia (IMII), 
Centro de Investigaciones Médicas, Escuela de Medicina, División de Pediatría, Facultad de Medicina, Pon-
tificia Universidad Católica de Chile.2Departamento de Gastroenterología, Facultad de Medicina, Pontificia 
Universidad Católica de Chile. 

El virus de la hepatitis C (HCV) afecta a más de 170 millones de personas en el mundo. El ciclo replicativo y 
biológico del virus está íntimamente relacionado con el metabolismo lipídico del hospedero. Recientemente 
se ha documentado la entrada de HCV hacia los hepatocitos utilizando como factor de entrada al receptor 
Niemann-Pick C1– like 1 (NPC1L1), un transportador de colesterol que se encuentra en los enterocitos y he-
patocitos en humano. Basado en la interacción con el receptor NPC1L1, hemos propuesto que HCV podría 
cumplir un ciclo enterohepático, siendo secretado en bilis y reabsorbido en la membrana canicular o en el 
intestino para secretarse en deposiciones, siguiendo una vía similar a la del colesterol. Con el fin de sustentar 
esta posibilidad se decidió evaluar la presencia del RNA de HCV en bilis y deposiciones de pacientes infecta-
dos. Para esto se recolectó heces y bilis por sondeo duodenal de 12 pacientes, con edad promedio 60 años, 
infectados con HCV donde el genotipo predominante fue el 1b (n=9). Se realizó una extracción de RNA total 
en deposiciones con el kit PowerMicrobiome™-RNA-Isolation-Kit. El RNA en Bilis completa y en deposiciones 
fue detectado mediante el ensayo Cobasâ TaqManâ HCV test v2.0. Adicionalmente, se determinó la pre-
sencia de contaminación con sangre oculta en las muestras de deposiciones como control. Los resultados 
muestran la presencia de RNA de HCV en bilis y deposiciones en 10 pacientes, dando apoyo a un posible ciclo 
enterohepático del virus de la hepatitis C. 

FONDECYT 1130357; Proyecto P09/016-F Iniciativa Científica Milenio del Ministerio de Economía, Fomento 
y Turismo.



www.somich.cl www.somich.cl

183

26 Primer genoma completo de Lactobacillus kunkeei MP2 proveniente de abeja melífera chilena. (Apis 
mellifera) (First complete genome of Lactobacillus kunkeei MP2 from chilean honey bee (Apis mellifera)

Asenjo, F.1., Olmos, Alejandro1.,Henríquez-Piskulich, Patricia2.,Aldea, Patricia2.,Ugalde, Juan A.2.,Trombert, 
Annette2.,1Centro de Genómica y Bioinformática, Facultad de Ciencias, Universidad Mayor.2CEAPI Mayor Uni-
versidad Mayor. (Sponsored by Annette Trombert)

La abeja melífera (Apis mellifera) es el polinizador más importante en la agricultura a nivel mundial, jugando 
un rol clave en el suministro de alimentos para los seres humanos mediante la polinización de los cultivos. 
Desde el año 2006 ha existido una disminución de las colonias de  A. mellifera en todo el mundo, describién-
dose este fenómeno como Problema de Colapso de Colonias (CCD, en inglés).  Una de las posibles causas 
de este evento está asociado con el microbioma de los insectos, por lo que es esencial comprender su com-
posición y funcionalidad.  Se han descrito 8 grupos de microorganismos en el microbioma intestinal de A. 
mellifera, en el que se destaca el filo Firmicutes, el cual incluye a varias especies de Lactobacillus presentes.L. 
kunkeei es uno de las bacterias comúnmente más aisladas a partir del intestino de A. mellifera y se caracteri-
za por cumplir un rol importante en la degradación de carbohidratos. Trabajo previo permitió el aislamiento 
de una cepa autóctona de L. kunkeei. En este trabajo reportamos los resultados de la secuenciación de esta 
cepa L. kunkeei MP2, utilizando la plataforma Pacific Biosciences RSII. El genoma resultante tuvo un largo 
1,614,522, con un total de 1551 regiones codificantes. La secuenciación de este genoma, permitió realizar 
comparaciones con los genomas de otras cepas de L. kunkeei, al igual que con otras especies de Lactobaci-
llus. Los resultados permiten establecer el tamaño del pan-genoma de L. kunkeei (1419 genes compartidos), 
y además permite identificar gene únicos a L. kunkeei MP2, entre los cuales encontramos una gran cantidad 
de genes móviles. De esta manera, en esta investigación presentamos por primera vez una cepa autóctona 
secuenciada de forma completa de L. kunkeei, logrando una primera aproximación genómica utilizando he-
rramientas bioinformáticas. 

B4C (Bees for Care) grant CORFO 13CTI-21546 from Consorcio de Desarrollo Apícola (Chile). Fondecyt Inicia-
ción 11140666
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27  Salmonella enterica serovar Typhimurium ΔtolR es más sensible a agentes antimicrobianos debido a 
un incremento en la  permeabilidad bacteriana (Salmonella enterica serovar Typhimurium ΔtolR is more 
susceptible to antimicrobial agents due to an increased bacterial permeability.)

Rodríguez, L1., Nevermann, J.C.1.,Talamilla, A.A.1.,Fuentes, J.A.1.,1Departamento de Ciencias Biológicas, Facul-
tad de Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello. 

Salmonella Typhimurium es una bacteria Gram negativo, agente causal de gastroenteritis autolimitada en 
humanos. Esta bacteria cuenta con el sistema Tol-Pal, el cual contribuye a la mantención de la estructura de 
su envoltura.  El sistema Tol-Pal está constituido por 5 proteínas diferentes, incluyendo Pal, TolB, TolQ, TolA 
y TolR. TolR es una proteína de membrana interna que se ha descrito como importante para la resistencia a 
detergentes en Escherichia coli. Durante el trabajo en nuestro laboratorio, encontramos que cepas Salmone-
lla Typhimurium ΔtolR son más susceptibles a desoxicolato de sodio y a medios hiperosmóticos, condiciones 
propias del intestino. A partir de esta observación nos preguntamos si la mutante Salmonella Typhimurium 
ΔtolR podría mostrar una mayor sensibilidad a compuestos antimicrobianos que no sean detergentes debido 
a una permeabilidad incrementada. Encontramos que Salmonella Typhimurium ΔtolR es 2 veces más sensible 
a bromuro de etidio y a ácido nalidíxico, dos compuestos antimicrobianos que afectan la viabilidad bacteria-
na mediante mecanismos diferentes. Adicionalmente encontramos que la mutante Salmonella Typhimurium 
ΔtolR presenta una envoltura más permeable a compuestos polares, según se determinó con un ensayo de 
incorporación de cristal violeta. El resultado encontrado sugiere que el aumento observado en la sensibilidad 
a los agentes antimicrobianos estaría relacionado con un aumento en la permeabilidad de la envoltura bac-
teriana, la cual no solamente es evidente con detergentes, sino que también, con otros compuestos polares. 

Proyecto Fondecyt 11121506
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28 Caracterización de bacterias ácido lácticas en fermentaciones de harina de quinoa tipo sourdough y 
evaluación de su potencial para producir expolisacáridos (Characterization of lactic acid bacteria in quinoa 
flour sourdough and evaluation of their potential to produce exopolysaccharides)

Franco, W.1., Perez-Diaz, I.2.,Connelly, Lauren3.,1Ingeniería Química y Bioprocesos, Ingeniería, Pontificia Uni-
versidad Católica de Chile.2Food Science Research Unit, North Carolina State University, U.S. Departmento of 
Agriculture.3Food, Bioprocess and Nutritional Science, Food Science, North Carolina State University. (Spon-
sored by Fondecyt Iniciación 11121431)

 El mercado de productos libres de gluten cada vez más demandante ha conducido a la búsqueda de granos 
alternativos, que además de ser libres del complejo proteico, tengan un aporte nutricional interesante. La 
quinoa, un pseudoceral andino, cumple con estos requisitos. Sin embargo, la producción de productos de 
panadería a partir de harina de quinoa, resulta en panes con características sensoriales y reológicas pobres, 
esto debido a la falta de gluten que permite la formación de una masa viscoelástica. Una tecnología ances-
tral, como es el sourdough technology, puede contribuir a mejorar estas características, debido al estableci-
miento de microflora capaz de producir hidrocoloides naturales (también conocidos como exopolisacárdos, 
EPS). Siguiendo esta tecnología, granos de quinoa real, roja, negra y mixta fueron molidos y fermentados con 
el fin de caracterizar la microflora dominante en las fermentaciones espontáneas. Un total de 54 cepas de 
bacterias ácido lácticas (BAL) y 16 levaduras fueron asiladas, identificadas molecularmente y luego sometidas 
a crecimiento con diferentes fuentes de carbono con el fin de determinar su capacidad para producir EPS. Pe-
diococcus pentosaceus fue identificado como la BAL predominante en las distintas fermentaciones, mientras 
que la levadura dominante fue identificada como Saccharomyces sevazzii. Un total de 13 BAL y 16 levaduras  
fueron identificadas como productoras de EPS, destacando el P. pentosaceous como la bacteria más eficien-
te en la producción del hidrocoloide. Esto indica que la bacteria puede ser un candidato viable para su uso 
como cultivo iniciador. A pesar que las levaduras fueron capaces de producir EPS, la cantidad producida fue 
significativamente menor en comparación con las BAL. El uso de BAL productoras de exopolisacáridos como 
cultivos iniciadores en pan de quinoa presenta una interesante oportunidad, además de una alternativa ren-
table, nutritiva y agradable al paladar en comparación a productos que si contienen gluten.   

Fondecyt Iniciación 11121413
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29 Caracterización de la resistencia a antibióticos de Campylobacter jejuni aislados de carne de ave (Cha-
racterization of the antibiotic resistance of Campylobacter jejuni isolates from chicken’s meat)

Gutiérrez, S.1., Orellana, Daniel1.,Gómez, Juan Pablo1.,García, Verónica1.,1Centro de Estudios en Ciencia y 
Tecnología de los Alimentos, Tecnológica, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by Verónica García 
Mena)

Campylobacter jejuni es uno de los principales causantes de enfermedades gastrointestinales transmitidas 
por alimentos en el mundo. Su elevada presencia en aves de corral y productos derivados de éstas, así como 
su elevada resistencia a antibióticos de uso humano y veterinario, lo convierten en un microorganismo de im-
portancia para su estudio, tanto para su prevención, como eliminación mediante métodos alternativos a los 
antibióticos. En base a lo mencionado anteriormente, en este trabajo se cuantificó la presencia de C. jejuni 
en pollos de supermercados y carnicerías de 3 comunas de la región Metropolitana (Estación Central, Quinta 
Normal y Santiago Centro) mediante el aislamiento de las cepas en el agar selectivo mCCDA y su posterior 
confirmación con los métodos de PCR y el test del Hipurato. Además se evaluó su resistencia a antibióticos 
de uso en la industria avícola (Eritromicina y Ciprofloxacina) utilizando el método de dilución en agar. La pre-
sencia de C. jejuni en las muestras analizadas difiere dependiendo de la procedencia de las muestras, tanto 
por establecimiento como comuna, en este contexto la mayor cantidad de cepas confirmadas como C. jejuni 
provienen de supermercados 64,51%(40/62) y de la comuna de Estación Central 51,61% (32/62). Respecto a 
la resistencia a antibióticos las cepas de supermercados son las más resistentes tanto a Eritromicina (71,79%) 
como Ciprofloxacina (77,14%), y en cuanto a comunas, las cepas de Estación Central son las que presentan 
mayor diversidad tanto en resistencia como sensibilidad a los antibióticos mencionados. A modo de conclu-
sión, se comprobó que la presencia de C. jejuni en la carne de pollo es elevada, estando presente tanto en 
pollos de supermercados como carnicerías, a su vez las cepas aisladas de estos establecimientos presentan 
elevada resistencia a los antibióticos analizados, lo que es indicativo del uso rutinario de estos compuestos 
en la industria avícola.  

Fondecyt 11130148
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30 Rol de los genes cysK y cysM en la resistencia a antibióticos bactericidas. 

Frávega, J1., Ricardo, Álvarez1.,Calderón, Iván1.,Gil, Fernando1.,1Genética y Patogénesis Bacteriana, Ciencias 
Biológicas, Universidad Andrés Bello. 

Los antibióticos bactericidas, además de su efecto primario, producen un aumento de especies reactivas de 
oxígeno (ROS). Ante esto, las bacterias modifican la expresión de genes, incluyendo algunos relacionados al 
metabolismo del azufre, donde uno de sus metabolitos, el H2S, participaría en la resistencia al estrés oxida-
tivo. En este trabajo investigamos el rol de genes relacionados con el metabolismo del azufre frente a ofloxa-
cino, los cuales producen cisteína a partir de H2S y o-acetilserina (cysK) o mediante o-acetilserina y S2O3 
(cysM). Al analizar curvas de letalidad, la cepa DcysK es más resistente y las cepas DcysM y silvestre (WT) 
más sensibles.Mediante qRT-PCR se determinó si este aumento en la resistencia a ROS estaba relacionado 
con los niveles de expresión en distintas fuentes de azufre. En SO4 y S2O3 aumenta la expresión de cysK en 
la cepa WT, DcysM y DcysM/pcysM. En cisteína, en la cepa DcysM aumenta la expresión de cysK, mientras 
que en la WT y DcysM/pcysM no varía. Al evaluar cysM, en medio con SO4 hay una disminución en todas las 
cepas. En medio con S2O3, la expresión de cysM en la cepa DcysK disminuye, mientras que en la WT y DcysK/
pcysK aumenta. Con cisteína, disminuye el transcrito de cysM en las tres cepas.Estos resultados sugieren que 
la ausencia de cysK otorga mayor resistencia al tratamiento con ofloxacino, en donde se estaría acumulando 
H2S. Además, cysM se expresa en menor cantidad, posiblemente para producir la cisteína necesaria para el 
crecimiento.
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31 Rol del RNA no codificante SroC en la motilidad de Salmonella Typhimurium (Motility modulation by the 
small non-coding RNA SroC in Salmonella Typhimurium)

Fuentes, D1., Acuña , L2.,Calderón, P1.,Gil, F1.,Calderón, IL1.,1Ciencias Biológicas, Ciencias Biológicas, Univer-
sidad Andrés Bello.2Laboratorio de Ecofisiología Microbiana Fundación Ciencia & Vida. (Sponsored by Iván 
Calderón Lizana)

Los RNAs pequeños no codificantes (sRNA) son moduladores post-transcripcionales que controlan la expre-
sión génica en bacterias por apareamiento de bases con RNAs mensajeros blancos (mRNA). Esta interacción 
puede alterar la estabilidad del mRNA, desencadenando una inhibición o bien, una activación de su expre-
sión. En este estudio, demostramos que el sRNA SroC de Salmonella Typhimurium, cuya expresión es indu-
cida significativamente durante la fase exponencial tardía y estacionaria de crecimiento, regula la expresión 
de dos genes involucrados en la maquinaria flagelar, flhB (codifica para proteína de biosíntesis flagelar) y fliE 
(codifica para proteína del cuerpo basal del gancho flagelar). Ambos genes fueron identificados preliminar-
mente como posibles blancos de Sroc mediante un análisis de predicción bioinformático. Luego, la expresión 
de ambos genes fue analizada en una cepa mutante deletérea (ΔsroC) y en una cepa que sobreexpresa sroC 
(pSroC). La deleción del gen sroC produce un incremento en la expresión de ambos genes. En cambio, en la 
cepa pSroC, la expresión de flhB y fliE disminuye significativamente. Al evaluar la motilidad en ambas cepas, 
se observa que la cepa ΔsroC posee mayor motilidad que la cepa silvestre. Por el contrario, la cepa pSroC 
no presenta motilidad. Adicionalmente, un análisis fenotípico mediante microscopia electrónica revela que 
la cepa que sobreexpresa SroC, presenta un fenotipo no flagelado, mientras que la cepa que carece del gen 
muestra un fenotipo levemente más flagelado que la cepa silvestre. En conclusión, estos resultados sugieren 
que el sRNA SroC posee un rol en la síntesis flagelar de Salmonella Typhimurium, regulando de manera nega-
tiva la expresión de los genes flhB  y fliE. 

FONDECYT 11110216; UNAB DI-340-13/R



www.somich.cl www.somich.cl

189

32 Identificación de marcos de lecturas que codifican dos fenilacrilico descarboxilada en Brettanomyces 
bruxellensis   (Identification of two reading frame of phenylacrylic decarboxylases codified by Brettanomyces 
bruxellensis)

Gonzalez, C.1.,Godoy, Liliana1.,Ganga, Maria Angelica1., 1Departamento en Ciencia y Tecnologia de los Alimen-
tos, Facultad Tecnologica, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by María Angélica Ganga Muñoz)

La especie Brettanomyces bruxellensis representa el principal problema asociado con el deterioro organolép-
tico del vino, debido a su capacidad para producir fenoles volátiles como 4-vinilfenol y 4-etilfenol, a partir de 
ácido p-cumárico. Esto conduce a una pérdida de frescura y frutosidad, además de dar descriptores aromá-
ticos como “sudor de caballo”, “témpera”, “ratón mojado “, entre otros. El gen responsable de la producción 
de 4-vinilfenol a partir del ácido p-cumarico en B. bruxellensis ha sido identificado como DbPAD1 (666 pb), el 
cual codifica a una ácido fenilacrílico descarboxilasa. Recientemente, nuestro grupo de investigación secuen-
ció la cepa B. bruxellensis L2480 y resultados preliminares indicaron que esta cepa poseía un segundo marco 
de lectura para este gen, el cual estaría asociado a la producción de compuestos fenólicos, denominado 
PAD1A (531 pb). El objetivo de este estudio fue evaluar la producción de 4-vinilfenol en una cepa de S. cere-
visiae que exprese heterólogamente PAD1A. La capacidad de este marco de lectura para codificar una enzima 
con actividad ácido fenilacrílico descarboxilasa y producir compuestos fenólicos fue confirmada mediante 
la transformación de la cepa de S. cerevisiae BY4722 bajo el control del promotor ACT1 de B. bruxellensis 
L2480, y el aumento en la producción de 4-vinilfenol en la cepa transformada en comparación con la cepa 
control. De este modo, este estudio permite continuar con el desarrollo de diferentes metodologías que den 
paso a determinar las variables biológicas y moleculares involucradas en la expresión y regulación de estos 
marcos de lectura, con el objetivo de minimizar el impacto negativo provocado por los fenoles volátiles en 
la industria vitivinícola chilena. 

FONDECYT 1110700; Núcleo Milenio NC120043 financiado con Fondos del Programa ICM.
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33 Estudio del gen OFD1 de la levadura carotenogénica Xanthophyllomyces dendrorhous (Study of the 
OFD1 gene of the carotenogenic yeastXanthophyllomyces dendrorhous)

Gárate, C.1., Cáceres, Juan Carlos2.,Baeza, Marcelo1.,Cifuentes, Víctor1.,Alcaíno, Jennifer1.,1Ciencias Ecológi-
cas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile.2Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 

En Schizosaccharomyces pombe se ha descrito un mecanismo de respuesta a bajas concentraciones de oxí-
geno (hipoxia). Bajo esta condición, los niveles de esteroles disminuyen y se activa el factor de transcripción 
Sre1, quien interactúa con sitios SRE (Sterol Regulatory Element) en el DNA promoviendo la transcripción de 
genes blanco relacionados con la ruta de síntesis de esteroles. En condiciones de normoxia, Sre1 es degrada-
do. La proteína Ofd1 (Oxoglutarato Fe (II) Dioxigenasa) cataliza la prolil hidroxilación de Sre1 y de esta forma 
acelera su degradación, generando una rápida respuesta en presencia de oxígeno. Antecedentes experimen-
tales sugieren que en la levadura carotenogénica Xanthophyllomyces dendrorhous, Sre1 también regularía la 
síntesis de carotenoides y mediante análisis bioinformáticos de su genoma y transcriptoma, se identificó un 
posible gen OFD1 de 2,532 pb. Este gen se compone de 7 exones y codificaría una proteína de 648 aminoá-
cidos. Por comparación con proteínas homólogas de S. pombe, Saccharomyces cerevisiae y Homo sapiens, 
con las que comparte 33, 31 y 28% identidad respectivamente, se identificaron los dominios funcionales en 
la proteína deducida. El ión hierro característico en esta proteína se encontraría en el dominio amino termi-
nal enlazado a 3 aminoácidos altamente conservados; es este dominio el que detecta los niveles de oxígeno 
y regula la interacción del domino carboxilo terminal (el cual acelera la degradación de Sre1) de manera 
oxígeno-dependiente con la proteína Nro1, inhibiendo su función. Paralelamente, se ha avanzado en la cons-
trucción de módulos para reemplazar el gen OFD1 por un módulo que confiere resistencia a antibiótico en 
X. dendrorhous para evaluar el efecto de esta mutación sobre la carotenogénesis y síntesis de esteroles en 
esta levadura. El gen OFD1 identificado en X. dendrorhous codificaría un polipéptido que contiene motivos 
conservados de enzimas Oxoglutarato Fe (II) Dioxigenasa, sugiriendo su participación en la regulación del 
activador transcripcional Sre1. 

FONDECYT 11121200
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34 Estudio de formación de biopelículas por Lactobacillus salivarius UCO_979C y su influencia en la colo-
nización de Helicobacter pylori sobre células AGS y Caco-2. (Biofilm formation by Lactobacillus salivarius 
UCO_979C, a strain of human gastric origin, and its influence in the colonization of AGS and Caco-2 cells by 
Helicobacter pylori)

Salas, María José1.,Sanhueza, Enrique1.,González, Carlos1.,Pastene, Edgar2.,García, A.3., 1Departamento de 
Microbiología, Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad de Concepción.2Departamento de Farmacogno-
sia, Facultad de Farmacia, Universidad de Concepción.3Departamento de Microbiología, Facultad Ciencias 
Biológicas, Universidad de Concepción. 

Helicobacter pylori causa diversas patologías gástricas. La resistencia antibiótica afecta en el tratamiento 
contra H. pylori. Por ello, se están buscando nuevas estrategias de tratamiento o prevención, dentro de las 
cuales se encuentran los probióticos. Se ha estudiado la capacidad de cepas de Lactobacillus para formar 
biopelículas, porque promueve la colonización en la mucosa gastrointestinal del hospedero, impidiendo la 
colonización por patógenos. Esto aún no ha sido estudiado sobre modelos celulares.  El objetivo de este tra-
bajo fue establecer la capacidad de L. salivarius UCO_979C para formar biopelículas sobre superficie abiótica 
y sobre células AGS y Caco-2, y de inhibir la colonización de estas células por H. pylori.  Para el estudio sobre 
superficie abiótica se utilizaron tres medios de cultivo (MRS, BHI y DMEM), midiendo cinética de formación 
de biopelícula por espectrofotometría, por cristal violeta. Sobre los modelos celulares se evaluó la capaci-
dad de L. salivarius UCO_979C para formar biopelículas sobre células AGS y Caco-2, visualizando la biope-
lícula por microscopía electrónica de barrido. Finalmente, se determinó la capacidad de estas biopelículas 
formadas sobre ambos modelos celulares para inhibir la colonización por H. pylori ATCC 43504, midiendo 
actividad ureasa por espectrofotometría y visualizando H. pylori marcado con Isotiocianato de Fluoresceína 
por microscopio confocal. Se utilizó Lactobacillus casei Shirota como cepa control. Se determinó que ambas 
cepas son capaces de formar biopelículas tanto sobre superficie abiótica como en modelos celulares, ob-
servándose una densa biopelícula a las 12 horas. Se demostró que la cepa aislada en nuestro laboratorio L. 
salivarius UCO_979C fue capaz de inhibir en un 80% (30% más que al estado planctónico) y 69% la capacidad 
de adherencia de H. pylori a células AGS y Caco-2, respectivamente. Se concluye que L. salivarius UCO_979C 
secreta algún factor en biopelícula en mayor cantidad que al estado planctónico y que estaría inhibiendo la 
adherencia de H. pylori a las células AGS y Caco-2.   

INNOVA BIO BIO, código 12.139-IN.IEM; INNOVA BIO BIO de apoyo a tesis de postgrado, código 13.1276-EM.
TES.
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35 Desarrollo de un nuevo sistema de detección molecular basado en “Amplificación Isotermal mediada 
por Loop” (LAMP) para el diagnóstico del patógeno Piscirickettsia salmonis en la salmonicultura chile-
na.   (Development of a new molecular detection system for Piscirickettsia salmonis diagnostic based on 
“Loop-Mediated Isothermal Amplification” (LAMP).

Bravo-Risi, Francisca1.,Yañez, Romina2.,Marshall, Sergio H.2.,Gómez, F. A.2., 1Laboratorio de Genetica e In-
munologia Molecular, Ciencias, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso.2Instituto de Biologia, Ciencias, 
Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. 

Chile es el segundo productor mundial de salmónidos, después de Noruega, siendo esta industria en el ter-
cer sector exportador del país. A pesar de ello, la salmonicultura no está exenta del principal problema que 
afecta a todo cultivo confinado de especies productivas, la aparición de patógenos. La bacteria Piscirickettsia 
salmonis, agente etiológico de la Piscirickettsiosis, es el patógeno más fastidioso y persistente que afecta a la 
industria, con cepas altamente agresivas y resistente a los mecanismos de control. Debido al alto impacto que 
de ésta enfermedad en la salmonicultura, es de suma urgencia el desarrollo de una sistema de diagnóstico, 
rápido, eficaz, robusta y aplicable en campo, que permita detectar tempranamente al agente. En este trabajo 
se aplicó una innovadora técnica de amplificación de ácidos nucleicos, llamada “Loop-mediated Isothermal 
Amplification” (LAMP), para el diagnóstico de P. salmonis. El LAMP utiliza un conjunto de 4 a 6 partidores y 
una ADN polimerasa con actividad de desplazamiento, lo que aumenta la especificidad y sensibilidad de la 
amplificación. Esta técnica ha sido ampliamente usada para el diagnóstico de patógenos humanos, animales 
y de plantas con éxito y reproductividad.  Para aplicar LAMP a P. salmonis, en primer lugar se seleccionaron 
6 posibles marcadores genéticos como blanco de la amplificación. Los partidores generados fueron evalua-
dos contra diferentes aislados de P. salmonis, así como también contra otros patógenos de salmónidos para 
determinar especificidad. Los resultados mostraron que el gen znP (zinc proteasa) fue el mejor candidato 
para la amplificación mediante LAMP, fue el único que no amplificó a otras bacterias. Adicionalmente, se 
logró optimizar por completo las condiciones de amplificación, reduciendo a sólo 30 minutos el tiempo de 
reacción a una temperatura constante de 60ºC. Finalmente, el sistema fue validado con muestras de campo, 
obteniendo los mismo resultados para éstas que con qPCR y PCR convencional. 

FONDECYT 11130407; DIE-PUCV 037-698.    
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36 Análisis metagenómicos revelan adaptaciones específicas en el eflujo de metales en Acidithiobacillus 
ferrivorans SS3. (Metagenomic analyses reveal specific adaptation to metal efflux of Acidithiobacillus ferriv-
orans SS3) 

González, C. 1,2., Yanquepe, María1.,Cárdenas, Juan Pablo1.,Quatrini, Raquel1.,Dopson, Mark3.,Valdés, 
Jorge2.,Holmes, David S.1.,1Center for Bioinformatics and Genome Biology Fundación Ciencia & Vida, San-
tiago, Chile.2Bio-Computing and Applied Genetics Division Fraunhofer Chile Research Foundation, Center 
for Systems Biotechnology, Santiago, Chile.3Centre for Ecology and Evolution in Microbial Model Systems 
(EEMiS) Linnaeus University, Sweden. 

Acidophilic microorganism have an optimum growth pH <3 and inhabit acidic environments of both nat-
ural and anthropogenic origin, such as acid mine drainage (AMD) and bioleaching heaps. A metagenome 
from a low temperature AMD stream located 250 meters below ground in the Kristineberg zinc mine in 
northern Sweden, shows a low diversity of acidophiles including strains Acidithiobacillus ferrivorans-like, 
A. ferrooxidans-like, A. caldus-like, Acidobacteria-like and Gallionellaceae-like. In this research, we evaluat-
ed the genetic diversity of A. ferrivorans by genome recruitment against metagenomic sequences enriched 
in A. ferrivorans-like strains. Metagenomic reads were mapped to an A. ferrivorans SS3 genome using se-
quence-mapping tools and metagenomic analyses. The data generated were compared and integrated using 
in-house Bioperl scripts. The A. ferrivorans SS3 genome contained 21 genomic segments not present in the 
assembly of the Kristineberg mine metagenome, including genes involved in metal efflux and pH homeo-
stasis. The metagenomic islands were enriched in mobile elements such as phage proteins, transposases, 
integrases and in one case, predicted to be flanked by truncated tRNAs. Cus gene clusters and Cus-like RND 
system related to copper efflux were predicted to be located in metagenomic islands, forming part of flexible 
gene complement of the A. ferrivorans species, suggesting functional adaptation to metal resistance in cop-
per rich environment. 

CONICYT doctoral fellowship and Basal CCTE PFB16, FONDECYT 1130683 D.H., 11110434 J.V. and Inno-
vaChile-CORFO (FCR-CSB 09CEII-6991)
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37 Caracterización de mutantes resistentes al fago CHOED de la cepa PF4 de Vibrio anguillarum con alter-
aciones en su rango de tolerancia a NaCl (Characterization of mutants resistant to the fago CHOED of the PF4 
strain of Vibrio anguillarum with alterations in its range of tolerance to NaCl)

Espinoza, N.1., León, Marcela2.,Bastías, Roberto2.,1Laboratorio de Microbiolgia, Instituto de Biologia, Pontifi-
cia Universidad Católica de Valparaíso.2Laboratorio de Microbiología, Instituto de Biologia, Pontificia Univer-
sidad Católica de Valparaíso. (Sponsored by Carolina Yañez Prieto)

Vibrio anguillarum es un patógeno que infecta numerosas especies de peces de importancia económica, 
por lo que es importante estudiar los factores que pueden afectar su virulencia. Reportes recientes sugieren 
que la presencia de bacteriófagos líticos permite la proliferación de bacterias resistentes, pero que al mis-
mo tiempo estas bacterias podrían tener alteraciones en sus factores de virulencia. Este trabajo describe la 
caracterización de dos mutantes de V. anguillarum, denominadas M5 y M14, resistentes al fago CHOED que 
presentan un rango de tolerancia a NaCl alterado en comparación a la cepa parental. La capacidad de aclima-
tación de V. anguillarum a distintas concentraciones de NaCl es considerado un factor de virulencia importan-
te para esta bacteria, ya que debe sobrevivir a distintas osmolaridades en el ambiente marino y al interior del 
hospedero. Los resultados indican que estas mutantes ven afectada su viabilidad a concentraciones menores 
a 1% de NaCl, sin embargo, a concentraciones mayores no se observan diferencias con respecto a la cepa 
parental. El análisis de los parámetros de crecimiento de estas mutantes reveló que la cepa M14 presenta 
una velocidad de crecimiento inferior a la cepa parental a concentraciones inferiores a 2% de NaCl, mientras 
que la cepa M5 presenta una disminución en su velocidad de crecimiento a concentraciones superiores a 8%. 
Sorprendentemente a elevadas concentraciones de NaCl la cepa M14 presenta una velocidad de crecimiento 
superior a la cepa parental. Adicionalmente, estas mutantes también tienen alteraciones en su motilidad, la 
que varía a distintas concentraciones de NaCl. Es probable que estos fenotipos mutantes estén relacionados 
a mutaciones en OMPs importantes para  la osmoregulación en la bacteria, y que al mismo tiempo podrían 
actuar como receptores para el fago. Estos resultados refuerzan la idea de que los bacteriófagos podrían 
seleccionar cepas resistentes con alteraciones en características importantes para la virulencia bacteriana. 

Fondecyt 11140412 y al Proyecto PUCV 122.735/2014.



www.somich.cl www.somich.cl

195

38 Análisis de un sRNA codificado en el elemento genético móvil ICEAfe1 de Acidithiobacillus ferrooxidans 
(Analysis of a sRNA encoded in the mobile genetic element ICEAfe1 of Acidithiobacillus ferrooxidans)

González , C.1.,Alamos , Pamela 1.,Orellana, Omar1.,1Programa de Biología Celular y Molecular, ICBM, Facul-
tad de Medicina , Universidad de Chile . (Sponsored by Omar Orlando Orellana Orellana)

Acidithiobacillus ferrooxidans es un microorganismo Gram negativo, quimiltoautotrófico, de importancia en 
la minería, que participa en la biolixiviación de minerales. Se ha sugerido que las bacterias usan RNA peque-
ños (sRNAs) para adaptarse a cambios en el ambiente desencadenados ante el estrés celular.  En Escherichia 
coli y en otras bacterias se han descrito sistemas de regulación post-transcripcional de la expresión génica 
mediada por sRNAs, por tanto es posible que A. ferrooxidans también exprese sRNAs regulatorios. Mediante 
análisis genómicos comparativos entre cepas de A. ferrooxidans (ATCC 23270 y ATCC 53993) se ha descrito 
la presencia de islas genómicas y/o elementos integrativos-conjugativos (ICE) probablemente adquiridos a 
través de la transferencia horizontal de genes (HGT). El objetivo del  trabajo fue identificar y caracterizar la 
función de sRNAs codificados en regiones intergénicas (RIG) de la  ICEAfe1 de A. ferrooxidans ATCC 23270. 
Mediante  secuenciación masiva del transcriptoma de A.ferrooxidans expuesta a peróxido de hidrógeno se 
detectó un  posible sRNA  codificada en el ICEAfe1. Se caracterizó bioinformáticamente y posteriormente fue 
validada mediante RT-PCR y Northern blot. Se determinaron los extremos 5’ y 3’ mediante RT-PCR circular. 
Se analizó por bioinformática sus posibles blancos de regulación, detectándose los mRNA de una proteína 
de unión a metales pesados y una proteína de transferencia conjugativa. Actualmente se evalúa el efecto de 
la expresión del sRNA sobre estos mRNA, en un sistema heterólogo (E. coli) mediante fusiones transcripcio-
nales y traduccionales al reportero gfp. Mediante este estudio, se espera obtener la demostración de que 
A. ferrooxidans expresa un sRNA codificado en el elemento integrativo-conjugativo ICEAfe1 que podría estar 
vinculado a la regulación de genes situados en otras islas genómicas.  

Fondecyt 1110203 y 1150834
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39 Respuesta de Deinococcus sp. UDEC-P1 y Psychrobacter sp. UDEC-A5  frente  a estres osmótico. 
(Response of Deinococcus sp. UDEC-P1 and Psychobacter sp. UDEC-A5 against osmotic shock)

González, K.1., Martínez, Miguel1.,1Microbiología, Ciencias Biológicas, Universidad De Concepción. (Sponso-
red by Miguel Martinez Poblete)

En bacterias, la disminución de la actividad metabólica es una estrategia de sobrevivencia frente a ambientes 
desfavorables. Esta disminución del metabolismo se acentúa en medios con osmolaridad elevada. En estas 
condiciones la célula requiere de solutos compatibles, para recuperar  la homeostasis celular y evitar daño 
macromolécular. El objetivo fue establecer si el osmoprotector glicina-betaína mantiene la actividad meta-
bólica, en Deinococcus sp. UDEC-P1, aislado desde un lago patagónico y Psychrobacter sp. UDEC-A5, aislado 
desde hielo antártico, frente a shock osmótico. La actividad metabólica de ambas cepas se determinó en 
microplacas utilizando sales de tetrazolium WST-1 (10μl/pocillo). Las cepas se cultivaron en medio salino con 
piruvato y elementos traza. Deinococcus se cultivó a 30ºC con 0.05, 0.1 o 0.25M de NaCl y Psychrobacter  a 
20ºC  con 0.25, 0.5 o 1.0M de NaCl. Por citometría de flujo se evaluó la actividad metabólica, utilizando el kit 
BacLightRedoxSensor™ Green Vitality, con y sin glicina-betaína (5mM) y se determinó el tamaño celular rela-
tivo y la complejidad citoplasmática. Los resultados mostraron que la cepa de Deinococcus sp. fue más sus-
ceptible que Psychrobacter sp. al efecto osmolar. Sin embargo, en ambas cepas, la adición de glicina-betaína 
a los tratamientos con 0.1M o 0.5M NaCl mantuvo la actividad metabólica y crecimiento celular sin diferen-
cias significativas al control.Los resutados por citometria de flujo fueron similares pero, mostraron además, 
que la complejidad intracitoplasmática no se modifica con estrés osmótico. Sin embargo, en Deinococcus sp. 
UDEC-P1 se detectó un aumento del tamaño celular relativo en presencia de NaCl y glicina-betaína. Mas aún, 
en Deinococcus UDEC-P1 no se detectó actividad metabólica en concentraciones ≥0.1M NaCl. Si bien, Dei-
nococcus es un género bacteriano caracterizado por variadas estrategias de sobreviviencia a estrés, nuestros 
resultados demuestran que los mecanismos de respuesta a estrés osmótico de Deinococcus sp. son menores 
que los de Psychrobacter sp.   

Proyecto enlace VRID 214.036.041-10
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40 Participación de las islas de patogenicidad SPI-1 y SPI-2 en la supervivencia intracelular de Salmonella 
Typhimurium en Dictyostelium discoideum y el desarrollo del ciclo social de la ameba (Role of pathogenici-
ty islands SPI-1 and SPI-2 in the intracellular survival of Salmonella Typhimurium in Dictyostelium discoideum 
and the progress of the amoeba’s social cycle)

Chahin, N.1., Riquelme, Sebastián1.,Velozo, Paula1.,Varas, Macarena2.,Chavez, Francisco2.,Alvarez, Sergio A.1.,-
Santiviago, Carlos A.1.,1Departamento de Bioquímica y Biología Molecular, Facultad de Ciencias Químicas y 
Farmacéuticas, Universidad de Chile.2Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 

Las islas de patogenicidad SPI-1 y SPI-2 de Salmonella enterica serovar Typhimurium le confieren a la bacte-
ria la capacidad de invadir y sobrevivir dentro de células eucariontes. Este efecto es mediado por distintas 
proteínas efectoras que son translocadas hacia el citoplasma de las células del hospedero a través de dos 
sistemas de secreción de tipo III (T3SS-1 en SPI-1 y T3SS-2 en SPI-2). Debido al rol que cumplen SPI-1 y SPI-2 
en la supervivencia y proliferación de S. Typhimurium en macrófagos, investigamos la importancia de éstas 
en otro modelo bacteriófago eucarionte, la ameba social Dictyostelium discoideum. Para ello, construimos 
mutantes por deleción de las islas completas (ΔSPI-1 y ΔSPI-2) y realizamos ensayos de competencia in vitro 
en D. discoideum AX4. En dichos ensayos, se comparó la internalización y supervivencia de las mutantes y la 
cepa silvestre al interior de las amebas mediante la determinación de bacterias intracelulares a diferentes 
tiempos post-infección. Nuestros resultados indican que las mutantes ΔSPI-1 y ΔSPI-2presentan una menor 
supervivencia con respecto a la cepa silvestre a las 3 y 6 horas de infección. Sin embargo, no se observaron 
diferencias en cuanto a la internalización de las distintas cepas utilizando esta metodología. Paralelamente, 
se realizaron ensayos de agregación celular en medio sólido para comparar el tiempo que tarda la ameba en 
desarrollar su ciclo social en presencia de la cepa silvestre o de las mutantes ΔSPI-1 y ΔSPI-2. Los resultados 
muestran que no hay diferencias en el retardo del desarrollo social causado por la cepa silvestre y por las 
mutantes. En conjunto, estos resultados sugieren que las islas de patogenicidad SPI-1 y SPI-2 son necesarias 
para la supervivencia intracelular de S. Typhimurium en D. discoideum, pero no son responsables del retardo 
en el ciclo social de la ameba. 

FONDECYT 1140754, 1120209 y 1130225. Becas CONICYT 21120431 y 221320275. 
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41 Papel de la proteina reguladora del complemento en la virulencia  de Trypanosoma cruzi (Role of Com-
plement Regulatory Protein on Trypanosoma cruzi virulence) (Role of Complement Regulatory Protein on 
Trypanosoma cruzi virulence) 

Encina, Mauricio1., Martinez, Victor1.,Rios, Sergio1.,San Francisco, J.1.,Gutierrez, Bessy1.,Sagua, Hernán1.,A-
raya, Jorge1.,Gonzalez, Jorge1.,1Tecnología Medica, CIiencias de la Salud, Universidad de Antofagasta. 

La Proteina Reguladora del Complemento (CRP), es un factor de virulencia de Trypanosoma cruzi y participa 
en la resistencia a la lisis por complemento (LC). En este estudio, hemos usado el  clon C8C3 H510 de T.cruzi 
para demostrar el papel  de CRP en la virulencia del parásito. Una variante del  clon  C8C3 H510 fue  cultivada 
mediante pasaje en ratón durante  25 años, seleccionándose una variante virulenta del clon, demominada 
H510vir. Otra variante del clon, fue cultivada durante 25 años  en cultivo axénico seleccionando una variante 
avirulenta (H510avir). En este estudio, trypomastigotes y epimastigotes de las variantes H510vir y H510avir  
fueron evaluadas respecto de su  susceptibilidad a la LC. Para ello, parásitos fueron incubados con diluciones 
dobles de suero humano fresco utilizado como fuente de complemento. La expresión de CRP fue evaluada 
mediante transcriptómica y proteómica. Los ensayos de susceptibilidad a LC  en epimastigotes, mostraron 
que tanto H510avir como H510vir  fueronmasivamente lisados, no observándose diferencias entre ambas 
variantes. No obstante, trypomastigotes de la variante H510vir mostraron ser menos  susceptibles a LC que 
los trypomastigotes de la variante H510avir (10% v/s 20% de  lisis). El estudio de transcriptómica y proteómi-
ca  mostró que CRP  se encontró mas expresada en trypomastigotes de la variante H510vir  que en los de la 
variante H510avir. Estos  resultados refuerzan  la idea que  CRP participa en la virulencia del  parásito, la cual 
en parte está basada en la capacidad de resistir la  LC.       

SUPPORT: FONDECYT 1131007
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42 Correlación entre la especialización metabólica, uso de codones y adaptación al pool de tRNA en el 
sistema ligninolitico de Ceriporiopsis subvermispora (Correlation between metabolic specialization, codon 
preference and adpatatión to tRNA pool in the the ligninolytic genes from Ceriporiopsis subvermispora)

Gonzalez, Josue4,5.,Gil, Carlos4.,Corsini, Gino1.,Lobos, Sergio2.,Seelenfreund, Daniella2.,Orellana, Omar3.,Te-
llo, M.4,5., 1Centro de Investigación Biomédica Universidad Autónoma de Chile.2Biología Molecular, Ciencias 
Químicas y Farmacéuticas, Universidad de Chile.3Programa de Biología Celular y Molecular, Instituto de 
Ciencias Biomédicas,, Facultad de Medicina, Universidad de Chile.4Biología, Química y Biología, Universidad 
de Santiago de Chile.5Centro de Biotecnología Acuícola, Química y Biología, Universidad de Santiago de 
Chile. (Sponsored by Mario Tello Reyes)
 
La eficiencia traduccional de un gen depende entre otros factores de su adaptación al pool de tRNAs. Genes 
altamente expresados utilizan preferentemente codones reconocidos por tRNAs con mayor número de 
genes. La lignocelulosa es el principal polímero formado por la fotosíntesis. Este compuesto es resistente a 
la degradación siendo eficientemente metabolizado solo por los hongos de pudrición blanca, entre los cuales 
se encuentra Ceriporiopsis subvermispora. Se desconce si los genes responsables de esta especialización me-
tabólica presentan un uso codogénico y una adaptación a la maquinaria traduccional diferente al observado 
en los genes no involucrados en la metabolización de lignocelulosa. Para explorar esta hipótesis se utilizó a 
C. subvermispora como modelo. Los genes de tRNAs fueron identificados y caracterizados filogenéticamente 
utilizando tRNASCAN-SE y MEGA5.0. El sesgo en el uso de codones y adaptación al conjunto de tRNAs fue 
determinado mediante cálculo de Nc, CAI, CPB, tAI y aatAI. Los genes involucrados en la metabolización de 
lignocelulosa fueron identificados mediante el análisis de datos de Microarray y RNAseq. En presencia de 
lignocelulosa, el nivel de inducción mostro una fuerte correlación con los índices de CAI, tAI, aatAI, CBP o Nc.. 
Los genes inducidos por lignocelulosa mostraron valores más altos de CAI, aatAI, CPB, tAI y menores valores 
de Nc con respecto a los genes no inducidas. Entre los genes relacionados directamente con la metaboliza-
ción de lignocelulosa, las proteínas CBP y manganeso peroxidasa presentaron los valores más altos. Tam-
bién se identificó una expansión de los genes que codifican para tRNA-Gli y tRNA-Glu. Nuestros resultados 
sugieren que la especialización metabólica surgida para utilizar lignocelulosa sesgó el uso de codones en los 
genes implicados en la metabolización de lignocelulosa, reduciendo la diversidad de codones y mejorando 
la adaptación al pool de tRNAs. Hasta donde conocemos, este es el primer estudio que muestra una relación 
entre adaptación metabólica, uso de codones y la eficiencia traduccional. 

FONDECYT 1150834;  CORFO-INNOVA 13CTI-21527
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43 Caracterización microscópica y molecular de los organismos cultivables presentes en costras biológicas 
de suelos  (Molecular and microscopical characterization of the culturable organisms present in biological 
soil crusts)

Fernández, D1., Muñoz, Felipe1.,Muñoz, Alejandro1.,Barros, Daniel1.,Ortiz, Claudia1.,Wilkens, Marcela1.,1de-
partamento de biología , Facultad de Química y Biologia, Universidad de Santiago de Chile. 
La erosión de los suelos es uno de los problemas de degradación ambiental con mayor impacto. Chile pre-
senta un 15% de sus suelos con erosión leve, 49% erosión moderada o severa y sólo un 36% se considera sin 
perturbación. Las costras biológicas (CB) son comunidades de microorganismos que crecen en las superficies 
de los suelos y contribuyen a la fijación de carbono y nitrógeno, mejorando sus características nutricionales, 
así como la retención de agua. En este trabajo, 34 muestras de suelos áridos de la IV Región se inocularon en 
un medio sin fuente de carbono en condiciones de alternancia 12 horas luz/12 horas oscuridad. Se sub-cul-
tivaron 21 muestras que presentaron organismos pigmentados verde-azulado y 17 que reunían característi-
cas de algas unicelulares. Las cianobacterias fueron caracterizadas morfológicamente mediante microscopía 
óptica siguiendo las llaves de clasificación expuestas por Jiří Komarek. Se observaron mezclas de organismos 
fotosintéticos, cianobacterias y algas, algunos que presentaron envolturas mucilaginosas firmemente adhe-
ridas a las células vegetativas, dos características que son primordiales para establecer CB. La mayoría mos-
tró crecimiento en filamentos multicelulares de forma aplanada con el ápice redondeado, destacando una 
cianobacteria por el crecimiento aéreo de sus filamentos orientados hacia la fuente de luz y otra que generó 
filamentos de tamaño macroscópico por el trenzado de varios filamentos. Por otra parte, algunas de estas 
cianobacterias presentaron la capacidad de crecer en medio de cultivo sin presencia de fuentes de nitrógeno 
externas, lo que fue comprobado mediante la caracterización molecular utilizando partidores específicos 
para los genes nif. De las 21 muestras que presentaron crecimiento en ausencia de fuente de carbono, 10 
amplificaron positivamente con partidores específicos para cianobacterias y 9 con partidores específicos 
para algas.  

FONDEF ID14I10151.
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44 Caracterización filogenética de Helicobacter pylori tanto en la mucosa gástrica como en la cavidad oral 
de humanos y sus mascotas     (Phylogenetic characterization of Helicobacter pylori both the gastric mucosa 
and oral cavity of humans and pets)

Faúndez, P1,4., Fuentevilla Morgado, Ignacio2,3., Bittner Ortega, Mauricio4,5.,1Ciencias Clinicas, Facultad de 
Ciencias Veterinarias y Pecuarias, Universidad De Chile.2Microbiología Oral, Facultad de Odontología, Uni-
versidad Andrés Bello.3Laboratorio de Microbiología y Biotecnología Oral, Facultad de Ciencias Biológicas, 
Universidad Andrés Bello.4Laboratorio de Microbiología y Biotecnología Oral, Facultad de Ciencias Biológi-
cas, Universidad Andrés Bello.5Laboratorio de Microbiología y Biotecnología Oral, Facultad de Odontología, 
Universidad Andrés Bello. 

Helicobacter pylori es un bacilo espiralado Gram negativo, responsable de la inmensa mayoría de las en-
fermedades gástricas crónicas. Los porcentajes de infección bacteriana varían dependiendo del desarrollo 
económico de la región que se estudie, no superando el 30% en países desarrollados y llegando a un 90% 
en aquellos subdesarrollados. Para la infección humana, se ha propuesto como posibles reservorios a la ca-
vidad oral y a mascotas, dada la cercanía de estos animales con el ser humano. Esto último se ve reforzado 
debido a que el género Helicobacter es capaz de infectar distintos animales como perros y gatos, llegando a 
encontrarse en 80% de la población animal. El objetivo general de este trabajo fue determinar la presencia 
y caracterizar H. pylori en boca y estómago, tanto en humanos como en sus mascotas. Se determinó que el 
91% de las muestras gástricas humanas y el 94% de las mascotas, fueron positivas para para el PCR de género 
Helicobacter. Por otro lado de las muestras orales humanas y de sus mascotas, el 40% y el 53% (respectiva-
mente) resultaron positivas para el género. Interesantemente, de las muestras gástricas humanas sólo en un 
36,4% se logró confirmar la especie pylori y se determinó además que un 18,2% correspondió a H. heimannii. 
Respecto a las muestras gástricas de las mascotas un 20% resultaron positivas para H. pylori, un 40% para 
H. heilmannii, y al igual que en muestras humanas, en más del 25% no se pudo determinar la especie. Al 
realizar las comparaciones de las secuencias, entre muestras provenientes de humanos y su o sus mascotas 
se determinó que poseen más de un 90% de identidad genética. De estos resultados se concluye que existe 
una relación entre la presencia y procedencia de las bacterias del género Helicobacter entre humanos y sus 
mascotas, sugiriendo una posible zoonosis o antropozoonosis. 
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45 Reconstrucción de la vía metabólica convencional de síntesis de DHA en Tetraselmis suecica. (Recons-
truction of the conventional pathway of synthesis of DHA in Tetraselmis suecica)

Escalona, E.1., Henríquez, Vitalia1.,1Laboratorio de Genética e Inmunología Molecular, Ciencias, Pontificia 
Universidad Católica De Valparaíso. (Sponsored by Carolina Yáñez Prieto)
Los ácidos grasos poliinsaturados (PUFA´s) son esenciales y deben suministrarse mediante la dieta. Los PU-
FA´s proveen beneficios importantes para la salud humana jugando roles claves a nivel cardiovascular, fun-
ción cerebral y el embarazo. Estos ácidos grasos se clasifican como Omega-3 y Omega-6, siendo los Omega-3, 
el  ácido eicosapentanoico (EPA) y el ácido docosahexanoico (DHA) los que aportan mayores beneficios a la 
salud. Su principal fuente son los peces marinos como el bacalao y el salmón, pero la fuente primaria de PU-
FA’s son las microalgas autótrofas, que se vislumbran como una nueva fuente para la obtención de estos com-
puestos. Tetraselmis suecica CCMP 904 es una microalga marina de alto contenido lipídico y será modificada 
genéticamente a nivel nuclear con las enzimas de alta tasa de conversión, Δ5 elongasa de Phaeodactylum tri-
cornutum (d5ELOP.tricornutum) y Δ4 desaturasa de Isochrysis galbana (d4DESI.galbana), para la producción 
de DHA. Estas enzimas serán clonadas en cassette de expresión independientes que contendrán: promotor 
y terminador de actina (endógeno de T. suecica), marcador de selección Sh ble acompañado de un péptido 
de clivaje traduccional (2A). Los cassettes serán clonados de manera individual en el vector pBluescriptSK-. 
Para diseñar el vector que contiene la enzima d5ELOP.tricornutum, se realizó un análisis bioinformático de 
su genoma mediante el uso de las aplicaciones blastx®, CDD® y ORF finder®. Este análisis permitió localizar la 
sección del genoma que contenía la secuencia codificante para la enzima d5ELOP.tricornutum basándose en 
los siguientes parámetros: presencia del dominio elongasa MYSYY, 49% identidad con otras elongasas filoge-
néticamente lejanas y mayor extensión del ORF. Esta investigación pretende obtener una cepa de T. suecica 
productora de DHA para ser utilizada en la elaboración de piensos para alimentación animal. 

CONICYT-PCHA/DOCTORADO-NACIONAL/2013-21130474.
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46 Detección del clon de Shigella sonnei multirresistente a antibióticos responsable del brote 2008-2009 
en Chile, en un periodo de 20 años (Detection of multidrug-resistant Shigella sonnei clone causing the 2008-
2009 Chilean outbreak, during a period of 20 years)

Díaz, P.1., Del Campo, Karin1.,Miranda, Alfonso1.,Ávila, Bárbara1.,García, Camila1.,Ulloa, María Teresa1.,Her-
mosilla, Germán1.,Rosselló Móra, Ramón2.,Toro, Cecilia1.,1Programa de Microbiología, Facultad de Me-
dicina, Universidad de Chile.2Departament d´ Ecologia i Recursos Marins, Institut Mediterrani d´ Estudis 
Avançats (IMEDEA., CSIC-UIB) , Universitat de les Illes Balears - España. 
En el verano del año 2008-2009 se registró un brote de shigelosis a nivel nacional por cepas de Shigella son-
nei multirresistentes a antibióticos. Para determinar si estas cepas constituían un clon y si éste era nuevo en 
la población circulante en Chile, se realizó la caracterización genotípica (PFGE y MLVA) y filogenética (MLST, 
análisis de secuencias del RNAr 16S) de estas cepas comparándolas con cepas aisladas desde 1995 a 2013. 
El análisis de similitud por PFGE de un grupo de 130 cepas obtenidas en los 20 años mostró gran homoge-
neidad, no obstante, se diferencian dos “clusters”, que tienen relación con la presencia o ausencia del gen 
dfrA14 ydel elemento genético SRL, isla de patogenicidad que confiere resistencia a cuatro antibióticos. El 
dendograma obtenido mediante MLVA usando 4 VNTRs (Ss1, Ss3, Ss11, Ss25) también evidenció dos “clus-
ters” asociados a los dos marcadores genéticos analizados. Además, se observó que algunas cepas aisladas 
tanto en periodos anteriores al brote como posterior a éste comparten características de susceptibilidad 
a antimicrobianos y similitud de grupo determinado por PFGE y MLVA. Por otra parte, el patrón de MLST, 
utilizando 7 genes “housekeeping”, en 12 cepas representativas de los 20 años y con distintos fenotipos de 
resistencia a antibióticos e isla SRL, no discriminó entre estas cepas, ya que todas pertenecen al secuencio-
tipo ST152. La secuencia del gen RNAr 16S de las mismas 12 cepas tampoco diferenció respecto a las carac-
terísticas fenotípicas y genotípicas observadas. Estos resultados indican que el MLVA presenta mayor poder 
de discriminación que el MLST tradicional para S. sonnei y que el clon detectado durante el brote de los años 
2008-2009 estaba presente entre las cepas circulantes al menos desde el año 2006, permaneciendo en el 
tiempo hasta el 2013.   

FONDECYT 1130394
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47 Efecto de la colonización inicial de Streptococcus sanguinis al esmalte dental, sobre las características 
y propiedades del biofilm oral (Effect of initial colonization of Streptococcus sanguinis to dental enamel, on 
the characteristics and properties of the oral biofilm)

Diaz, N. 1., Lozano , Carla 2.,Giacaman , Rodrigo2.,1Unidad de Cariología, Departamento de Rehabilitación 
Bucomaxilofacial, Facultad Ciencias de La Salud , Universidad de Talca.2Laboratorio de Bioquímica y Bio-
logía Oral, Instituto de Investigación en Ciencias Odontológicas, Facultad de Odontologia , Universidad de 
Chile. 
Streptococcus sanguinis es un colonizador normal del esmalte dental. Su presencia ha sido asociada con 
biopelícula saludables y con ausencia de caries. No está del todo claro cuánto tiempo de colonización inicial 
por parte de S. sanguinis, es necesario para afectar las características finales de un biopelícula maduro. Por 
esta razón, el objetivo de este estudio es comparar las características de biopelículas de S. sanguinis cuando 
han sido formadas en distintos tiempos de colonización inicial al esmalte dental. Metodología. Se utilizó un 
modelo de caries in vitro, previamente establecido. Bloques de esmalte bovino fueron sometidos a saliva 
ultrafiltrada para simular la formación de película adquirida. Posterior a esto, se añadió S. sanguinis SK36 
en tiempos variables de colonización primaria al esmalte dental: 8 hrs, 12 hrs y 16 hrs. Luego y durante 5 
días de experimento, los biopelículas fueron sometidas a desafíos cariogénicos con sacarosa al 10%, 3 veces 
al día por 5 minutos cada vez. El medio de cultivo fue cambiado 2 veces al día y el pH medido después de 
cada cambio. Se analizó la biomasa y la desmineralización mediante el porcentaje de pérdida de microdu-
reza superficial (%PDS). Se utilizó un control positivo de caries, con biopelículas de Streptococcus mutas 
UA159, expuestos por 8 hrs de colonización primaria al esmalte dental. Los datos se analizaron mediante 
ANOVA (p<0,05). Resultados. Hubo un aumento de %PSD en los biofilms expuestos a mayores tiempos de 
colonización primaria al esmalte dental. Las biopelícula de S. sanguinis SK36 expuestas por 12 y 16 hrs, tuvie-
ron mayor desmineralización que aquellas expuestas por 8 hrs. Sin embargo, ninguna logró superar el %PDS 
de biopelículas de S. mutans. No hubo diferencias significativas en la producción de biomasa, ni en el pH del 
medio entre las biopelículas de S. sanguinis, pero si hubo diferencias significativas en comparación a las bio-
película de S. mutans. Conclusión. El incremento en los tiempos de colonización inicial al esmalte por parte 
de S. sanguinis, parece afectar las características y propiedades de la biopelícula oral 

Fondecyt 1140623 (RAG)
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48 Identificación y caracterización molecular de cepas de levaduras de suelo trumao, contrastadas con 
pruebas morfofisiológicas y bioquímicas  (Identication and molecular characterization of yeast strains from 
trumao soil, compared morphophysiological and biochemical test)

Diaz, P1., Martinez, Oscar1.,Godoy, Roberto2.,Becerra, Aldo3.,Valenzuela, Eduardo1.,1Instituto de Bioquímica 
y Microbiología, Facultad de Ciencias, Universidad Austral De Chile.2Instituto Ciencias Ambientales y Evolu-
tivas, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile.3Instituto Biología, Centro de Investigación Biológi-
ca, Madrid, España. (Sponsored by Carola Otth)
Levaduras aisladas desde suelo trumao fueron taxonómicamente identificadas por PCR-RFLP y secuenciación 
de la región 5.8S del gen rDNA y los espaciadores transcritos internos (ITS). La PCR fue realizada con los ce-
badores específicos (ITS1, ITS4), amplificando la región 5.8S-ITS del gen rDNA,  generando un producto de 
amplificación  variable  entre las distintas cepas de levadura, una posterior digestión se realizó con endonu-
cleasas de restricción: CfoI, HaeIII y HinfI. Adicionalmente se realizó la identificación convencional siguien-
do los criterios descritos por Barnett y col. (1990), asimilización y ferementación de azúcares y fuentes de 
nitrógeno. Los análisis de PCR-RFLP mostraron  distintos tamaños de la región 5.8S-ITS, entre 421 y 678 pb 
permitiendo establecer 10 perfiles de restricción (10 grupos). El tamaño de los productos de PCR como los 
perfiles de restricción generados con las endonucleasas se comparó con patrones de restricción disponibles 
en la literatura, permitiendo identificar solamente 4 grupos de cepas, básicamente porque aún no han sido 
reportados patrones de RFLP para muchas levaduras. La secuenciación de la región 5.8S-ITS del rDNA permi-
tió comparar las secuencias de nuestras cepas con las secuencias disponibles en la base de datos GenBank y 
mediante el uso de BLAST y ClustalW fue posible encasillar las cepas en los siguientes taxas (todas por sobre 
un 98% de identidad): Candida saitoana, Candida sp., Devariomyces hansenii, Kazachstania exigua, Nadsonia 
fulvescens, Pichia fermentans, Tricosporon ducitum, Tricoporon lignícola, Tricosporon middelhovenii, Tricos-
poron sp. Los resultados de secuenciación muestran correspondencia con lo identificado anteriormente por 
PCR-RFLP. Al comparar las técnicas moleculares con las pruebas convencionales, se demostró que existe 
concordancia en cuanto a la identificación de levaduras de suelo trumao. Cabe mencionar que PCR-RFLP se 
presenta como un método rápido, fiable y económico de identificación de levaduras de suelo. 

FONDECYT 1141066
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49 Tolerancia de hongos al herbicida glifosato en suelo del cerrado brasileño. (Fungi tolerance to glyphosate 
herbicide in brazilean cerrado soil)

Rodrigues, Andriane De Melo1.,Cabral, Thaís Deodato1., Jakoby, Isabel Cristina Mendonça Cardoso1.,Leal, 
Rafael Marques Pereira 2.,Souchie, Edson Luiz1.,1lab. Microbiologia Agrícola Instituto Federal Goiano - Cam-
pus Rio Verde.2lab. Poluição Ambiental Instituto Federal Goiano - Campus Rio Verde. 

Glyphosate is the most used herbicide in Brazil (~ 60% of herbicide market). It may cause detrimental effects 
on soil microbiota and important biological mediated soil processes, like N fixation. Fungi are strategic organ-
isms for bioremediation purposes due to their ability to secrete high levels of enzymes. This work evaluated 
fungi ability to tolerate and degrade increasing glyphosate concentrations. Fungi isolates were obtained from 
soil samples from four scenarios: agricultural soil with a historic of glyphosate use; soil from a native Cerrado 
area, with no herbicide exposure; agricultural soil under organic management, with no glyphosate use; and 
soil under pasture, not exposed to glyphosate. In each area, soil samples were composed of 10 subsamples 
(0-10 cm depth) that were randomly collected and homogenized. For glyphosate tolerance test, a succes-
sive dilution technique was used, followed by plating (Petri dishes) and incubation on potato dextrose agar 
medium (rich medium). This medium contained glyphosate at increasing concentrations: one, three, six and 
10 times the field dosage (2 L ha-1). For the glyphosate degradation test, the fungi isolates were incubated 
in a mineral medium (poor medium) with the addition of 10 times the herbicide field dosage. In both tests, 
the plates were incubated at 30 °C for 5 days, in the dark. A total of thirty four fungi isolates were obtained. 
Among 12 isolates obtained from the agricultural soil previously exposed to glyphosate, eight grown in all 
tested doses. Four out of eleven isolates obtained from the native Cerrado area did not grow at the con-
centration of three times the field dosage. From the soil under organic farming, only one isolate was ob-
tained,  showing ability to tolerate all glyphosate doses. Considering all scenarios together, 26 fungi isolates 
(76.5%) showed tolerance to glyphosate. Therefore, these fungi isolates ability to tolerate glyphosate can be 
explored in further studies and possibly be useful in future bioremediation applications. 

Instituto Federal Goiano - Campus Rio Verde
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50 Diseño y construcción de una quimera de FtsX, tóxica para la división celular de Escherichia coli.   
(Design and construction of a FtsX quimera, toxic for Escherichia coli cell division )   

Coromer, D1., Lagos, Rosalba1.,Monasterio, Octavio1.,1Departamento de Biología, Facultad de ciencias, Uni-
versidad de Chile. 
FtsX es una proteína del divisoma bacteriano que regula la hidrólisis del péptido glicano mediante su inte-
racción con EnvC. Dada la conocida toxicidad de su sobre-expresión en E.coli y con el objetivo de explorar 
su posible uso como antibiótico, se trabajó con una quimera formada por el dominio periplasmático de FtsX 
(V94-R223), un tag de 10 histidinas en el N-terminal y los últimos17 aminoácidos de la microcina E492 en el 
extremo C-terminal. La quimera se expresó en E.coli C43 y se purificó mediante cromatografía de afinidad 
a cobalto y exclusión molecular. Se estimó una masa molecular de 17 kDa de acuerdo a su migración en 
SDS-PAGE y de 21 kDa mediante su volumen de elución en la cromatografía de exclusión molecular en es-
tado nativo, lo que indica que la quimera en estado nativo no sería globular. Se probó el efecto tóxico de la 
quimera no modificada sobre céspedes y esferoplastos de E.coli pero solo se observó actividad tóxica sobre 
esferoplastos con un I50 de 337 nM, por lo que se dedujo que la membrana externa impedía el ingreso de la 
quimera al periplasma donde debería ejercer su acción. Para permitir el ingreso de la quimera a la célula esta 
se co-expresó con el sistema de modificación post-traduccional de la microcina E492 para modificarla con sal-
moquelina en el extremo carboxilo terminal. La quimera resultante se ensayó sobre céspedes bacterianos y 
no se detectó toxicicidad. Para determinar la presencia de salmoquelina se hizo una espectroscopia de masa 
en la que se observó un pico en los 17.854 Da que correspondía a la quimera no modificada y algunos picos 
muy menores de mayor masa molecular que podrían corresponder solo a modificaciones incompletas de 
salmoquelina. Se concluye que la quimera es tóxica en el periplasma celular y sin salmoquelina no atraviesa 
la membrana externa.  

FONDECYT 1130711    
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51 Caracterización funcional de los genes GTR1 y GTR2 involucrados en represión catabólica de la levadura 
carotenogénica Xanthophyllomyces dendrorhous. (Functional characterization of GTR1 and GTR2 genes in-
volved in catabolite repression of the carotenogenic yeast Xanthophyllomyces dendrorhous)

Córdova, P.1., Alcaíno, Jennifer1.,Baeza, Marcelo1.,Cifuentes, Víctor1.,1Laboratorio de Genética, Departa-
mento de Ciencias ecológicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 

Xanthophyllomyces dendrorhous es una levadura basidiomicete estudiada principalmente por su capacidad 
de producir carotenoides de manera natural. La ruta de biosíntesis de carotenoides tanto sus enzimas como 
los genes que las codifican son ampliamente conocidos; sin embargo, los aspectos regulatorios aún no han 
sido elucidados. Numerosos estudios han demostrado que la glucosa causa un efecto represor sobre la sín-
tesis de carotenoides y la expresión de los genes carotenogénicos, sugiriendo que la carotenogénesis estaría 
regulada por el mecanismo de represión catabólica descrito previamente en diversos microorganismos. En 
nuestro laboratorio, mediante análisis bioinformático del transcriptoma de X. dendrorhous se han identifi-
cado genes homólogos de posibles reguladores involucrados en represión catabólica como son: MIG1, GTR1 
y GTR2. En atención a lo anterior, el objetivo de este trabajo fue determinar si el mecanismo de represión 
catabólica es funcional en una cepa silvestre de X. dendrorhous y caracterizar funcionalmente los genes GTR1 
y GTR2 de dicha levadura mediante ensayos de complementación heteróloga en cepas mutantes de los genes 
correspondientes de Saccharomyces cerevisiae. 

Los resultados obtenidos muestran que al cultivar X. dendrorhous en presencia de glucosa (fuente preferida 
de carbono) y glicerol (fuente no preferida), ésta muestra una curva de crecimiento de  comportamiento 
diáuxico, lo que es característico de un mecanismo de represión catabólica funcional. Por otra parte, me-
diante evaluación del crecimiento y actividad invertasa de cepas mutantes de S. cerevisiae que expresan los 
genes GTR1 y GTR2 de X. dendrorhous, se determinó que estos últimos complementan de manera parcial las 
mutaciones de los respectivos genes en las cepas correspondientes de S. cerevisiae.   

Los resultados obtenidos nos permiten concluir que la represión catabólica es funcional en X. dendrorhous 
y que los productos de los genes GTR1 y GTR2 estarían involucrados en este mecanismo de regulación de la 
expresión génica.  

FONDECYT 1140504. Becaria CONICYT.
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52 Sobrevivencia a radiación UV-B de bacterias aisladas de la Península Rey Jorge, Antártica. (UV radiation 
survival from bacteria isolated from Peninsula Rey Jorge, Antarctic)

 Cid, N.1., Bello, Helia1.,González-Rocha , Gerardo1.,Domínguez, Mariana1.,Vergara, Luis2.,1Laboratorio de 
Investigación en Agentes Antibacterianos, Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad de Concepción.2De-
partamento de Ciencias Biológicas, Facultad de Ciencias Biológicas y Químicas, Universidad San Sebastián. 
El aumento del agujero de la capa de ozono sobre la Antártica ha ocasionado un ecosistema con condiciones 
extremas que van más allá de las bajas temperaturas, y que radican en el incremento de la radiación ultravio-
leta en la zona desde septiembre hasta noviembre de cada año, con mayor incidencia de radiación UV-B (280 
a 315 nm), generando un ambiente con condiciones determinantes en las características de los microorganis-
mos que  habitan el lugar. Además,  existe evidencia de la acción protectora de algunos pigmentos contra la 
radiación UV. Por esto, el objetivo de este trabajo fue determinar la sobrevida de bacterias con y sin pigmen-
tos aisladas desde la Antártica, a la radiación UV-B. Se trabajó con 3 cepas aisladas de la Península Rey Jorge, 
que presentan pigmentos blanco, violeta y rojo. Se realizaron curvas de crecimiento de cada una de las cepas 
en caldo R2A, y, al mismo tiempo se determinó la producción del pigmento, a la longitud de onda respectiva 
para cada color. Para determinar la sobrevivencia bacteriana a la radiación UV-B, las cepas bacterianas fueron 
cultivadas en caldo R2A hasta la fase de la curva de crecimiento que demostró tener mayor producción del 
pigmento. De este cultivo se depositó 7 ml en una placa de Petri los que fueron irradiados con una lámpara 
Vilber Lourmat UV-B  a 16 cm a una intensidad de 0,75 umol m-2 s-1, con pulsos de 1, 2, 4, 6, y 8 min. Posterior-
mente, se realizó recuento en superficie en placas de agar R2A, evitando toda exposición a la luz blanca para 
impedir la fotoreactivación. Las cepas pigmentadas alcanzaron la mayor producción de pigmento en la fase 
estacionaria, la cual se obtuvo alrededor de los 7 días. De las cepas estudiadas, la cepa con pigmento rojo fue 
la que presentó la mayor capacidad para sobrevivir a la radiación UV-B, soportando una energía sobre 2132 
J/m2, concordando con la radiación UV-B acumulada diaria en la Antártica. 

INACH RT_06-12.



www.somich.cl

210

53 Análisis genómico de una cepa altamente patogénico de Piscirickettsia salmonis aislado de  Trucha 
arcoíris (Oncorhynchus mykiss). Genomic analysis of a highly virulent strain of Piscirickettsia salmonis iso-
lated from Rainbow Trout (Oncorhynchus mykiss).

Haro, Ronie E1.,Sánchez , P.1.,Oliver, Cristian1.,Sandoval, Rodrigo1.,Valenzuela, Karla2.,Molina, Cristian3.,Isla, 
Adolfo1.,Rojas-Herrera , Marcelo4.,Manque, Patricio4.,Maracaja-Coutinho, Vinicius4.,Olavarría, Victor1.,Cár-
camo, Juan Guillermo1,5.,Figueroa , Jaime1,5.,Yáñez, Alejandro J.1,5,3.,1Instituto de Bioquímica y Microbiología 
Universidad Austral de Chile.2Department of Microbiology and Immunology Dalhousie University.3Aus-
tral-OMICS, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile.4Centro de Genómica y Bioinformática Uni-
versidad Mayor.5RP3 Interdisciplinary Center for Aquaculture Research (INCAR). (Sponsored by Jaime Euge-
nio Figueroa Valverde)

Piscirickettsia salmonis es una bacteria Gram negativa, intracelular facultativa, clasificada como una Gam-
maproteobacteria. Esta bacteria es el agente etiológico de Piscirickettsiosis, patología que en la actualidad 
genera una alta mortalidad y considerables pérdidas económicas en la industria de salmónidos en Chile. 

En el presente trabajo se realizó  la anotación y caracterización genómica de la cepa virulenta  de P. salmonis, 
AUSTRAL-005. La anotación del genoma reveló un conjunto completo de genes que codifican para proteínas 
del ciclo del ácido tricarboxílico, glucólisis y la vía pentosa fosfato. Sin embargo, los genes de codificantes 
para el metabolismo de la cisteína, tirosina, leucina, asparragina, arginina, histidina y metionina no fueron 
identificados. Adicionalmente, se identificaron genes que codifican para proteínas del sistema de secreción 
tipo 4, proteínas estructurales del pili tipo 4 y genes involucrados en transferencia de material genómico. In-
teresantemente, pese a que P. salmonis es una bacteria no móvil y carente de flagelo, se identificó un amplia 
variedad de genes codificantes para proteína flagelares. Así, esperamos que estos resultados contribuyan a 
un mejor conocimiento de los distintos procesos metabólicos y patogénicos de este importante patógeno de 
peces. 

FONDAP-INCAR 15110027
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COMUNICACIONES LIBRES PANELES 3

1 Diagnóstico virológico utilizando el kit múltiple xTAG RVP Fast de Luminex y técnicas tradicionales de de-
tección de virus respiratorio sincicial y otros virus en lactantes con infección respiratoria aguda  (Virological 
diagnosis using xTAG RVP Fast of Luminex and traditional techniques for detecting sincicial respiratory virus 
and other viruses in infants with acute lower respiratory infection)

Lizama, L.1., Luchsinger, Vivian1.,Ampuero, Sandra1.,Núñez , Francisco1.,Palominos, María Angélica2.,Gag-
gero, Aldo1.,Larrañaga, Carmen1.,1Programa de Virología, ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chi-
le.2Pediatría Hospital Roberto del Río. 
El virus respiratorio sincicial (VRS) es el principal agente causal de la infección respiratoria aguda baja (IRAB) 
en lactantes. En el último tiempo, Rhinovirus (HRV) también se ha detectado como agente etiológico de 
IRABs. Nuestro objetivo fue evaluar el rendimiento de la detección de VRS y HRV en lactantes chilenos me-
nores de 6 meses con IRAB mediante el kit múltiple xTAG® RVP Fast de Luminex. Se obtuvieron muestras de 
torulado nasal de 165 lactantes con IRAB durante su primer episodio, en las epidemias 2014 y 2015 (Hospital 
Roberto del Río, Santiago). El diagnóstico de VRS se realizó mediante inmunofluorescencia indirecta (IFI), 
transcripción reversa-PCR tiempo real (RT-PCRtr) y por detección de múltiples virus respiratorios xTAG® RVP 
Fast (Luminex Corp). HRV se detectó mediante RT-PCRtr y xTAG® RVP Fast. La mediana de edad de los lactan-
tes fue de 2,5 meses (13 días – 7,4 meses), 90 niños y 75 niñas. Con xTAG® RVP Fast se detectó VRS en 139 
(86,3%) pacientes (VRS A en 46 (33,1%) y VRS B 93 (66,9%), EV-HRV en 59 (36%). Con xTAG® RVP detectamos 
metapneumovirus humano (3; 1,8%); coronavirus: NL63 (1; 0,6%), HKU1 (4; 2,4%); 229E (1; 0,6%) y OC43 
(1;0,6%); virus parainfluenza; 2 (9; 5,5%); 3 (6;3,6%) y 4 (5;3,0%); adenovirus (5; 3,0%), bocavirus (9; 5,5%) y 
virus influenza A (2; 1,2%). Co-infecciones fueron detectadas en 79 (47,9%) muestras y 41 de ellas correspon-
den a VRS-HRV. Mediante RT-PCRtr, se detectó VRS en 136 (82,4%) pacientes y RV en 41 (26,8%). Mediante 
IFI se detectó 128 (81%) VRS. La sensibilidad, especificidad, VPP y VPN de xTAG® RVP comparado a RT-PCRtr 
+IFI fueron 91,3%, 86,7%, 98,6% y 50% para VRS y 80,6%, 77,5%, 56,9% y 91,5% para HRV respectivamen-
te. XTAG® RVP Fast es un método de diagnóstico de VRS sensible en lactantes con IRAB y permite la detección 
simultánea de otros 7 virus respiratorios o subtipos.   

Este trabajo fue realizado en el marco del proyecto FONDEF CA13I10003 para el desarrollo de un algoritmo 
de predicción de enfermedad grave por VRS.
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2 Expresion de genes en condiciones de limitaciones de hierro en Piscirickettsia salmonis  (Gene expression 
under iron deprivation in Piscirickettsia salmonis)

Santander, J.1., Segovia, Cristopher2,1.,Almarza, Oscar1.,Valderrama, Katherine1,3.,Valenzuela-Miranda, Die-
go4.,Gallardo, Cristian4.,1Microbial Pathogenesis and Vaccinology Laboratory, Faculty of Sciences, Universi-
dad Mayor.2PhD Program in Integrative Genomics Universidad Mayor.3PhD Program in Aquiculture Univer-
sidad Católica del Norte.4INCAR Universidad de Concepción. (Sponsored by Javier Santander)
Piscirickettsia salmonis is a fastidious intracellular facultative Gram-negative bacterial pathogen causing the 
Salmonid Rickettsial Septicemia (SRS), the principal disease affecting salmonid aquaculture in Chile. P. sal-
monis biology is not well understood, including its mechanisms of pathogenesis. Host vertebrates sequester 
iron from invading pathogens as a means of nutritional immunity using high-affinity iron-binding proteins. 
Invading bacterial pathogens sense this iron depletion as a signal that they are within the host and up- 
and down- regulates expression of genes to overcome the host defenses. Here we described the up- and 
down-regulate genes under iron deprivation conditions in P. salmonis mediated RNA-Seq analysis. Total RNA 
was extracted from P. salmonis grown in regular conditions and limited iron conditions. The cDNA library 
was constructed using Nextera DNA library® (Illumina®, USA) and sequencing was done by Illumina MiSeq™. 
Among 161 differentially expressed transcripts (fold change > 2), 67 were down-regulated and 94 up-regulat-
ed under iron-limited conditions. Down-regulated genes are related to type IV, VI secretion systems and ABC 
transporters, DNA remodeling proteins and hypothetic genes. Up-regulated genes are related to DNA binding 
proteins, membrane stress response, membrane transporters, flagellar and chemotaxis proteins and several 
unique genes encoding hypothetic proteins. As conclusion, we develop a model for P. salmonis invasion and 
iron up-take from the host. 

FONDECYT Regular 1140330
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3 Cepas de Bacillus amyloliquefaciens, una alternativa para el control de Botrytis cinerea en postcosecha  
(Strains of Bacillus amyloliquefaciens, an alternative control of Botrytis cinerea in postharvest)

Saguas, C.2., Arancibia, Williams2,1.,Bravo, Jaime2.,Stoll, Alexandra2.,1Agronomia Universidad La Serena.2Mi-
crobiologia Aplicada Centro de Estudios Avanzados en Zonas Aridas CEAZA. 
Durante la producción frutícola hasta el consumidor, hay pérdidas considerables debido a la acción de mi-
croorganismos causantes de la pudrición en post-cosecha. Pequeñas heridas que se producen durante la 
cosecha y transporte proporcionan un fácil acceso para patógenos. El principal método de control en la fruta 
es el uso de fungicidas químicos. En este estudio se evaluó la eficacia de dos cepas de Bacillus amylolique-
faciens (BBC23 y BBC47), proveniente de suelos agrícolas de la Región de Coquimbo como biocontroladores 
de Botrytis cinérea en postcosecha. En ensayos de confrontación in vitro, ambas cepas inhiben el desarrollo 
de Botrytis entre un 68 % (BBC23) y 76% (BBC47). Luego se evaluó el avance de Botrytis en frutos (manzana, 
tomate, arándano). Todos los frutos fueron heridos, sumergidos en caldo bacteriano (1x1010/ml) e inocula-
dos con Botrytis cinerea. Se almacenaron a 21°C con 80% de humedad relativa por 5 días. Se observó una 
disminución con los tratamientos bacterianos de 73% y 34% en tomates, así como de 67% y 33% en manza-
nas para BBC23 y BBC47 respectivamente. En arándanos el efecto de las cepas resultó nulo explicándose por 
el contenido de antocianinas en este fruto. Todos los ensayos fueron repetidos tres veces. De igual forma se 
comparó, en placa de 96 pocillos, el efecto de bacterias vivas y endosporas sobre el crecimiento de Botrytis. 
Para ambas cepas se inhibió el desarrollo de Botrytis de un 80% (BBC23, 8x106/ml) y 72% (BBC47, 1x107/ml) 
al quinto día de evaluación. Se concluye que las dos cepas aisladas han mostrado un potencial de biocontrol 
de Botrytis cinérea en postcosecha, siendo BBC23 más efectiva que cepa BBC47. Como proyección de este 
estudio se pretende evaluar la efectividad de las cepas posterior a un periodo de frio (simulando transporte/
almacenamiento postcosecha), así como su aplicabilidad a una escala industrial. 

Agradecimiento al apoyo Financiero del GORE Coquimbo mediante el proyecto FIC BIP 30137771-0
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4 Análsis metagenomico dirigido de las comunidades microbianas asociadas al drenaje ácido de mina de 
Mynydd Parys (Targeted metagenomic analysis of Mynydd Parys Acid Mine Drainage microbial communities )  

Núñez, H.1., Cardenas, Juan Pablo2,1.,Moya, Ana1.,Issotta, Francisco1.,Gonzalez, Monica1.,Johnson, Barrie 
D3.,Raquel, Quatrini1,2.,1Laboratorio de Ecofisiología Microbiana Fundación Ciencia y Vida.2Facultad de Cien-
cias Biologicas Universidad Andres Bello.3School of Biological Sciences University of Wales. 

Mynydd Parys (Parys Mountain), located in north-west Wales is an area with a long history of copper mining, 
dating back to the Bronze Age. Since the decline of the mines in the mid-1800’s, a large body of acidic (pH ~ 
2.5) metal-rich water has accumulated within the underground workings, maintained at a constant volume 
by a drainage stream which flows from the mine site into the nearby Irish Sea. The microbiology of these 
waters has been studied and the massive microbial growth within the mine have been characterized at the 
molecular level. Studies performed to date used 16s rDNA clone libraries, DGGE or T-RFLP profiling to uncov-
er major acidophilic bacterial taxa in the waters and streamers and to understand their dynamics during a 
9-years period. Though these studies have provided unique insights into the evolution of the extremophilic 
microbial community present and allowed the identification of several novel species of acidophilic prokary-
otes, little insight into the microdiversity and the distribution of strain variants of the dominant taxa has been 
collected to date. Here we combined Illumina-based technology with classic 16S phylogenetic (V3-V4 regions) 
and Multi Locus Sequence Typing marker analysis, an approach referred to as “Targeted Metagenomics”, to 
assess the microdiversity within the genus Acidithiobacillus in Mynydd Parys copper mine. High sequencing 
depth and resolution achieved through this strategy enabled us to analyze the microbial diversity in great 
detail, uncovering whole-community structure and sharp differences in species composition and abundance 
between sampling sites. Based on an improved SNPs-discovery routine diversity within the Acidithiobacillus 
was further explored providing insight into the strain-level richness. Results obtained also revealed the pres-
ence within the Parys acid mine drainage of several sequence clusters of undefined taxonomic assignment, 
further contributing to the understanding of the biodiversity of this system.     

Conicyt Scholarship 3130376; Fondecyt 1140048, Basal PFB-16.   
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5 Expresión diferencial de RNAs no codificantes en Piscirickettsia salmonis en condiciones limitadas de 
hierro.  (Differential expression of non-coding RNAs of Piscirickettsia salmonis in limitation iron conditions)

Segovia, C.1., Maracaja-Coutinho, Vinicius2.,Santander, Javier1.,1Microbial Pathogenesis and Vaccinology, 
Ciencias , Universidad Mayor.2Laboratory of Integrative Bioinformatics, Ciencias, Universidad Mayor. 

Piscirickettsia salmonis patógeno intracelular facultativo, Gram negativo es el agente causal de la septicemia 
rickettsial del salmón (SRS). P. salmonis es altamente agresiva y puede llegar hasta un 90% de mortalidad 
en los salmonidos infectados, afectando de manera significativa la industria acuícola Chilena y global. El 
conocimiento respecto a la genética y mecanismos de patogenicidad son escasos, debido a las dificultades 
que presenta su manipulación in vitro. Los RNAs no-codificantes (ncRNAs), son RNAs transcritos pero que 
no son traducidos a proteínas. En bacteria los ncRNAs generalmente son llamados pequeños RNAs (sRNAs), 
los cuales cumplen funciones en la regulación genética, influenciando la fisiología y patogénesis bacteriana. 
El hierro es un nutriente esencial para los microorganismos durante patogénesis. El hospedador mantiene 
el hierro no disponible, secuestrado en proteínas como ferritina y transferritina. Esta limitación de hierro en 
el hospedador es una de las señales que indican al patógeno bacteriano que se encuentra dentro del hos-
pedador, desencadenando los mecanismos moleculares necesarios para competir con el hospedador por el 
hierro. En este estudio se describen los ncRNA diferencialmente expresos que pueden tener relación con los 
mecanismos regulatorios para la adquisición de hierro en P. salmonis. Como metodología para identificar y 
analizar los ncRNAs se utilizo la herramienta bioinformática structRNAfinder y RNA-Seq mediante lo cual se 
identificaron 214 ncRNAs dentro de los cuales se encuentran presentes miRNA-like. Como resultado utili-
zando esta descripción y RNA-seq de cultivo con hierro y limitado en hierro, se identificaron los ncRNA dife-
rencialmente expresos en P. salmonis crecida en condiciones limitadas de hierro. Se identificaron 8 ncRNAs 
sobre expresos y 7 ncRNA reprimidos. Esta primera descripción de ncRNA en P. salmonis puede abrir nuevas 
estrategias de prevención así como ayudar a descifrar los mecanismos moleculares de patogénesis en peces.   
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6 Aislamiento e identificación de levaduras desde islas y península antártica, y determinación de activida-
des enzimáticas extracelulares y antimicrobianas.  (Isolation and identification of yeasts from islands and 
antarctic penisule, and determination of extracellular enzymatic and antimicrobial activities.)

Troncoso, E.1., Barahona, Salvador1.,Alcaino, Jennifer1.,Cifuentes, Victor1.,Baeza, Marcelo1.,1Ciencias Ecolo-
gicas, Ciencias, Universidad de Chile.  

La antartica representa un ambiente aun poco explorado respecto de su microbiota, en especial de levaduras. 
Para sobrevivir en este ambiente frío los microorganismos deben adaptar su metabolismo, para utilizar las 
fuentes de carbono y energía disponibles y también “competir” por ellas. En este estudio se aislaron levadu-
ras desde muestras de suelo de varias islas de la región subantártica y península antártica, utilizando medio 
YM- 1% glucosa e incubación a distintas temperaturas. En la identificación usando marcadores ribosómicos 
se pudo identificar 17 levaduras a nivel de especies. Se evaluó las actividades hidrolíticas extracelulares en 
placas YM-1% glucosa, más el sustrato adecuado para cada actividad. Se obtuvo resultados positivos para 10 
actividades hidrolíticas, en al menos 1 de las levaduras estudiadas: 1 proteasa, 8 amilasas, 17 lipasas, 6 pecti-
nasas, 9 esterasas, 7 celulasas, 10 ureasas, 15 fosfatasas, 13 invertasas, 5 gelatinasas. Las especies con mayor 
número de actividades fueron Cryptococcus victoriae y Rhodotorula psychrophenolica con 7 actividades, y 
Sporobolomyces roseus, Rhodotorula laryngys, Cryptococcus gilvescens, Rhodotorula glacialis, Cryptococcus 
antarcticus, Leuconeurospora sp. con 6 actividades. La actividad antimicrobiana se evaluó usando el método 
de azul de metileno en placa, en ensayos cruzados entre las distintas especies de levaduras. Se encontró que 
las levaduras Rhodotorula fragaria, Cryptococcus sp., Cryptococcus gilvescens y Rhodotorula mucilaginosa, 
presentan actividad antimicrobiana. 

Proyecto INACH RT_ 07-13
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7 Búsqueda de compuestos bioactivos desde levaduras halotolerantes del Salar de Huasco (Search for bio-
compounds from halotolerant yeasts from Salar de Huasco, chilean Altiplano)

Fuentes, G1., Dorador, Cristina1,2,3.,1Intituto Antofagasta, Falcultad de Ciencias del Mar y de Recursos Bio-
lógicos, Universidad De Antofagasta.2Centro de Bioinnovación Antofagasta (CBIA), Universidad de Antofa-
gasta.3Intituto Antofagasta, Centro de Biotecnología y Bioingeniería (CeBiB), Universidad de Antofagasta. 
(Sponsored by Cristina Dorador)
La necesidad por encontrar nuevos compuestos antimicrobianos ha aumentado en el último tiempo debido 
a la creciente aparición de microorganismos resistentes a distintas drogas. Tradicionalmente esta búsqueda 
se ha centrado en hongos filamentosos, los cuales son reconocidos productores de compuestos con diversas 
actividades biológicas, sin embargo, esta búsqueda también se ha extendido a levaduras. Actualmente se 
buscan nuevos microorganismos desde ambientes poco explorados y de características particulares como 
el Salar de Huasco, el cual exhibe comunidades microbianas únicas. En este trabajo, se evaluó la actividad 
antimicrobiana de extractos crudos de levaduras aisladas desde el Salar de Huasco. Se aislaron tres cepas de 
levaduras, denominadas YH3, YH4 e YH6, perteneciendo a los géneros Cryptococcus, Dioszegia and Rhodo-
torula, respectivamente. Ensayos de tolerancia a salinidad mostraron que Cryptococcus y Rhodotorula pue-
den tolerar al menos hasta 10% de NaCl. Cromatografías en capa fina mostraron la producción de diferentes 
patrones de metabolitos en fase exponencial y estacionaria. En la cepa YH3, el patrón diferente fue observa-
do a 5% NaCl y en la cepa YH6 a 8% NaCl, lo que indicaría la producción de metabolitos secundarios en altas 
concentraciones de sal. Bioensayos en Vibrio parahaemolyticus crecida con diferentes concentraciones de 
extractos crudos obtenidos a 5 y 8% de sal, mostraron efectos inhibitorios en el crecimiento de la cepa ob-
jetivo respecto a ambos extractos (desde 500 µg/mL). Los resultados de esta investigación pueden extender 
el análisis de hongos y levaduras en ambientes inexplorados, los cuales podrían producir potenciales com-
puestos bioactivos con actividad antimicrobiana. Además, estos compuestos, serán analizados en cuanto a 
actividades citotóxicas y antiproliferativas ante distintas líneas celulares.  

FONDECYT 1110953 y 1140179.
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8 Aislamiento de bacterias acuáticas resistentes a antibióticos desde una piscicultura y transferencia de 
determinantes de resistencia a bacterias patógenas de humanos (Isolation of aquatic bacteria resistant to 
antibiotics from a fish farming and transfer of resistance determinants to human pathogenic bacteria)

Salgado, P1., Yáñez, C1.,Bastías, R1.,1Laboratorio de Microbiología Pontificia Universidad Católica de Valparaí-
so. (Sponsored by Carolina Yáñez Prieto)

El abuso en el uso de antibióticos ha generado una presión selectiva en el ambiente que favorece la aparición 
de genes de resistencia, incluso en lugares donde no existe un registro del uso de antibióticos. Estos genes 
pueden diseminarse por mecanismos de TGH, principalmente vía plasmidial, donde los plásmidos del grupo 
IncP-1 juegan un rol importante, debido a su amplio rango hospedero, estabilidad y extensa distribución geo-
gráfica. El objetivo de este estudio fue determinar la prevalencia de estos plásmidos asociados a resistencia 
a antibióticos en pisciculturas sin registros en el uso de compuestos. Adicionalmente, se evaluó la posibilidad 
de que estos determinantes genéticos de resistencia a antibióticos fuesen transferidos a patógenos huma-
nos. Los resultados muestran que fue posible detectar plásmidos IncP-1 en muestras de agua y sedimento 
vía PCR. Estos también fueron aislados exógenamente mediante ensayos de conjugación biparental y desde 
bacterias resistentes a Oxitetraciclina (Otc) y Ácido Oxolínico (Oxo), antibióticos ampliamente utilizados en 
acuicultura. De 4 plásmidos aislados e identificados como pertenecientes al grupo IncP-1 por Southern Blot, 
1 fue obtenido vía aislamiento exógeno y 3 fueron purificados a partir de aislados bacterianos identificados 
como Morganella psychrotolerans y Leuconostoc mesenteroides, resistentes a Otc y Oxo, respectivamente. A 
su vez, usando la cepa Morganella psychrotolerans como donante, se consiguió transferir su plásmido a una 
cepa de Vibrio parahaemolyticus, generando una transconjugante Otcr. Este plásmido será secuenciado para 
verificar la presencia de determinantes de resistencia. Estos resultados corroboran que los plásmidos IncP-1 
pueden actuar como importantes agentes diseminadores de determinantes de resistencia a antibióticos a 
patógenos, incluso en zonas donde no existe un registro en el uso de estos antimicrobianos. Este hecho ad-
quiere relevancia al constatar que estos plásmidos pueden ser transferidos a patógenos de humanos. 

Proyecto DI Asociativo Iniciación 037.374/2014; Proyecto PUCV 122.734/2014: Fondecyt Iniciación 
11140412: Fondecyt Regular 1150503; Proyecto PUCV 122.735/2015.
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9 Actividad anti-Helicobacter pylori de la cepa Lactobacillus salivarius UCO_979C y su variante aclimata-
da: Estudios in vitro y en gerbos de Mongolia. (Anti-Helicobacter pylori activity of Lactobacillus salivarius 
UCO_979C strain and its acclimated variant: studies in vitro and in Mongoliangerbils)

Sanhueza, E.1.,Salas, María José1.,Navarro, Karen1.,Pastene, Edgar2.,García, Apolinaria3.,1Departamento de 
Microbiología, Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad de Concepción.2Departamento de Farmacogno-
sia, Facultad de Farmacia, Universidad de Concepción.3Departamento de Microbiología, Ciencias Biológicas, 
Universidad de Concepción. (Sponsored by Proyecto Innova Chile Código: 14IDL2-29744)
Helicobacter pylori es una bacteria causante de diversas patologías gastrointestinales, principal factor de 
riesgo de cáncer gástrico. Estudios señalan que el exopolisacáridos (EPS) puede contribuir a la actividad 
inhibitoria contra cepas bacterianas patógenas. Actualmente, el tratamiento presenta altas tasa de falla, 
principalmente por la resistencia a claritromicina. Una alternativa prometedora es el uso de probióticos que 
colonicen el estómago y que presenten actividad anti-H. pylori. El objetivo de este trabajo fue determinar 
la actividad anti -H. pylori de la cepa Lactobacillus salivarius UCO_979C y su variante aclimatada mediante 
estudios in vitro y en gerbos de Mongolia. Para ello se empleó la cepa H. pylori SS1 y la cepa probiótica L. 
salivarius UCO_979C nativa junto a su variante aclimatada a pH ácido 2.6. La inhibición de la bacteria pa-
tógena in vitro se determinómediante difusión radial y la inhibición in vivo, mediante la colonización en 
estómagos de gerbos de Mongolia. Se determinó además la actividad inhibitoria producida por los EPSs de 
la cepa probiótica nativa y su variante aclimatada. La adherencia tanto de la cepa patógena como probiótica 
se determinaron mediante marcaje con sonda de fluorescencia FITC y mediante recuento bacteriano. Los 
resultados muestran mayor inhibición in vitro por parte de la cepa probiótica aclimatada a pH ácido, siendo 
ambas fuertemente inhibitorias. La producción de EPS fue de 100 ± 0.03 mg/L para la cepa nativa y de 158 ± 
0.12 mg/L para su variante aclimatada. Por otra parte, la adherencia in vivo tanto de la cepa probiótica como 
patógena se localizó en el antro y cuerpo del estómago de los gerbos, los recuentos bacterianos mostraron 
que la cepa probiótica permanece viable hasta 14 días en el estómago del animal y que la cepa H. pylori ya 
no se detecta a los 3 días de la administración de la cepa probiótica. Se concluye que la cepa L. salivarius 
UCO_979C y su variante aclimatada inhiben H. pylori tanto in vitro como in vivo. 
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10 Identificación de hongos silvestres asociados a la zona costera de Caleta de Hornos IV Región Chile. Wild 
fungi identification associated with Caleta de Hornos IV Region Chile

Pasten, D.1,2., Plaza, Verónica1,2.,Castillo, Luis1,2.,1Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Universi-
dad de La Serena.2Núcleo Milenio sobre Biología Fúngica Integrativa y Sintética Universidad de La Serena. 
  En Chile, el conocimiento en relación a los hongos patógenos, se desarrolla en base al efecto que poseen 
sobre cultivos agrícolas, por sobretodo el efecto de los géneros Botrytis, Rhizoctonia y Fusarium, ya que 
infectan vides, frutillas, cebollas, limones y cereales entre otros, generando innumerables perdidas econó-
micas al sector productivo. Pero se desconoce el efecto que tienen estos hongos sobre la vegetación nativa 
del país. En este estudio, se evaluó la presencia de hongos fitopatógenos asociados a la vegetación de la lo-
calidad de Caleta de Hornos (CH) 29°37’54,48’’S - 71°17’03,04’’O a 49 m.s.n.m., ubicada 36 Km al norte de la 
ciudad de La Serena. La zona costera de CH presenta un clima de estepa con nubosidad abundante, con una 
temperatura anual de 14,7 ºC y una humedad relativa correspondiente al 85 %, condiciones predisponentes 
para el establecimiento de hongos fitopatógenos. La vegetación de la zona está compuesta mayoritariamente 
por especies arbustivas y cactáceas, tales como Heliotropium stenophyllum, Nolana sedifolia, Chenopodium 
petiolare, Cumulopuntia sphaerica y Echinoposis coquimbana. El resultado de esta investigación, demostró 
la presencia de 16 hongos diferentes aislados de la vegetación nativa de la localidad de Caleta de Hornos. La 
identificación de las muestras se realizó mediante el estudio morfológico, frotis en azul de tripan y por medio 
de secuenciación de ITS (ITS1F-ITS2-ITS4). Los resultados preliminares indican que las diferentes muestras de 
hongos son heterogéneas, con diferencias en su morfología externa, entre las que cabe destacar la presencia 
de hongos del género Botrytis, Albugo, Penicillum y Rhizoctonia 

Núcleo Milenio Biología Fúngica Integrativa y Sintética NC120043
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11 Nuevos determinantes de resistencia a cadmio en Acidithiobacillus ferrooxidans ATCC 53993 (New cad-
mium resistance determinants in Acidithiobacillus ferrooxidans ATCC 53993)

Ramos, J.S.1., Gallardo, S. 1.,Torres-Paris, C.1.,Navarro, C.A.1.,Jerez, C.A.1.,1Departamento de Biología, Facul-
tad de Ciencias, Universidad de Chile. 
  Los procesos biomineros para extraer cobre y otros metales involucran comunidades microbianas capaces 
de oxidar hierro y compuestos reducidos del azufre presentes en los minerales. Uno de estos microorganis-
mos es Acidithiobacillus ferroxidans, el cual posee la capacidad de resistir altas concentraciones de metales 
pesados como cadmio (Cd+2). Esto resulta importante en procesos mineros donde las concentraciones de 
Cd+2 se encuentran en un rango de 5-100 mM. Los sistemas de expulsión involucrados en la resistencia a Cd+2 

corresponden a tres familias: ATPasas de tipo P, transportadores RND y facilitadores de difusión de cationes. 
Los mecanismos de resistencia a cadmio en  microorganismos acidófilos no son muy conocidos. En el caso 
de A. ferrooxidans, particularmente en la cepa ATCC 53993, hemos encontrado posibles determinantes de 
resistencia a metales tanto en su genoma como en su isla genómica. Entre ellos, dos genes que codifican para 
ATPasas de Cd+2 exclusivas de su isla genómica. Existe una de estas proteínas cuyo gen se encuentra en un 
contexto genómico acompañado de dos genes que codifican para proteínas hipotéticas que responden a Cd+2 

y estarían formando un posible operón. Se evaluó los cambios de expresión transcripcional de estos posibles 
determinantes de resistencia a cadmio mediante qRT-PCR en A. ferrooxidans crecido en presencia de cadmio. 
La posible función de estos genes en la tolerancia a Cd+2 se evaluó mediante su expresión heteróloga en E. coli 
y la capacidad de aumentar el MIC de esta bacteria. Los resultados obtenidos apoyan el papel de los genes 
estudiados como determinantes de resistencia a cadmio. 

FONDECYT 1150791
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12 Diversidad de bacterias pigmentadas agarolíticas  aisladas desde macroalgas antárticas (Diversity of 
pigmented agarolytic bacteria isolated from Antarctic macroalgae)

Alvarado, M. R.1., Leiva, Sergio1.,1Instituto de Bioquímica y Microbiología, Facultad de Ciencias, Universidad 
Austral de Chile. Casilla 567. Valdivia. (Sponsored by Ana María Zárraga)
Las macroalgas son una enorme fuente de diversidad microbiana y un potencial recurso para la biocatálisis 
de compuestos. Sin embargo en la actualidad no existe información sobre la diversidad de las comunidades 
microbianas epífitas que habitan la superficie de macroalgas antárticas y menos aún sobre sus actividades 
enzimáticas. Con el objetivo de explorar la diversidad filogenética de comunidades microbianas y su capaci-
dad de producir enzimas a bajas temperaturas, se estudiaron bacterias pigmentadas aisladas desde la super-
ficie de macroalgas antárticas de la Isla Rey Jorge, Archipiélago Shetland del Sur. La actividad agarolítica se 
determinó en medio mínimo con 0,2 % de agar a 4 y 20° C. La identidad de las cepas bacterianas se determinó 
mediante el análisis filogenético basado en las secuencias del 16S rARN. Se encontró una rica diversidad de 
bacterias pigmentadas de color amarillo y naranjo, destacando representantes de los géneros Micrococcus, 
Microbacterium, Salinibacterium, Cellulophaga y Lacinutrix. De un total de 66 cepas pigmentadas, se detectó 
actividad agarolítica en el 26 % de las cepas estudiadas. Se concluye que las macroalgas antárticas son una 
rica fuente de diversidad de bacterias pigmentadas con interesantes y prometedoras actividades enzimáticas 

Agradecimientos: Este estudio fue financiado por el Instituto Antártico Chileno, a través del proyecto 
RT_06-13.
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13 Efecto de fosfoenol piruvato y piruvato sobre la polimerización de FtsZ de Escherichia coli.    
(Effect of phosphoenol pyruvate and pyruvate over Escherichia coli FtsZ polymerization) 

Araya, G1., Lagos, Rosalba2.,Monasterio, Octavio2.,1Departamento de Biología, Ciencias, Universidad de Chi-
le.2Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 
La división celular es fundamental para la supervivencia y propagación de los organismos vivos. En bacterias 
la división celular es dirigida por FtsZ, la cual es una GTPasa altamente conservada que inicia la división ce-
lular polimerizando en la cara interna de la membrana citoplásmática en una estructura tipo anillo llamada 
“anillo Z”. Este anillo establece la localización del sitio de división y actúa como andamio para el ensamblaje 
del divisoma. La formación del anillo se encuentra estrictamente regulada para asegurar una división celular 
correcta por medio de varios mecanismos que influencian el lugar y momento del ensamblaje del mismo. Un 
aspecto muy importante, pero del cual se tiene poco conocimiento, es la regulación existente para coordinar 
la división celular con el crecimiento celular y la disponibilidad de nutrientes. De esta manera, probando al-
gunos sustratos de la glicólisis, se encontró que fosfoenol piruvato y piruvato afectaron la polimerización in 
vitro de la FtsZ de E. coli. El efecto se siguió mediante dispersión de luz a 350 nm y la visualización de la mor-
fología de los polímeros por microscopia electrónica. En presencia de fosfoenol piruvato hubo un aumento 
tanto de la dispersión de luz a 350 nm, como de la extensión de la polimerización, observándose polímeros 
que corresponden a filamentos dobles, largos y curvos. En presencia de piruvato, hubo un  aumento menor 
de la dispersión de la luz a 350 nm con respecto a fosfoenolpiruvato y una disminución de la extensión de 
la polimerización respecto al control sin sustratos y se visualizaron polímeroscortos y curvos, con una distri-
bución de anchos correspondientes a filamentos simples y dobles. Los resultados en su conjunto muestran 
que  la polimerización se altera en  presencia de estos sustratos glicolíticos, lo que sugiere que in vivo ellos 
podrían tener un efecto sobre el control de la división celular, fosfoenol piruvato favorecería la elongación 
de los polímeros y a la inversa piruvato la inhibiría, dependiendo de los nutrientes y condiciones del medio.     

FONDECYT 1130711.
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14 Aislamiento y caracterización de levaduras provenientes del Glaciar Unión (Isolation and characteriza-
tion of yeasts from Union Glacier)

Barahona, S.1., Alcaino, Jennifer1.,Cifuentes, Víctor1.,Carrasco, Mario1.,Villareal, Pablo1.,Baeza, Marcelo1.,-
1Ciencias Ecologicas, Ciencias, Universidad de Chile. 
El reciente interés en la exploración antártica ha generado diversas investigaciones, la mayoría en la penínsu-
la Antártica, permaneciendo las regiones de la antártica profunda inexploradas. El glaciar Unión se encuentra 
en el continente Antárctico a 1080 km del polo sur y 3000 km de Punta Arenas, una barrera natural que ha 
impedido la introducción de nuevos microorganismos, permaneciendo como uno de los lugares más puros 
de la tierra y representando un desafío para el  descubrimiento de microorganismos adaptados a tempera-
turas que pueden alcanzar hasta los -50°C. El objetivo de este trabajo fue estudiar la diversidad de levaduras 
presentes en muestras de roca meteorizada recolectadas en el glaciar Unión. El aislamiento de levaduras se 
realizó en medio YM-2% de glucosa a temperaturas desde 4 a 30°C. Se obtuvieron 30 aislados representati-
vos los cuales fueron caracterizados molecularmente usando dos marcadores ribosómicos, logrando identi-
ficar 14 levaduras en 4 géneros y 8 especies. Las temperaturas de crecimiento de las levaduras estuvieron en 
el rago de 10 a 30°C, presentadon la mayoria mejor crecieminto a 15 y 22 °C. Las diferentes especies fueron 
caracterizadas mediante la asimilación de distintas fuentes de carbono utilizando es sistema YT microplate 
(BIOLOG). Se determinó que las 8 especies utilizan como fuente de carbono dextrina y dextrina + D-xilosa y 5 
α-D-glucosa, D-rafinosa, sucrosa, D-trehalosa, mayoritariamente. Cabe destacar la importancia de este estu-
dio por ser la primera expedición científica de Chile al glaciar Unión, siendo un aporte a la poca información 
de levaduras en esta región del planeta. 

Proyecto INACH RT_07-13.
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15 Aislamiento y caracterización de bacterias hidrocarbonoclásticas desde sedimentos marinos contami-
nados de Chile central (Isolation and characterization of hydrocarbonoclastic bacteria from contaminated 
marine sediments of central Chile)

Barra, B.1., Fuentes , Sebastián1.,González, Myriam1.,Seeger, Michael1.,1Laboratorio de Microbiología Mole-
cular y Biotecnología Ambiental y Centro de Nanotecnología y Biología de Sistemas, Departamento de Quí-
mica, Universidad Técnica Federico Santa María. (Sponsored by Michael Seeger Pfeiffer)

La liberación de hidrocarburos al medio ambiente, es la causa principal de la contaminación de suelos, 
acuíferos, ríos, lagos y océanos. La biorremediación es una estrategia atractiva que presenta varias ventajas 
por sobre las técnicas físico-químicas de descontaminación. Es un método más económico y puede lograr 
la mineralización completa de los contaminantes orgánicos. La biorremediación emplea las capacidades 
catabólicas de los microorganismos para la remoción de compuestos altamente tóxicos y recalcitrantes. 
Dentro de los organismos con capacidades degradadoras, las bacterias han sido las más estudiadas y 
utilizadas en estrategias de biorremediación, de manera individual o formando consorcios. Es por esto que el 
aislamiento y estudio de cepas bacterianas degradadoras de hidrocarburos es primordial para la obtención 
de dichos consorcios que posean capacidades para descontaminar sitios afectados. En este estudio, se 
aislaron y caracterizaron cepas bacterianas desde sedimentos marinos contaminados con hidrocarburos. 
Los sedimentos marinos utilizados fueron muestreados el año 2007 desde la Bahía de San Vicente, caleta 
Lenga, Región del Bío-Bío y el año 2014 desde la Bahía de Quintero, caleta “El Bato”, Región de Valparaíso. 
Se obtuvieron más de 200 aislados mediante enriquecimientos utilizando diésel como única fuente de car-
bono en medio mínimo Bushnell-Haas suplementado con agua de mar artificial.  Mediante secuenciación 
parcial del gen ARNr 16S se determinó la presencia de los géneros Salinicola y Bacillus principalmente en el 
sedimento de Lenga-2007 y el género Alcaligenes en el sedimento de Quintero-2014, además, se obtuvieron 
aislados pertenecientes a los géneros Altererythrobacter, Martelella, Staphylococcus, Dietzia, Micrococcus y 
Arthrobacter. Mediante ensayos de crecimiento utilizando diésel como única fuente de carbono, los aislados 
presentaron tolerancia a diversas concentraciones de diésel en presencia de ambientes salinos. Se evaluará 
en estudios posteriores el potencial empleo de estas bacterias en un consorcio degradador para la bioau-
mentación de agua de mar contaminada con hidrocarburos de petróleo.   

FONDECYT 1110992; FONDECYT 1151174; Beca Doctorado Nacional CONICYT (BBS), Beca de Gastos Opera-
cionales CONICYT 21130742 (BBS).
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16 Caracterización del  regulador de la captación de hierro de Piscirickettsia salmonis. (Characterization of 
the ferric uptake regulator of Piscirickettsia salmonis)

Calquín, P.1., Hernandez, Mauricio2,1.,Sánchez, Patricio1.,Haro, Ronie1.,Figueroa, Jaime1.,Oliva, Harold3.,A-
vendaño, Rubén4.,Yáñez, Alejandro2,1.,1Instituto de Bioquímica y Microbiología, Interdisciplinary Center for 
Aquaculture Research-INCAR, Universidad Austral de Chile.2Austral-omics, Facultad de Ciencias, Universidad 
Austral de Chile.3Laboratorio de Investigación y Desarrollo Veterquímica S.A..4Laboratorio de Patología de 
Organismos Acuáticos y Biotecnología Acuícola, Interdisciplinary Center for Aquaculture Research-INCAR, 
Universidad Andrés Bello. (Sponsored by Jaime Eugenio Figueroa Valverde)

Piscirickettsia salmonis es uno de los principales patógenos de peces que afectan a la acuicultura chilena. 
Esta bacteria Gram-negativa es altamente infecciosa y es el agente etiológico de Piscirickettsiosis. Nuestros 
estudios han demostrado que un requerimiento clave para el crecimiento de este patógeno intracelular 
facultativo es la alta disponibilidad de hierro. Recientemente el análisis de secuencia de los genomas de 
diferentes aislados chilenos de P. salmonis evidenció la presencia del gen regulador de la captación de hie-
rro (FUR). FUR es el factor de transcripción responsable de sensar y controlar la concentración intracelular 
de hierro, regulando coordinadamente la expresión de genes implicados en patogenicidad y metabolismo 
general. Para demostrar la funcionalidad de este gen se verificó la presencia del transcrito por qRT-PCR y 
se realizó estudios de LC-MS/MS, confirmándose la expresión e identidad de la proteína FUR de P. salmonis 
a partir de extractos proteicos totales de la bacteria cultivada en medio AUSTRAL-SRS broth. Como primer 
acercamiento experimental se diseñaron péptidos, a partir de la secuencia aminoacídica de FUR de P. salmo-
nis, para producir anticuerpos policlonales que resultaron en la obtención de antisueros altamente especí-
ficos y títulos extraordinariamente altos. Se purificó las IgG anti FUR de P. salmonis mediante cromatografía 
de afinidad utilizando proteína A. Se observó variaciones en los niveles de expresión de FUR por análisis de 
qRT-PCR y Western blot al exponer a P. salmonis a distinta disponibilidad de hierro en el medio de cultivo, lo 
que corrobora su rol regulatorio en el metabolismo del hierro. Este estudio muestra la primera evidencia de 
la expresión proteica de FUR en el patógeno de salmónidos P. salmonis.

FONDAP-INCAR 15110027, MECESUP 1203, DID-UACh, CONICYT PAI/Concurso Nacional Tesis de Doctorado 
en la Empresa, Convocatoria 2014 Folio 781411001
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17 Monitoreo de levaduras nativas en la elaboración de vinos orgánicos y biodinámicos (Monitoring the 
native yeast population during the fermentation of organic and biodynamic wines)

Calderón, A.1., Franco, W2.,1Fruticultura y Enologia, Agronomía e Ingeniería Forestal, Pontificia Universidad 
Católica de Chile.2Ingeniería Química y Bioprocesos, Ingeniería, Pontificia Universidad Católica de Chile. 

El creciente interés a nivel mundial por el desarrollo sustentable ha llevado a aumentar las exigencias de 
consumidores y mercados internacionales, por lo que la industria vitivinícola debió adaptarse rápidamente. 
Es así como surge un incremento en viñas orgánicas y biodinámicas, las cuales trabajan con fermentaciones 
espontáneas que pueden ser llevadas a cabo por levaduras nativas contenidas en la pruina de las bayas, 
existiendo la posibilidad de que éstas estén también asociadas a los bosques nativos o a sus suelos. Por 
esta razón, surge el interés en conocer qué cepas y en qué proporción se encuentran a lo largo de todo 
el proceso de elaboración de estos vinos. Para analizar esto se realizó un muestreo transversal al proceso 
de vinificación de dos viñas chilenas, partiendo en muestras del bosque (hojas, corteza y suelo), siguiendo 
con un muestreo de uvas en el campo, y finalizando con el análisis del mosto en fermentación hasta tener 
un vino casi terminado. Estas muestras se analizaron por medio de microbiología tradicional mediante el 
uso de medios selectivos, aislamiento e identificación molecular de las levaduras cultivadas. Los resultados 
obtenidos demostraron que durante el proceso de vinificación orgánico y biodinámico además de la 
tradiconal Saccharomyces cerevisiae otras levaduras no tradicionales están presentes. Dentro de las cepas 
identificadas destacan las especies: i) Metschnikowia pulcherrima, aislada de muestras de bosque nativo, 
uvas y mostos a distintos estados de fermentación; ii) Lachancea thermotolerans, aislada de mostos; iii) Han-
seniaspora uvarum aislada de uvas. Nuestros resultados abren una interesante posibilidad para la industria 
vitivinícola, ya que el uso de estas cepas nativas pueden conducir a la producción de vinos con características 
organolépticas específicas y pertinentes a la zona geográfica. Más estudios son necesarios, sin embargo, para 
la potencial formulación de un “cultivo iniciador nativo” que permita estandarizar la producción de vinos 
orgánicos y biodinámicos con denominación de origen.     

Proyecto Interno INGUC 3227-08
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18 Sobreexpresión de los genes que codifican a las enzimas acetoacetil-CoA tiolasa e 3-hidroxi-3-metil-
glutaril-CoA reductasa, participantes de la ruta metabólica del mevalonato en Xanthophyllomyces den-
drorhous (Overexpression of genes encoding acetoacetyl-CoA thiolase and 3-hydroxy-3-methylglutaryl-CoA 
reductase, enzymes involved in the mevalonate pathway in Xanthophyllomyces dendrorhous)

Gómez, M.1., Werner, Nicole1.,Baeza, Marcelo1.,Cifuentes, Víctor1.,Alcaíno, Jennifer1.,1Ciencias Ecológicas, 
Ciencias, Universidad de Chile. 
Xanthophyllomyces dendrorhous es una levadura que sintetiza astaxantina, carotenoide de interés biotecno-
lógico por sus características antioxidantes y uso como colorante. En atención a que la carotenogénesis se 
abastece de metabolitos derivados de la ruta del mevalonato (MVA), en este trabajo se estudió el efecto que 
tiene en la producción y composición de carotenoides la sobreexpresión de dos genes que codificarían una 
acetoacetil-CoAtiolasa (ERG10A y ERG10B) y la región catalítica de la 3-hidroxi-3-metilglutaril-CoA reductasa 
(tHMGR). Para ello, se construyeron módulos de expresión de dichos genes, se transformó la levadura y se 
comprobó la integración de éstos en su genoma. Posteriormente se analizó espectrofotometricamente la 
producción de carotenoides y esteroles, y se determinó su composición mediante RP-HPLC. Luego se estudió 
la expresión de los genes a nivel de sus mRNAs mediante RT-qPCR. Los resultados indican que la sobreexpre-
sión de ERG10A y ERG10B no conduce a cambios significativos en la cantidad o composición de carotenoides 
y de esteroles. Sin embargo, cuando se sobreexpresó tHMGR, la producción de carotenoides y esteroles a las 
120 h de cultivo  aumentó 2.02 y 1.4 veces, respectivamente. Particularmente, se observó que la astaxanti-
na disminuyó y el β-caroteno aumentó, mostrando una relación inversa a la observada en la cepa parental 
silvestre. Interesantemente, este fenotipo se relaciona con una disminución significativa en los niveles de 
transcritos de los genes carotenogénicos crtR y crtS, quienes controlan los pasos de β-caroteno a astaxantina 
de esta ruta. La sobreexpresión de los genes de la ruta del MVA favorece la producción de carotenoides y 
esteroles, y altera la composición de carotenoides, sugiriendo que la enzima HMGR sería el paso limitante de 
la ruta, por lo que la sobreexpresión de ERG10A y ERG10B, que controlarían pasos río arriba a ella, no tendría 
un efecto evidente en el fenotipo de la levadura. 

Proyecto FONDECYT 11121200
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19 Papel de las enzimas antioxidantes  en la resistencia  de Trypanosoma cruzi al stress oxidativo (Role of 
antioxidative enzymes on Trypanosoma cruzi resistance to oxidative stress)

Avila, J. 1., Peña, Paula1.,Toledo, Sallyra 1.,San Francisco, Juan1.,Gutierrez, Bessy1.,Sagua, Hernán1.,Araya, 
Jorge1., Piacenza, Lucia 2.,Radi, Rafael 2.,1Tecnología Médica, Ciencias de la Salud, Universidad de Antofagas-
ta.2Bioquímica, Medicina, Universidad de la República, Montevideo, Uruguay. 

T. cruzi  posee  cinco peroxidasas, que difieren en  localización  subcelular y especificidad de substrato. 
Glutathiona peroxidasa-I, (TcGPXI), está localizada en el citosol y en los glicosomas, mientras que  TcGPXII, 
está localizada en el  retículo endoplásmico, lo que confiere resistencia contra hidroperóxidos exógenos. Las 
tryparedoxinas peroxidasas citosólicas y mitocondriales (TcCPX y TcMPX, respectivamente) detoxifican H2O2 
e  hidroperóxidos orgánicos  de cadena corta. En adición, T. cruzi   contiene cuatro superóxido dismutasas 
dependientes de hierro (Fe-SOD) que detoxifican O2·− generado en el citosol, glicosomas y mitocondria En 
este estudio, hemos usado el  clon C8C3 H510 de T.cruzi para demostrar el papel  de  enzimas antioxidativas 
en la virulencia del parásito. Una variante del  clon  C8C3 H510 fue  cultivada mediante pasaje en ratón du-
rante  25 años, seleccionándose una variante virulenta del clon, demominada H510vir. Otra variante del clon, 
fue cultivada durante 25 años  en cultivo axénico seleccionando una variante avirulenta (H510avir). En este 
estudio, trypomastigotes y epimastigotes de las variantes H510vir y H510avir  fueron evaluadas respecto 
de su  susceptibilidad a peróxido de hidrógeno (H2O2.). Para ello, parásitos fueron incubados con diluciones 
dobles de H2O2 . La expresión de enzimas antioxidantes fue evaluada mediante transcriptómica y proteómi-
ca. Los ensayos de susceptibilidad a H2O2  en epimastigotes, mostraron que tanto H510avir como H510vir  
fueronmasivamente lisados, no observándose diferencias entre ambas variantes. No obstante, trypomasti-
gotes de la variante H510vir mostraron ser menos  susceptibles a H2O2 que los trypomastigotes de la variante 
H510avir (10% v/s 25% de  lisis). El estudio de transcriptómica y proteómica  mostró que TcCPX y Fe-SODB  se 
encontraron mas expresadas en trypomastigotes de la variante H510vir  que en los de la variante H510avir. 

Estos  resultados refuerzan  la idea que  enzimas de las vías antooxidativas de T.cruzi,  participan en la viru-
lencia del  parásito, la cual en parte está basada en la capacidad de resistir el stress oxidativo. 

SUPPORT: FONDECYT 1131007 
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20 Detección de nucleótidos oxidados en RNA frente a estrés oxidativo en bacterias.   (Detection of oxidat-
ed nucleotides in RNA under oxidative stress in bacteria)

Fernández, G2,1., Argandoña, Yerko2.,Alamos, Pamela2.,Orellana, Omar2.,Katz, Assaf2.,1Escuela de Ingeniería 
en Bioinformática, Ingeniería, Universidad de Talca.2Laboratorio de Biología Molecular Bacteriano,ICBM, 
Facultad de Medicina, Universidad de Chile. 
Bajo estrés oxidativo una serie de macromoléculas son oxidadas. El principal blanco en los ácidos nucleicos 
es la guanina, que se oxida a ocho hidroxiguanina (8-OH-G). Este nucleótido oxidado hibridiza con similar 
afinidad con adenina y citosina, generando errores en la replicación(mutaciones G por T) y traducción del 
mensaje genético. Sin embargo, se desconoce que guaninas del RNA se oxidan in vivo y por lo tanto es difícil 
determinar los efectos que esto tiene sobre la fisiología bacteriana. En este contexto, proponemos aprove-
char la alta tasa de errores que presenta la transcripción reversa de 8-OH-G para determinar los sitios de oxi-
dación en el RNA. Mediante secuenciación masiva de RNA de bacterias cultivadas en condiciones normales o 
en estrés oxidativo se observó una elevada tasa de errores en diversos RNA (entre un 5-50% de incorporación 
errónea de T en posiciones correspondientes al nucleotido de G). La mayoría de los sitios corresponden a 
RNA no codificantes como rRNA o el RNA que es parte de la RNAsaP. Una comparación de los potenciales si-
tios de oxidación en rRNA con bases de datos de modificación del rRNA indican que estos sitios no coinciden 
con otras modificaciones, sugiriendo que las altas tasas de error en efecto no corresponden a otras modifica-
ciones conocidas. Independiente de esto, se trabaja en un método alternativo utilizando anticuerpos contra 
8-OH-G que nos permita confirmar la oxidación de estos RNA en bacterias expuestas a estrés oxidativo. 

Fondecyt regular 1150834 (OO); Fondecyt Iniciación 11140222 (AK); CONICYT Inserción a la Academia 
79130044(AK).
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21 Evaluación de la fermentación de endulzantes utilizados comúnmente en la dieta por Lactobacillus spp) 
Fermentation evaluation of sweeteners in the diet by Lactobacillus spp)

Escobedo Brevis, A.1., Fuentevilla, Ignacio2.,Bittner Ortega, Mauricio2.,1Odontología, Odontología, Universi-
dad Andrés Bello.2Ciencias Biológicas, Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello. 
La caries dental es un problema de salud pública en el mundo, donde se ve afectado el tejido calcificado del 
diente, donde Lactobacillus spp afecta la capacidad de remineralización a través de sus productos metabóli-
cos ácidos. La investigación se ha centrado en la prevención de la caries buscando formas para reducir la flora 
cariogénica de la cavidad oral. Además es incuestionable que la dieta tiene un papel central en el desarrollo 
de esta enfermedad, ya que los hidratos de carbono son fermentados por los microorganismos cariogénicos 
generando el ácido que desmineraliza el esmalte. En estos momentos, los endulzantes existentes en el mer-
cado, constituyen una opción para mejorar la salud dental. Estos sustituyen al azúcar en una gran variedad 
de productos, por ejemplo: caramelos, chicles, medicamentos y se han añadido a los productos orales tales 
como dentífricos y enjuagues bucales. En este contexto el objetivo de este trabajo fue evaluar la fermen-
tación de endulzantes comúnmente utilizados en la dieta por Lactobacillus spp. Para esto se recolectó de 
saliva de 81 estudiantes de la Universidad Andrés Bello. Esta saliva se sembró en medio MRS, se realizó una 
caracterización bacteriana macro y microscópica. Las especies de Lactobacilli se confirmaron mediante PCR y 
se determinó la fermentación láctica de sorbitol, manitol, xilitol, glucosa y stevia. Como resultado del estudio 
se pudo determinar que sólo stevia y xilitol, no son fermentados por las bacterias. Todos lo demás azúcares 
fueron fermentados y por ende serían un riesgo para la salud oral. Por lo tanto de este trabajo se desprende 
que stevia y xilitol serían los endulzantes más seguros para remplazar los actuales azúcares de la dieta, debi-
do a que a partir de ellos no se generarían ácidos que dañen el tejido dental. 
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22 Bacterias con potencial de degradación de glifosato en suelo del cerrado brasileño (Bacteria with poten-
tial for glihosate degradation in brazilean cerrado soil)

Cabral, T. D.1.,Rodrigues, Andriane De Melo1.,Jakoby, Isabel Cristina Mendonça Cardoso 1.,Leal, Rafael Mar-
ques Pereira2.,Souchie, Edson Luiz1.,1lab. Microbiologia Agricola Instituto Federal De Educação, Ciência E 
Tecnologia Goiano - Campus Rio Verde.2lab. Poluição Ambiental Instituto Federal de Educação, Ciência E 
Tecnologia Goiano - Campus Rio Verde. 

Bioremediation is an attractive strategy to reduce the potential negative effects that herbicides contamina-
tion may cause. Agricultural production under the Cerrado biome is expressive and focused on grain crops, 
involving a high pesticide usage (~ 7 kg active ingredient per ha-1). Glyphosate is by far the mostly used pes-
ticide, representing 60% of the Brazilian herbicide market. Its widespread use may negatively affect the soil 
microbiota. This work evaluated the potential of bacteria isolated from different Cerrado soils for glyphosate 
tolerance and degradation. Soil samples were collected in Rio Verde, Goiás, considering four soil use scenari-
os: a) agricultural soil with a historic of glyphosate use; b) soil from a native Cerrado area, with no glyphosate 
exposure; c) soil under organic farming, with no glyphosate use and d) soil under pasture, with no glyphosate 
exposure. In each area, each soil sample was composed of 10 soil subsamples (0-10 cm) randomly collected 
and homogenized. For glyphosate tolerance test, we used a successive dilution technique, plating (Petri dish-
es) and incubating the soil samples on potato dextrose agar (rich medium) containing increasing glyphosate 
concentrations: one, three, six and ten times the field dosage (2 L ha-1). For glyphosate degradation test, the 
bacterial isolates were incubated in mineral medium (poor medium) containing 10 times the glyphosate field 
dosage. In both tests, the plates were incubated at 30 °C for 5 days, in the dark. Sixty-three bacterial isolates 
were evaluated in both tests, and 17 (27%) showed tolerance ability at 10 times the herbicide field dosage. 
Nine (14%) out of 17 were also able to degrade the herbicide. Therefore, there are bacterial isolates with high 
detoxifying potential in tropical agricultural soils. 

Instituto Federal Goiano - Campus Rio Verde.
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23 Análisis genómico-comparativo y transcripcional de genes potencialmente involucrados en resistencia 
a antibióticos en el patógeno de peces Piscirickettsia salmonis (A comparative genomics and transcriptio-
nal analysis of genes potentialy involved in antibiotic resistance in the fish pathogen Piscirickettsia salmonis)

Mendez, T.1., Millar, Angela1.,Tapia, Paz1.,Guzmán, Darwin A. 1.,Gomez, Fernando A. 2.,Marshall, Sergio H.2.,-
Valdés, Jorge1.,1División Bio-Cómputo y Genética Aplicada Fraunhofer Chile Research.2Laboratorio de Ge-
nética e Inmunología Molecular Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. (Sponsored by Jorge Hernan 
Valdés Anabalón)
La bacteria intracelular Piscirickettsia salmonis es el agente causal de la Septicemia Rickettsial del Salmón 
(SRS), la cual afecta cultivos principalmente en etapas de mar. Cada año aumenta la cantidad de antibióticos 
utilizados por la industria acuícola como método de tratamiento, generando condiciones en el ambiente 
que fomentan la selección de cepas resistentes a éstos. Estudios sugieren que incluso la exposición a bajas 
concentraciones de antibióticos podría seleccionar bacterias resistentes. En el caso de P. salmonis, a la fecha 
es limitada la información de los mecanismos moleculares que determinan la resistencia a diversos anti-
bióticos. Los resultados de la determinación de la concentración mínima inhibitoria utilizando antibióticos 
regularmente usados en la industria indican que existen distintos grados de inhibición frente a un gradiente 
de concentración de antibióticos, diferencias que se hacen mas marcadas entre cepas ambientales y de re-
ferencia. Con el objetivo de explicar estas diferencias se clasificaron y compararon, mediante herramientas 
bioinformáticas, genes potencialmente involucrados en resistencia entre los genomas secuenciados de las 
cepas de P. salmonis bajo estudio. Nuestros resultados indican que no existen grandes diferencias entre los 
genes identificados, ya que todas las cepas poseen una amplia maquinaria genética que le permitiría sobrevi-
vir frente a diferentes clases de antibióticos. Como las cepas cuentan con un perfil genético similar, se evalua-
ron diferencias en la expresión de genes seleccionados como potencialmente determinantes en resistencia 
frente a concentraciones sub-inhibitorias. Se observaron diferencias significativas en la expresión de algunos 
de estos genes, lo que se podría asociar a posibles determinantes en las cepas ambientales, expuestas cons-
tantemente a las condiciones operacionales descritas. Las diferencias observadas en la respuesta de cepas 
ambientales y de referencia podrían dar pie a estudios mas representativos para la generación de nuevos 
enfoques en  el estudio de mecanismos de resistencia a antibióticos en ambientes marinos de producción 
intensiva. 

Beca CONICYT y Proyecto PAI 7813110018 (A.D.M.); FONDECYT 11110434 (J.V.); FONDECYT 1120584 (S.H.M.); 
InnovaChile-CORFO FCR-CSB 09CEII-6991.
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24 Evaluación de la Fermentación de endulzantes utilizados en la dieta por Streptococci orales (Fermenta-
tion evaluation of sweeteners used in the diet by oral Streptococci)

Martino, N.1., Fuentevilla, Ignacio2.,Bittner, Mauricio2.,1Odontología, Odontología, Universidad Andrés Bello.
2Ciencias Biológicas, Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello. 
La caries dental es un problema de salud a nivel mundial que afecta a más del 80% de las personas. Esta en-
fermedad multifactorial es el resultado de la interacción de distintas bacterias capaces de fermentar hidratos 
de carbono, provocando una desmineralización del tejido calcificado del diente y posterior destrucción por 
liberación de ácidos al medio. Los estreptococos orales son cocos Gram positivos, anaerobios facultativos, 
capaces de colonizar superficies dentales para la posterior formación de la placa cariogénica y desminera-
lización del diente. Pese a que el potencial cariogénico de los colonizadores primarios (Streptococci de los 
grupos Mitis y Salivarius) es bajo, sus interacciones son importantes para el establecimiento y mantención 
de la microflora oral y la placa cariogénica. En este trabajo se evaluó la capacidad de fermentación de Es-
treptococos orales, tales como S. salivarius, S. oralis, S. gordonii, S. sanguinis, frente a diferentes endulzantes 
utilizados comúnmente en los alimentos. Se recolectaron muestras de saliva a estudiantes de Odontología 
de la Universidad Andrés Bello y se realizó la siembra y aislamiento de colonias en Agar MSBT. Se hizo un 
análisis microscópico con tinción Gram y posteriormente la identificación mediante PCR. Finalmente se rea-
lizaron perfiles fermentativos con los endulzantes más utilizados en el mercado: glucosa, stevia, xilitol, saca-
rosa, sorbitol y manitol. Dentro de los resultados, se destaca que todos los estreptococos analizados en este 
trabajo fueron capaces de fermentar glucosa y sacarosa, como se esperaba. Interesantemente, la mayoría de 
ellos fermentaron sorbitol y manitol, endulzantes descritos como no cariogénicos. Por otro lado, ninguna de 
las especies estudiadas fermentó stevia, ni xilitol, por lo que ambos no presentarían riesgo cariogénico. Por 
lo tanto, el consumo de endulzantes comúnmente utilizados, a excepción de stevia y xilitol, presentarían un 
riesgo para la generación de caries dental. 
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25 Construcción de un vector plasmidial que permite la expresión de todos los genes implicados en la 
producción de microcina E492 excepto el gen estructural y el de inmunidad.  (Design and construction of a 
plasmid vector carrying all the genes required for microcin E492 production, except for the structural gene 
and its immunity protein)

Marín, J.1.,Marcoleta, Andrés1.,Monasterio, Octavio1.,Lagos, Rosalba1.,1Departamento de Biología, Facultad 
de Ciencias, Universidad de Chile. (Sponsored by Rosalba Lagos)
Las microcinas son péptidos de bajo peso molecular que poseen un efecto tóxico sobre cepas bacterianas 
filogenéticamente relacionadas con la productora. La microcina E492 (MccE492), codificada en el cromo-
soma de una gran cantidad de cepas hipervirulentas de Klebsiella pneumoniae ha sido estudiada por su 
potencial como antibacteriano, su actividad anti-tumoral y su capacidad de formar fibras amiloides. Los 
genes requeridos para la producción y exportación de MccE492 se encuentran agrupados en un cluster de 
cerca de 13 kb, y comprende los genes mceA y mceB correspondientes a los genes estructural de la MccE492 
y de inmunidad a la misma, además de genes que participan en la modificación postraduccional requerida 
para la actividad tóxica y la exportación. El estudio genético y bioquímico de distintos aspectos de la produc-
ción de MccE492 ha sido dificultado por la carencia de un vector plasmidial que comprenda todos los genes 
del cluster excepto el gen estructural y el de inmunidad. Dicho vector es requerido para proveer las funciones 
de modificación y exportación al ser co-transformado con un vector compatible que codifica variantes del 
gen mceA, de modo de caracterizar distintas mutantes de la MccE492. En este trabajo se describe la cons-
trucción de un vector plasmidial que carece del gen estructural de la microcina E492 y del gen de inmunidad, 
pero que cuenta con los demás genes del cluster en su estado nativo. La integridad de la construcción fue 
corroborada mediante PCR y ensayos de restricción. Finalmente, como validación funcional se comprobó su 
capacidad de llevar a cabo la modificación y exportación de microcina E492 con actividad antimicrobiana al 
ser co-transformado con un plásmido que expresa los genes mceA y mceB. 

FONDECYT REGULAR 1140430



www.somich.cl

236

26 Identificación de proteínas de membrana externa de cepas de Escherichia coli adherente invasiva me-
diante el análisis comparativo de geles de electroforesis bidimensional (2D-PAGE).   (Identification of outer 
membrane proteins of Adherent-Invasive Escherichia coli strains by comparative two-dimensional gel elctro-
phoresis (2D-PAGE) analysis)

Saitz, W.1., Céspedes, Sandra1.,Rosselló-Móra , Ramón2.,Oñate, Ángel3.,Vidal, Roberto3.,1Departamento de 
Microbiología y Micología , Facultad de Medicina (ICBM), Universidad de Chile.2Microbiología Marina Ins-
tituto Mediterráneo de Estudios Avanzados (CSIC-UIB).3Departamento de Microbiología, Facultad de Cien-
cias Biológicas, Universidad de Concepción. 
Las cepas de E. coli adherente invasiva (ECAI) se han asociado con la enfermedad de Crohn y sus principales 
características son su capacidad de adherirse e invadir células epiteliales, sobrevivir y replicarse en el interior 
de macrófagos, y la ausencia de los determinantes de invasividad propios de patotipos de E. coli diarreogé-
nicos. Se han descrito pocos factores de virulencia que participen directamente en la patogenia de las cepas 
ECAI y la mayoría se han estudiado sólo en la cepa de referencia ECAI LF82. En este contexto, es conocida 
la importancia que tienen las proteínas de membrana externa (PMEs) en la patogenicidad bacteriana me-
diando su interacción con el hospedero. Por este motivo, el objetivo de este trabajo fue identificar PMEs ca-
racterísticas de ECAIs, ausentes en la cepa de referencia E.coli HS, y caracterizar su presencia en otras cepas 
comensales de E. coli. Para ello las PMEs de una colección de cepas caracterizadas como ECAIs se separaron 
mediante 2D-PAGEs, y utilizando el software BioNumerics se diseñó un gel virtual con los spots presentes en 
todas o la mayoría de estas cepas. Este gel se comparó con el perfil 2D previamente obtenido para la cepa co-
mensal E. coli HS, enviando a identificar mediante MALDI-TOF/TOF aquellos spots característicos de ECAIs y 
ausentes en la cepa E. coli HS. Además, se hizo una búsqueda bioinformática y detección mediante PCR de los 
genes que codifican dichas proteínas en otras cepas ECAIs y E. coli comensales. Es así como se identificaron 4 
PMEs de interés: ChuA, OmpT, un receptor de hierro-ferricromo y un canal de membrana externa en ECAIs, 
y cuyos genes codificantes son poco frecuentes en cepas comensales de E. coli. Estos resultados permiten 
proyectar estas PMEs como posibles biomarcadores y continuar estudios relacionados con su participación 
en mecanismos de patogenicidad de ECAIs.   

Fondecyt 1130093
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27 Detección del RNA del virus de la Hepatitis C en bilis y deposiciones de pacientes infectados: Implican-
cias potenciales para el ciclo biológico del virus. (Detection of the Hepatitis C virus RNA in bile and stools 
from infected patients: Possible implications for the viral life cycle )

Angulo, J1., Monrroy, H2.,Pino, K1.,Benítez , C2.,Arrese, M2.,Barrera , F2.,Norero, B2.,Labbé, P1.,López-Lastra, 
M1.,Soza, A2.,1Laboratorio de Virología Molecular, Instituto Milenio de Inmunología e Inmunoterapia (IMII), 
Centro de Investigaciones Médicas, Escuela de Medicina, División de Pediatría, Facultad de Medicina, Pon-
tificia Universidad Católica de Chile.2Departamento de Gastroenterología, Facultad de Medicina, Pontificia 
Universidad Católica de Chile. 
El virus de la hepatitis C (HCV) afecta a más de 170 millones de personas en el mundo. El ciclo replicativo y 
biológico del virus está íntimamente relacionado con el metabolismo lipídico del hospedero. Recientemente 
se ha documentado la entrada de HCV hacia los hepatocitos utilizando como factor de entrada al receptor 
Niemann-Pick C1– like 1 (NPC1L1), un transportador de colesterol que se encuentra en los enterocitos y he-
patocitos en humano. Basado en la interacción con el receptor NPC1L1, hemos propuesto que HCV podría 
cumplir un ciclo enterohepático, siendo secretado en bilis y reabsorbido en la membrana canicular o en el 
intestino para secretarse en deposiciones, siguiendo una vía similar a la del colesterol. Con el fin de sustentar 
esta posibilidad se decidió evaluar la presencia del RNA de HCV en bilis y deposiciones de pacientes infecta-
dos. Para esto se recolectó heces y bilis por sondeo duodenal de 12 pacientes, con edad promedio 60 años, 
infectados con HCV donde el genotipo predominante fue el 1b (n=9). Se realizó una extracción de RNA total 
en deposiciones con el kit PowerMicrobiome™-RNA-Isolation-Kit. El RNA en Bilis completa y en deposiciones 
fue detectado mediante el ensayo Cobasâ TaqManâ HCV test v2.0. Adicionalmente, se determinó la pre-
sencia de contaminación con sangre oculta en las muestras de deposiciones como control. Los resultados 
muestran la presencia de RNA de HCV en bilis y deposiciones en 10 pacientes, dando apoyo a un posible ciclo 
enterohepático del virus de la hepatitis C. 

FONDECYT 1130357; Proyecto P09/016-F Iniciativa Científica Milenio del Ministerio de Economía, Fomento 
y Turismo.
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28 Evaluación de agentes alternativos para el control de Campylobacter jejuni en la industria avícola nacio-
nal. (Evaluation of alternative antimicrobial agents for Campylobacter jejuni in the national poultry industry)

Loyola, H1., Hanna, Julien1.,Scovacricchi, Eugenio2.,García, Verónica2.,1Departamento de Ingeniería Quími-
ca, Ingeniería, Universidad de Santiago de Chile.2Centro de Estudio en Ciencias y Tecnología de los Alimen-
tos, Tecnológica, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by Verónica Alejandra García Mena)
La industria avícola utiliza diversos métodos para combatir la contaminación presente en las carnes como, 
por ejemplo, la administración de antibióticos a las aves durante la crianza o la cloración de las aguas de 
lavado durante el faenamiento. A pesar de esto, el producto que llega al consumidor contiene una impor-
tante carga bacteriana, siendo Campylobacter jejuni uno de los microorganismos con mayor presencia en 
las carnes. El presente trabajo busca evaluar los efectos de los polímeros catiónicos PHMG y PHMB, aceites 
esenciales y bacteriófagos sobre el crecimiento de C. jejuni y discutir su potencial utilización en la industria 
aviar. Para ello, se incubó C. jejuni en presencia de concentraciones conocidas de cada agente durante una y 
24 horas, para luego determinar la sobrevida del microorganismo en cada ensayo mediante conteo de uni-
dades formadoras de colonias y se comparó con controles sin agente. Además se utilizó como referencia el 
tratamiento de las bacterias con eritromicina, ciprofloxacina e hipoclorito de sodio por ser los agentes más 
utilizados actualmente para desinfección durante el proceso de producción avícola. Los resultados indican 
que los polímeros PHMB y PHMG (16 μg/mL) permitieron una sobrevida de las bacterias de 4 y 14% respec-
tivamente, al incubar durante una hora. Por otra parte, no se detectó sobrevida luego de 24 horas de incu-
bación. Los aceites esenciales de tomillo (0,4% v/v), canela (1,6% v/v) y clavo de olor (1,6% v/v) permitieron 
una sobrevida de 6, 2 y 1% respectivamente a una hora de incubación. A las 24 horas de tratamiento no se 
detectó sobrevida de C. jejuni en los tres casos. Los resultados sugieren que los polímeros PHMB y PHMG son 
una alternativa atractiva como complemento o reemplazo del hipoclorito de sodio para la eliminación de C. 
jejuni durante el proceso industrial, así como los aceites esenciales para prevenir la contaminación de carnes 
luego de la fase de envasado. 

Fondecyt 11130148
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29 Caracterización de la microbiota asociada a cápsulas ovígeras de Concholepas concholepas 
(“Loco”), Bruguiere 1789, mediante técnicas independientes de cultivo (Characterization of microbiota as-
sociated with egg capsules of Concholepas concholepas (“Loco”), Bruguiere 1789, through free cultivation 
techniques)

Lobera, F. 1., Mercado, Ana1.,1Departamento de Biotecnología, Facultad de Ciencias del Mar y Recursos Bio-
lógicos, Universidad de Antofagasta. 
La gran variedad y distribución de microorganismos en los océanos ha despertado el interés científico por 
investigar bacterias asociadas a especies hidrobiológicas de alto valor comercial con el fin de potenciar las 
actuales técnicas de cultivo. Diversos estudios describen la importancia de la microbiota asociada al tracto 
gastrointestinal, gónadas y otros tejidos donde su presencia proporciona un pool de rutas bioquímicas que 
generan metabolitos beneficiosos para el desarrollo y mantenimiento de la homeostasis en el hospedador, 
destacando su rol en funciones metabólicas, desarrollo inmunológico y funciones estructurales. En este con-
texto, el objetivo de este estudio fue caracterizar la microbiota asociada a cápsulas ovigeras de Concholepas 
concholepas (“Loco”) mediante técnicas independientes de cultivo con el fin de conocer que tipo de bacte-
rias interactuan en las primeras etapas de desarrollo de este molusco. Para realizar este estudio se utilizaron 
cápsulas provenientes de la Unidad de Recirculación para Cultivos Larvales de la Universidad de Antofagasta 
de las cuales se buscó confeccionar una biblioteca del gen ARNr 16S a partir de ADN metagenómico del 
contenido intra-cápsular de capsulas ovígeras de C. concholepas. Los resultados indicaron un predominio 
de Proteobacterias y Bacteroidetes destacando géneros como: i) Laktonella sp., Sulfitobacter spp., Ruegeria 
spp., y Roseovarius spp., para Proteobacterias; ii) Tenacibaculum spp., Maritimimonas spp. y Lacinutrix spp., 
para Bacteroidetes. Estos resultados son un aporte para la comprensión de la carga bacteriológica que se 
ecuentra en el interior de las cápsulas en el sistema de cultivo, y que posiblemente son las primeras en colo-
nizar tejidos en larvas de C. concholepas. 
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30 Ingreso del virus IPN en células CHSE-214 (IPN virus entry in CHSE-214 cell)

Levican, J. 1., Miranda-Cardenas, Camila1. Saldias, Johanna1.,Gaggero, Aldo1.,Leon, Oscar1.,1Virologia, Medi-
cina, Universidad de Chile. (Sponsored by Oscar Leon Decap)
La necrosis pancreática infecciosa (IPN) es una enfermedad que produce alta mortalidad en salmónidos y 
tiene un gran impacto en la industria salmonicultora en Chile y el mundo. Es producida por IPNV, un virus 
desnudo con genoma de dsRNA perteneciente a la familia Birnaviridae. Aunque se postula que IPNV ingresa 
a la célula hospedera mediante endocitosis mediada por receptores, a la fecha se desconocen los mecanis-
mos moleculares involucrados en este evento. El objetivo de este trabajo es determinar la via de ingreso de 
IPNV a la célula. Para esto se utilizó la interrupción funcional de las principales vías de endocitosis; endoci-
tosis mediada por clatrina, endocitosis mediada por balsas lipídicas/caveolas y macropinocitosis, en células 
de salmón Chinook CHSE-214. La irrupción funcional se realizó usando inhibidores específicos de cada via, 
cuya actividad fue probada con controles descritos previamente en distintos modelos celulares. El efecto de 
la inhibición de las distintas vías en el ingreso del virus IPN, fue evaluado mediante la determinación de la 
expresión de las proteínas estructurales VP2 y VP3 usando inmunofuorescencia indirecta (IFI). Los resultados 
de inhibición de cada via de ingreso son discutidos en cada caso y constituyen la primera aproximación expe-
rimental enfocada a determinar la via de ingreso a la célula utilizada por el virus IPN. 

FONDECYT 115550
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31 Evidencia de estrés oxidativo generado por ácido tetracloroáurico sobre E. coli. 

Castro, M.1., Arenas, Felipe2.,Vásquez, Claudio2.,Muñoz, Claudia2.,Reinoso, Claudia1.,1Ciencias Básicas, Cien-
cias, Universidad Santo Tomás.2Biología, Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile. 
El uso de bacterias como sistema para la biosíntesis de nanopartículas metálicas ha sido propuesto por di-
ferentes investigadores como una alternativa a la utilización de métodos de síntesis química. En particular, 
ácido tetracloroáurico (HAuCl4) se utiliza normalmente como reactivo para generación de nanopartículas 
metálicas de oro. Sin embargo, no se conocen los efectos que HAuCl4 puede generar al metabolismo celular. 
El único efecto nocivo informado hasta la fecha, se relaciona con alteraciones en la estabilidad de las mem-
branas de eritrocitos de mamíferos expuestos a esta sustancia, pero los mecanismos moleculares asociados 
a esto no están descritos y tampoco existe información sobre sus efectos en sistemas bacterianos. Experi-
mentos preliminares utilizando cepas de E.coli reporteras a especies reactivas de oxígeno (ROS) ADA100 
[AB734 (ibpA::lacZ)], ADA310 [AB734 (cspA::lacZ)], ADA410 [AB734 (p3rpoH::lacZ)] y ADA510 [AB734 (su-
lA::lacZ)] mostraron que la exposición a HAuCl4 promueve un incremento intracelular de ROS. Un resultado 
similar se obtuvo al utilizar sondas específicas para ROS en células expuestas al compuesto. Cepas de E.coli 
carentes de los genes que codifican para las enzimas catalasa (katG) y superóxido dismutasa (sodAB) resulta-
ron ser más susceptibles a los efectos tóxicos de HAuCl4, lo que fue evaluado mediante la determinación de 
la concentración mínima inhibitoria así como tasa de crecimiento en presencia del compuesto. Lo anterior  
sugiere que la exposición a HAuCl4 podría generar un estrés de tipo oxidativo en E. coli.       

Universidad Santo Tomás  TAS 018686 (M.C.); FONDECYT Iniciación 11140334 (F.A.)
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32 Efecto de SNPs en resistencia antibiótica de cepas chilenas de Piscirickettsia salmonis  (SNPs effect on 
antibiotic resistance in Chilean strains of Piscirickettsia salmonis)

Castro, L. 1., Haussmann, Denise1.,Isla , Adolfo1.,Lagos, Fernando 1.,Soto, Lorenza1.,Figueroa, Jaime1.,1Bio-
quimica-Microbiología-FONDAP-INCAR, Ciencias, UACH. (Sponsored by Jaime E. Figueroa Valverde)
Una de las enfermedades más perjudiciales que afecta al cultivo del salmón en Chile, es el SRS, o Pisciric-
kettsiosis, cuyo agente etiológico es la Piscirickettsia salmonis, un patógeno intracelular facultativo, Gram 
negativo. Para tratar esta enfermedad, se han usado altas dosificaciones de antibióticos, favoreciendo la pro-
liferación debacterias resistentes. Mediante diferentes herramientas bioinformáticas, se realizó un análisis 
in silico del genoma de distintas cepas de la bacteria. Se seleccionaron 10 genes putativos de resistencia a 
florfenicol y oxitetraciclina, los antibióticos más usados por la industria salmonera en Chile. Posteriormente 
se identificó y analizó el número de SNPs presentes en cada secuencia nucleotídica y su relación con la re-
sistencia a los dos antibióticos anteriormente mencionados, tomando como referencia la cepa tipo LF-89, la 
cual posee un número similar de genes de resistencia a las demás, pero es altamente sensible a los antibióti-
cos usados. Para este análisis se determinó y comparó la concentración mínima inhibitoria para cada una de 
las cepas y se cuantificó el nivel de transcrito en los genes seleccionados mediante RT-qPCR. Esto reveló que 
la resistencia a ambos antibióticos varía entre las cepas de P. salmonis estudiadas, siendo menos resistente la 
cepas con menor número de variaciones (SNPs) en la secuencia nucleotídica, como por ejemplo la cepa tipo 
LF-89. Esto fue evidenciado al analizar in silico la estructura 3D de las proteínas codificadas por los genes se-
leccionados, observándose cambios notorios, en las secuencias con mayor número de SNPs, conduciendo a 
una variación de la expresión del gen. Resultados preliminares indican que la resistencia a los dos antibióticos 
usados, no solo estaría vinculado con el número de genes de resistencia sino que también con los niveles de 
expresión y con SNPs relevantes en los genes. 

Fondecyt 1130069 y Centro Fondap (INCAR) 15110027.
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33 Purificación de amilasas desde levaduras psicrófilas y psicrotolerantes.(Amylases purification from psy-
chrophilic and psychrotolerant yeasts)

Carrasco, M1., Villarreal, Pablo1.,Barahona, Salvador1.,Alcaíno, Jennifer1.,Cifuentes, Víctor1.,Baeza, Marce-
lo1.,1Ciencias Ecológicas, Ciencias, Universidad de Chile. 
Las levaduras que habitan en ambientes fríos secretan enzimas hidrolíticas activas a bajas temperaturas, para 
poder utilizar las fuentes de carbono disponibles. Nuestro grupo ha analizado diferentes actividades hidro-
líticas extracelulares en levaduras adaptadas al frío, destacando las amilasas producidas por Tetracladium 
spp. y Dioszegia spp., por su mayor actividad a 30 y 10-15 °C, respectivamente. En este trabajo se desarrolló 
un protocolo de purificación para ambos tipo de amilasas, desde de cultivos de levaduras en medio YM-1% 
glucosa (YM-G) o YM-1% almidón soluble (YM-S). Se determinó la actividad amilasa y el contenido proteico 
de muestras colectadas en cada fase de crecimiento, observando mayor actividad en medio YM-S durante la 
fase exponencial de crecimiento. Primero los sobrenadantes libres de células se fraccionaron usando sulfato 
de amonio (20 a 80 %), diálisis (10kDa tamaño corte), y cada fracción fue evaluada respecto a su actividad 
amilasa y contenido proteico. La fracción 80%, que posee la mayor actividad,  fue separada mediante cro-
matografía de intercambio aniónico (DEAE-Sephadex,GE), colectando las fracciones con mayor actividad. 
Finalmente, se utilizó una cromatografía de exclusión molecular (Sephacryl,GE), tras lo cual se logró una alta 
purificación de las enzimas. 

Fondecyt 11333 y Becas MECESUP    
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34 Actividad antimicrobiana de elastómeros termoplásticos conteniendo aditivos orgánicos e inorgánicos. 
(Antimicrobial activity of thermoplastic elastomers containing organic and inorganic additives)

Pittol, M1., Tomacheski, D1., Ribeiro, V2.,1R&D Softer Brasil Compostos Termoplásticos.2Quality Control Sof-
ter Brasil Compostos Termoplásticos. 
With the increasing concern about microbial contamination on surfaces, polymeric products loaded with 
antibacterial substances draw attention in biomedical and industrial fields. Zinc pyrithione (ZnPT) and Ag 
nanoparticles (AgNano) additives have been shown to have a broad effect on fungal and bacterial cells, be-
ing used in shampoo, soaps and creams to eliminate microorganisms that are attached to the skin. In this 
way, new technologies have been developed to provide the incorporation of antibacterial substances on the 
final product surface, avoiding bacterial adherence and transference to hands. This study aims to compare 
the antimicrobial abilities of a thermoplastic compound (formulated with styrene-ethylene/butylene-styrene 
copolymer, polypropylene, mineral oil and an antioxidant) additive with ZnPT and AgNano. Japan industrial 
standard Z 2801:2000 was applied to evaluate antimicrobial abilities of samples against Staphylococcus au-
reus ATCC 6538 (S. aureus) and Escherichia coli ATCC 8739 (E. coli) strains. Samples prepared with 1.5% of 
ZnPT eliminated 99.9% of the E. coli and 99.7 % of S. aureus population. Samples prepared with 1.5% of Ag-
Nano eliminated 99.7% of the E. coli and 95.5 % of S. aureus population. The results show that both additives 
are active even after undergoing an extrusion-injection process. Previous studies report that additives tested 
here are associated to disorder on bacterial cell integrity, with the leakage of intracellular components as 
well as the inhibition of bacterial nutrient uptake. The differential effectiveness between the additives may 
be related with the way that this disorder occurs: nanosilver is positively charged and the most of bacterial 
wall is negative, which takes to an electrical disturb; pyrithione are chelating agent that can sequestrate met-
al cations, important in bacterial cell architecture. This property entails an electrical disorder in the bacterial 
membrane, mainly at Gram-negative ones, due to the action at lipopolysaccharides predominant in the outer 
membrane of these organisms.   

The authors are grateful to FINEP by the financial support (03.13.0280.00) and Softer Brasil Compostos Ter-
moplásticos LTDA.
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35 El factor transcripcional SlyA es requerido para la respuesta a peróxido de hidrógeno y ácido hipoclo-
roso producido durante la infección de macrófagos y neutrófilos (The transcription factor SlyA is required 
for the response to hydrogen peroxide and hypochlorous acid produced during the infection of macrophages 
and neutrophils)

Briones-González, A.1., Cabezas-Molina, Carolina1.,Inostroza-Mora, Ana1.,Pardo-Esté, Coral1.,Castro-Se-
veryn, Juan1.,Urra-Valdés, Sylvana1.,Salinas-Hidalgo, Cesar1.,Aguirre, Camila1.,Bastías, Macarena2.,Meneses, 
Claudio2.,Encarnación, Sergio3.,Morales, Eduardo4.,Castro-Nallar, Eduardo5.,Saavedra, C6.,1Laboratorio de 
Microbiología Molecular, Facultad Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello.2Centro de Biotecnología 
Vegetal, Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello.3Centro de Ciencias Genómicas, Ciencias 
Genómicas, Universidad Nacional Autónoma de México.4Laboratorio de Microbiología Molecular, Facultad 
de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile.5Centro de Bioinformática y Biología Integrativa 
(CBIB), Facultad de Ciencias Biologícas, Universidad Andrés Bello.6Laboratorio de Microbiología Molecular, 
Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad Andrés Bello. 
Salmonella Typhimurium es un patógeno intracelular capaz de generar fiebre sistémica en el modelo muri-
no. Durante la infección, Salmonella es sometida a diferentes tipos de estrés, siendo las especies reactivas 
de oxígeno (ROS) uno de los más nocivos. Sin embargo,éstaes capaz de sobrevivir a este estrés y generar 
un proceso infectivo exitoso ya que posee distintos mecanismos de adaptación mediados por los factores 
transcripcionales OxyR y SoxRS. Otro factor transcripcional no canónico involucrado en condiciones de estrés 
oxidativo e invasión en macrófagos murinos es SlyA. En nuestro laboratorio hemos evaluado el rol de SlyA 
en la adaptación y respuesta a estrés por H2O2 y HOCl, encontrando que SlyA aumenta su expresión cuando 
es expuesta a estos tóxicos. No obstante, se desconocen sus genes blancos y el mecanismo molecular por el 
cual SlyA está involucrado en el proceso de infección. Analizando los cambios en los niveles de transcrito (RN-
Aseq) en cepas silvestres y DslyA expuestas a estos tóxicos, se determinaron los posibles genes involucrados. 
Entre los genes que varían su expresión obtenidos, encontramos algunos relacionados en protección contra 
ROS (spy), virulencia (sopD, hilA), metabolismo general (kgtP, fruK, glpA), permeabilidad de la membrana 
externa (ompW), detoxificantes contra ROS (katG), entre otros. Además, mediante infección en líneas celu-
lares de macrófagos y neutrófilos pudimos observar una regulación diferencial de los genes anteriormente 
mencionados, por ejemplo, se encontró que el gen katG es regulado positivamente por SlyA en respuesta a 
HOCl y no por H2O2; a su vez ompW es regulado positivamente en los primeros estadios de la infección de 
neutrófilos. Por lo tanto, el factor transcripcional SlyA de S. Typhimurium es requerido para la resistencia a 
ROS y para el proceso infectivo, modulando la expresión de genes de manera similar cuando la bacteria es 
expuesta a ROS y durante la infección. 

FONDECYT 1120384    
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36 Bacterias inhibidoras de la formación de biopelículas microalgales (Bacteria inhibiting the formation of 
microalgae biofilm)

Letelier, A. 1., Leyton, Yanett1.,Matta, Maria Teresa2.,Riquelme, Carlos3.,1Laboratorio Mesocosmos Marino, 
Facultad de Ciencias del Mar y Recursos Biológicos, Universidad de Antofagasta.2Laboratorio Mesocosmos, 
Facultad de Ciencias del Mar y Recursos Biológicos, Universidad de Antofagasta.3Departamento de Biotec-
nología , Facultad de Ciencias del Mar y Recursos Biológicos, Universidad de Antofagasta. (Sponsored by 
Carlos Eduardo Riquelme Salamanca )
La ciudad de Antofagasta tiene una actividad minera que representa el 68% de la productividad regional. Es-
tos procesos, requieren grandes cantidades de agua, la cual es escasa por su ubicación geográfica desértica. 
El agua de mar es una solución, pero la carga biológica representa una problemática debido a la formación de 
biopelículas (biofouling) que obstruyen los sistemas de las plantas de tratamiento de agua. Nuestro objetivo 
fue aislar e identificar bacterias marinas cuyos metabolitos activos permitan detener la adherencia de los 
primeros microorganismos que conforman el biofouling para debilitar futuros asentamientos de organismos 
a los sustratos. Para ello, se muestreó la zona intermareal de la Bahía San Jorge de Antofagasta y se sembró 
en placas de cultivo. Las colonias crecidas fueron aisladas obteniéndose un total de 105 cepas, las cuales, 
mediante RFLP, fueron subdivididas en 26 grupos. Los extractos de ADN de cada grupo fueron secuenciados 
para su identificación. Mediante la técnica de doble capa de Dopazo se evaluó la actividad inhibidora con-
tra las bacterias asociadas a cultivos microalgales aislados de la Bahía, los cuales se codificaron como C14, 
C16, MIX UA (cuyos productos de ADN se secuenciaron para su identificación). Los resultados indicaron que 
la cepa M9-5 (Bacillus pumillus) presentó fuerte inhibición contra las bacterias asociadas al cultivo de C16 
(Tretraselmis marina) cuyo halo (4 cm) se mantuvo por una semana. Además se evaluó la inhibición de la 
fijación de estas microalgas en sustrato de PVC, donde estos  fueron biologizados con la bacteria B. pumillus. 
Luego fueron depositados en bolones con las microalgas en agua de mar filtrada. Los resultados demostraron 
que B. pumillus inhibe la fijación de la microalga T. marina. Como conclusión se puede decir que los méto-
dos utilizados fueron adecuados para la inhibición de microalgas donde B. pumillus  inhibe la formación de 
biopelículas de C16. 

Proyecto Anillo ACT1201 
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37 dentificación de variantes alélicas naturales que subyacen las diferencias en la asimilación de nitrógeno 
en una población multiparental de Saccharomyces cerevisiae. (Identification of natural allelic variants un-
derlying nitrogen assimilation differences in Saccharomyces cerevisiae multiparent population)

Molinet, J1., Cubillos, F2.,García, V1,2.,Abarca, V1.,Araos, S1.,Brice, C2.,Tisné, S3.,Liti, G4.,Martínez, C1,2.,1 Depar-
tamento Ciencia y Tecnología de los Alimentos, Facultad Tecnológica, Universidad de Santiago de Chile.2Cen-
tro de Estudios en Ciencia y Tecnología de los Alimentos (CECTA) Universidad de Santiago de Chile.3Genetic 
Improvement and Adaptation of Mediterranean and Tropical Plants Research Unit CIRAD.4Institute for Re-
search of Cancer and Ageing University of Nice. 

La mayoría de los fenotipos, incluyendo varios rasgos enológicos, son complejos y regulados por la interac-
ción de múltiples loci cuantitativos. El primer paso hacia la obtención de modelos precisos de variabilidad 
de estos rasgos, y un requisito previo para la predicción y modulación de éstos, es la caracterización de los 
factores genéticos subyacentes. En este contexto, las preferencias en la asimilación de nitrógeno por las le-
vaduras durante la fermentación vínica representan una característica de interés industrial. Los perfiles de 
asimilación de nitrógeno de cada cepa tienen una gran importancia en la cinética de fermentación, donde 
concentraciones bajas de nitrógeno en el mosto de uva pueden producir enlentecimientos y paradas del pro-
ceso fermentativo, causando pérdidas económicas importantes. Con el objetivo de identificar variantes alé-
licas que subyacen las diferencias en la asimilación de nitrógeno entre las principales cepas de S. cerevisiae, 
se realizó un mapeo de QTL y un análisis transcriptómico a 169 individuos de una población multiparental, 
denominada SGRP-4X. Para esto, se estimaron los niveles del consumo de nitrógeno al final del proceso fer-
mentativo y se realizó un mapeo de QTL utilizando los niveles del consumo de amonio y de 14 aminoácidos. 
En general, se identificaron 27 QTLs para las diferentes fuentes de nitrógeno con un valor de LOD sobre 8. De 
estos QTLs se seleccionaron más de 10 genes candidatos para su validación mediante ensayos de recíprocos 
hemicigotos. En paralelo, se realizó un análisis transcriptómico sobre el grupo de segregantes con perfiles 
extremos de asimilación de nitrógeno para el consumo de amonio y glutamina. En conjunto, estos resulta-
dos amplían el catálogo actualmente conocido de las variantes naturales que subyacen las diferencias en la 
asimilación de nitrógeno, lo que representa una herramienta útil para generar cepas más eficientes para la 
industria vitivinícola. 

Proyecto ECOS-CONICYT C13B02
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38 Virus IPN con distintos grados de virulencia modulan de forma diferencial la expresión de genes de 
respuesta antiviral y desarrollo muscular en truchas arcoiris (Oncorhynchus mykiss) (IPNV with different 
virulence degree differentially modulates gene expression antiviral response and muscle development  in 
rainbow trout (Oncorhynchus mykiss))

Jara, R1,4., Manriquez, Rene1,4.,Figueroa, Jaime1,4.,Molina, Alfredo2,4.,Carcamo, Juan Guillermo1,4.,Avendaño, 
Ruben2,4.,Enriquez, Ricardo3.,Monras, Monica3.,Gonzalez-Stegmaier, Roxana3,4.,Romero, Alex4,3.,1Instituto de 
Bioquímica y Microbiología, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile.2Departamento de Ciencias 
Biologicas, Facultad de Ciencias Biologicas, Universidad Nacional Andres Bello.3Patología Animal, Facultad de 
Ciencias Veterinarias, Universidad Austral de Chile.4INCAR Interdisciplinary Center for Aquaculture Reserch. 
(Sponsored by Jaime Figueroa Valverde)

El virus de la necrosis pancreática infecciosa (IPNv) es responsable de una grave enfermedad del mismo nom-
bre,  capaz de producir una alta mortalidad entre alevines y salmónidos juveniles. Algunas cepas del virus 
tienen en su proteína VP2 residuos de aminoácidos Thr 217 y Ala 221, relacionados a una alta virulencia y por 
el contrario, virus de baja virulencia tienen residuos Thr 217 y Thr 221. A su vez, la infección por IPNv causa 
una respuesta inmune compleja, con un alto nivel de requerimiento energético para enfrentar esta patolo-
gía, lo cual podría estar ligado con la expresión de genes asociados al desarrollo y atrofia muscular. Por este 
motivo, se analizó el efecto de la infección de dos cepas de IPNv con diferentes grados de virulencia sobre la 
expresión de genes de inmunidad antiviral, evaluando además su relación con la expresión de genes de desa-
rrollo muscular. Para este análisis, se utilizaron dos cepas virales para infectar alevines de trucha arcoiris de 5 
a 8 g de peso. Si bien se observó un aumento de la expresión de los genes Mx, CD4, CD8, MHC I y II en riñón 
anterior desde las 24 hpi, cabe destacar que los genes Mx, CD4, CD8, presentaron una menor expresión en 
la cepa de mayor virulencia. Asimismo, IFN-I e IFN-II presentaron un aumento de expresión sólo a los 21 dpi. 
En el caso de tejido muscular, la expresión de genes de desarrollo muscular IGF-I e IGF-II, se ven aumentados 
progresivamente desde 24 h hasta 21 dpi. Asimismo, los genes de atrofia muscular MuRF-I y Atrogin-I se ex-
presan en mayor medida a 7dpi, disminuyendo paulatinamente hasta 21 dpi. Estos resultados sugieren que 
virus IPN de distintas virulencias modulan diferencialmente la expresión de genes antivirales, lo cual estaría 
relacionado directa o indirectamente en el desarrollo muscular de estos peces. 

FONDAP 15110027.
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39 Diversidad de fenotipos mutantes de Vibrio anguillarum en cepas resistentes al bacteriófago CHOED 
(Diversity of mutants phenotypes of Vibrio anguillarum strains resistant to the bacteriophage CHOED)

León, M.1., Bastías, Roberto1.,1Laboratorio de Microbiología, Ciencias Básicas, Pontificia Universidad Católica 
de Valparaíso. (Sponsored by Carolina Yañez Prieto)

Vibrio anguillarum es uno de los patógenos más recurrentes en Acuicultura. Esta bacteria causa vibriosis en 
varias especies de peces importancia comercial. Existen varios factores, como la presencia de bacteriófagos, 
que pueden afectar la evolución y virulencia de esta bacteria. Los fagos líticos pueden ejercer una presión 
selectiva permitiendo la proliferación de cepas resistentes, y al mismo tiempo favoreciendo la diversificación 
de las cepas bacterianas. Por otro lado, reportes recientes también han asociado la resistencia a bacteriófa-
gos con una disminución en la virulencia de las cepas resistentes. Este trabajo evalúa el rol del fago CHOED, 
que ha sido utilizado exitosamente para prevenir la vibriosis en Salmo salar, en la diversificación de V. an-
guillarum, y su relación con la proliferación de bacterias resistentes con una virulencia disminuida. Este fago 
fue utilizado para aislar y seleccionar 61 cepas de V. anguillarum resistentes, las que fueron analizadas en 
distintas características fenotípicas asociadas a virulencia utilizando métodos de microbiología clásica. Los 
resultados muestran que las distintas cepas aisladas presentan una diversidad de fenotipos, donde el 61% 
de las cepas presenta una reducción de su movilidad en más de un 50 % con respecto a la cepa parental y 
el 6,6% de las cepas resistentes aisladas presentan alteraciones en su actividad hemolítica en agar sangre. 
Dentro de las 9 cepas seleccionadas, sólo 3 presentan alteraciones en su crecimiento, las que curiosamente 
también presentan una mayor producción de biofilm en comparación a la cepa parental. Estos resultados su-
gieren que el fago CHOED conduce a la proliferación de bacterias con diversos fenotipos mutantes. Además 
debido a la alteración de factores de virulencia importantes para V. anguillarum, es probable que las cepas 
resistentes al fago presenten al mismo tiempo una disminución en su virulencia. 

FONDECYT Iniciación 11140412; PUCV nº 122.734/2014; Becas CONICYT de Doctorado Nacional 2013 y de 
Apoyo a tesis Doctoral 2015.
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40 Aislamiento y caracterización de bacterias resistentes a arsénico y con potencial probiótico. (Isolation 
and characterization of arsenic resistant bacteria with potetnial use as probiotic)

Ponce, R1., Strahsburger, E2.,1Recursos Naturales Renovables, Recursos Naturales Renovables, Universidad 
Arturo Prat.2Facultad de Recursos Naturales Renovables Universidad Arturo Prat. 

Existen géneros bacterianos reconocidos como probióticos por sus efectos beneficiosos sobre la salud huma-
na. En el norte de Chile existen muchos lugares acuíferos y suelos agricolas contaminados con altos niveles de 
arsénico, siendo el arsénico (III) más tóxico que su estado oxidado (V),  lo cual puede ocasionar en el hombre 
problemas de neurotoxicidad, diabetes, enfermedades cardiovasculares y cáncer (O.M.S., 2012). Nuestro 
objetivo es aislar, identificar y caracterizar una cepa bacteriana resistente al arsénico y con características 
probioticas, con el fin de ayudar a reducir la contaminación de arsénico en individuos contaminados. Desde 
el suelo de Calama, sedimento del salar de Isluga y agua de pozos de Camiña, aislamos bacterias resistente 
a arsénico (III) con una concentración inhibitoria mínima (CIM) de entre 2,5 - 25 mM y una resistencia a Pb(-
NO3)2 entre 10 y 25 mM, y CdCl2 entre 25-50 mM. Entre estas cepas, algunas son acido resistente (pH 4), 
crecen a 37°C y toleran hasta 10% de sales biliares, sugiriéndolas como buenas candidatas a evaluar como 
posible bacterias probioticas resistentes a metales pesados 

Financiado por Vicerrectoria de Investigación, Innovación y Postgrado de la Universidad Arturo Prat, proyec-
to VRIIP0001-14
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41 Identificación y caracterización del producto génico de orfL, un nuevo péptido antimicrobiano codifica-
do en el sistema productor de la microcina E492. (Identification and characterization of the gene product 
orfL, a new antimicrobial peptide encoded in the microcin E492  producer system)

Hurtado, F.1., Lobos, Pablo1.,Marín , Josefina1.,Marcoleta , Andrés1.,Geisse, Antonia1.,Monasterio, Octa-
vio1.,Lagos, Rosalba1.,1Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 
El sistema productor de la microcina E492 (MccE492) codificado en un segmento de 13 Kb contiene los genes 
implicados en su producción, maduración, exportación e inmunidad, y además varios ORFs de función des-
conocida. Entre ellos está orfL, que codifica una proteína de 89 residuos. Mediante análisis bioinformáticos, 
se determinó que OrfL posee similitudes con la microcinas H47 y E492, especialmente en el C-terminal, zona 
donde ocurre la modificación post-traduccional con moléculas de salmoquelina. Mediante experimentos 
genéticos se determinó que OrfL posee actividad in vivo sobre cepas sensibles e inmunes a la MceE492. 
Sin embargo, esta actividad desaparece en cepas mutantes para la modificación post-traduccional (MceC-), 
exportación (MceG-) del sistema de MceE492, y en cepas mutantes en proteínas que participan en el reco-
nocimiento a sideróforos catecólicos tanto de membrana externa (FepA-, Fui-, Cir-) como interna (TonB-), lo 
cual sugiere que el producto génico de orfL posee mecanismos similares de exportación y maduración de la 
MccE492 y que su actividad está mediada por receptores de sideróforos activados por TonB. Se identificó 
además a mceM como el gen de inmunidad de OrfL. Esta proteína fue purificada mediante extracción en 
fase sólida en gradiente de acetonitrilo y la espectrometría MALDI-TOF muestró patrones de modificación 
post-traduccional similares a la MccE492. Los ensayos de actividad de las fracciones enriquecidas mostraron 
las mismas propiedades que las observadas in vivo en un ensayo de actividad de colonias productoras de OrfL 
sobre un césped sensible. Estos resultados muestran que OrfL es un nueva microcina del “cluster” productor 
de la MccE492, y que comparte sus sistemas de exportación y modificación, aunque posee otro mecanismo 
de inmunidad. La producción de dos microcinas podría tener importantes consecuencias ecológicas para las 
cepas productoras y la purificación de ambas microcinas permitirá indagar sobre su relación en los mecanis-
mos de actividad. 

FONDECYT 1140430
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42 Evaluación de la toxicidad de un lisado de bacteriófagos en una preparación farmacéutica en un modelo 
murino (Evaluation of the toxicity of a pharmaceutical preparation containing bacteriophages in a murine 
model)

Herrera, V.1., Abarzúa De La Cerda, Gastón2.,Illanes, Elena2.,Bittner, Mauricio1.,1Ciencias Biológicas, Ciencias 
Biológicas, Universidad Andrés Bello.2Morfología, Medicina, Universidad Andrés Bello. 
La fagoterapia, definida como el uso de bacteriófagos (fagos) específicos para el tratamiento o prevención de 
enfermedades infecciosas, es una terapia que ha tomado fuerza debido al reciente auge de bacterias resis-
tentes a antibióticos. Entre sus requisitos de aplicación, destacan el uso de un pool de bacteriófagos líticos y 
la evaluación de su efectividad e inocuidad en modelos in vitro e in vivo. En nuestro laboratorio se aislaron y 
caracterizaron 3 nuevos bacteriófagos con un comportamiento lítico capaces de disminuir significativamente 
a su bacteria blanco en ensayos in vitro y disminuir los síntomas clínicos de la enfermedad asociada en ensa-
yos in vivo. En este estudio se evaluó la toxicidad del lisado de los 3 bacteriófagos, sobre un modelo murino, 
contenidos en una preparación farmacéutica de administración oral. Para ello se propagó cada fago por se-
parado y el lisado obtenido se limpió y concentró mediante filtración. Se realizó la preparación farmacéutica 
y se administró diariamente por vía oral una dosis estándar en ratas Sprague-Dawley durante 2 meses. Para 
evaluar la toxicidad se cuantificaron marcadores de daño hepático y renal, se tituló sangre, heces y orina. 
Finalmente, se realizó un análisis histopatológico post mortem de los órganos de interés y buscó presencia 
viral mediante titulación. Los resultados revelaron que ninguna de las muestras tituladas presentó partículas 
virales activas. Los niveles de marcadores de daño hepático y renal no sufrieron variaciones significativas, 
sin embargo, a nivel histológico, se observó una respuesta inflamatoria crónica leve en el antro estomacal, 
duodeno, riñón e hígado de las ratas tratadas, más no así en el corazón. Estos resultados sugieren que par-
tículas como endotoxinas u otros agentes pirogénicos del lisado, aún a muy bajas concentraciones, serían 
responsables de una reacción inflamatoria, por lo que es necesaria un mejor proceso de purificación de los 
bacteriófagos. Proyecto interno UNAB DI-44-12/R
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43 En Shigella flexneri la expresión del gen de patogenicidad icsA es controlada negativamente por hierro 
a través de Fur (In Shigella flexneri the expression of the virulence gene icsA is negatively controlled by iron 
through Fur)

Hagemann, T.1., Lefimil, Claudia2.,Salazar , Juan Carlos1.,1Programa de Microbiología y Micología, Facultad de 
Medicina, Universidad de Chile.2Ciencias Básicas y Comunitarias, Facultad de Odontología , Universidad de 
Chile. (Sponsored by Juan Carlos Salazar)
Shigella flexneri, es un patógeno entérico humano que afecta principalmente a niños menores de 5 años, 
provocando cuadros graves de diarrea acuosa con y sin sangre, llegando a producir la muerte. El ciclo de 
vida intracelular de la bacteria contempla la inducción de su propia fagocitosis por el enterocito del colon. 
Los efectores necesarios para la invasión y diseminación de S. flexneri están codificados en el plásmido de 
virulencia. Entre ellos se cuenta el autotransportador IcsA, proteína responsable del movimiento intrace-
lular e intercelular de Shigella, con la participación de actina. El hierro es un micronutriente esencial para 
las bacterias, pero su exceso es tóxico. Por lo que es primordial regular su homeostasis, proceso llevado a 
acabo por el regulador transcripcional Fur (Ferric uptake regulator) codificado en el genoma bacteriano. 
Análisis realizados sobre la región promotora de icsA arrojaron la presencia de secuencias blanco de unión 
a Fur. Entonces proponemos que Fur regula la expresión de icsA en Shigella flexneri. Para comprobar esta 
hipótesis, se emplearon dos estrategias: fusiones transcripcionales, para el análisis del efecto de Fur sobre la 
transcripción de las región promotora de icsA. Y el ensayo de retardo en la migración (EMSA), para evaluar si 
Fur puede unir a las región promotora de icsA. Se midió el nivel de transcripción en presencia y ausencia de 
Fur mediante la determinación de la actividad β-galactosidasa, observándose que Fur es capaz de reprimir 
la transcripción de icsA de forma significativa alrededor del 20%. El ensayo EMSA en tanto, arrojó una reten-
ción en la migración de la región promotora de icsA de casi el 80%. En conclusión, Fur regula negativamente 
a la región promotora de icsA, uniendo directamente a ésta. 
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44 Identification of genes and pathogenicity islands in strains of adherent invasive Escherichia coli (Identi-
ficación de genes e islas de patogenicidad en cepas de Escherichia coli adherente invasiva)

Gutiérrez, D.1., Hermoso, Marcela2.,Farfán, Mauricio3.,Del Canto, Felipe1.,Vidal, Roberto1.,1Microbiología, 
Medicina, Universidad de Chile.2Inmunología, Medicina, Universidad de Chile.3Microbiología Universidad 
de Chile. 
Escherichia coli adherente invasiva (ECAI) es un patotipo de E. coli que incluye cepas capaces de adherir/
invadir células intestinales y además de sobrevivir y replicar al interior de macrófagos. ECAI ha sido aisla-
da  frecuentemente desde pacientes con enfermedad de Crohn (EC), una enfermedad inflamatoria intestinal 
crónica del tracto gastrointestinal, por lo que se ha postulado que la virulencia de ECAI podría determinar, 
al menos en parte, el desarrollo de EC. Si  bien se han encontrado adhesinas/invasinas en algunas cepas de 
AIEC, no se han identificado determinantes de su sobrevida en macrófagos. En este trabajo, se realizó una 
búsqueda bioinformática de genes presentes en las cepas de referencia ECAI LF82, NRG857c y HM605, au-
sentes en cepas de E. coli no patógenas, utilizando “LargeScale–Blast Score Ratio”.  Además,  se realizó  la 
predicción  de islas de patogenicidad utilizando  “Genomic Island Prediction Software”. De esta manera, se 
identificaron 8 genes relacionados con captura de hierro, 6 genes del sistema CRISPR, 3 genes del sistema 
toxina antitoxina y 2 genes de autotransportadores, todos ellos ausentes en 6 cepas no patógenas. Por otro 
lado, se predijo  la presencia de 14 islas  de patogenicidad, de las cuales 4 se encuentran adyacentes a genes 
de RNA de transferencia (tDNA), codificando homólogos a de componentes  de  un  sistema de secreción 
tipo 6  asociado a la sobrevida en macrófagos de Salmonella, un sistema de captura de hierro presente en 
Yersinia, asociado a la multiplicación en el hospedero y genes capsulares de tipo-2 de E. coli. Complemen-
tariamente, en cepas ECAI aisladas de pacientes chilenos y españoles se encontraron inserciones genéti-
cas adyacentes a tDNA comúnmente asociados a islas de patogenicidad, ausentes en la cepa no patógena 
E. coli HB101. Dentro de los genes identificados en este trabajo podrían encontrarse determinantes de la 
sobrevida de ECAI en macrófagos.  

FONDECYT 1120809
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45 Participación de los genes de citocromo b5 reductasas (CBR) en los sistemas P450s de la levadura caro-
tenogénica Xanthophyllomyces dendrorhous   (Involvement of the cytochrome b5 reductase (CBR) genes in 
P450s systems in the carotenogenic yeast Xanthophyllomyces dendrorhous)

Gutiérrez, M. S.1., González, Ana María1.,Rojas, María Cecila2.,Sepúlveda, Dionisia1.,Baeza, Marcelo1.,Cifuen-
tes, Victor1.,Alcaíno, Jennifer1.,1Laboratorio de Genética, Departamento de Ciencias Ecológicas, Facultad de 
Ciencias, Universidad de Chile.2Laboratorio de Bio-orgánica, Departamento de Química, Facultad de Ciencias, 
Universidad de Chile. 

Los sistemas citocromo P450 (P450s) están conformados por una citocromo P450 monoxigenasa y un partner 
redox, el cual entrega electrones a la primera para llevar a cabo la oxidación de muchos metabolitos. El part-
ner redox principal de los sistemas P450 es la citocromo P450 reductasa (CPR) la cual obtiene los electrones 
desde el NADPH. Sin embargo, un sistema alternativo de donación de electrones formada por una citocromo 
b5 reductasa (CBR) y citocromo b5 (CYB5) podría entregarle electrones a las P450 desde el NADH. En la le-
vadura carotenogénica Xanthophyllomyces dendrorhous se ha descrito una única CPR, denominada CrtR y 
tres citocromos P450: CrtS, involucrada en la síntesis de astaxantina, CYP51 y CYP61, ambas involucradas en 
la síntesis de ergosterol. La cepa CBSTr, mutante del gen crtR no es capaz de producir astaxantina, aunque si 
es viable, sugiriendo que la vía alternativa podría ser funcional en la levadura. En el genoma de X. dendror-
hous se identificaron dos posibles genes CBR (CBR.1 y CBR.2), y el objetivo de este trabajo fue estudiar su 
participación en la biosíntesis de astaxantina y ergosterol en esta levadura. Para ello, se construyeron cepas 
mutantes CBS-cbr.1-, CBS-cbr.2- y se evaluó la producción de esteroles y carotenoides en comparación con 
las cepas crtR- y silvestre. También se evaluó la actividad citocromo c reductasa NAD(P)H-dependiente en 
microsomas obtenidos de las cuatro cepas y se determinó los niveles de transcrito de los genes crtR, CBR.1, 
CBR.2 y CYB5 mediante RT-qPCR. En su conjunto, los resultados sugieren que el gen CBR.1 se encuentra im-
plicado en la biosíntesis de ergosterol y que el gen crtR- complementa su función en la cepa CBS-cbr.1-, por 
lo tanto,  la vía CBR.1-CYB5 sería un sistema donador de electrones alternativo al menos para los sistemas 
P450 involucrados en la biosíntesis de ergosterol de X. dendrorhous. 

FONDECYT 11121200, Beca CONICYT 
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46 Evaluación del uso de bacteriófagos como agentes de biocontrol de Salmonella Typhimurium in vitro.
(Evaluation of lytic bacteriophages for biocontrol of Salmonella enterica serovar Typhimurium in vitro)

Hanna, J.1., Loyola, Héctor1.,García, Verónica2.,Scovacricchi, Eugenio2.,1Departamento de Ingeniería Química, 
Facultad de Ingeniería, Universidad de Santiago de Chile.2Centro de Estudios en Ciencias y Tecnologías de 
los Alimentos, Facultad Tecnológica, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by Verónica García Mena)

Salmonella enterica serotipo Typhimurium continúa siendo un importante enteropatógeno para la industria 
avícola y para la Salud Pública. Pese a los esfuerzos realizados en ambos sectores para su control, la bacteria 
continúa generando brotes de salmonelosis en la población humana, asociados principalmente al consumo 
de carne y huevos inadecuadamente preparados. Debido a la limitada eficacia de las medidas de control 
actualmente aplicadas y a la creciente aparición de cepas resistentes a antibióticos es necesario encontrar 
alternativas para su control. El objetivo de este estudio fue evaluar el uso de bacteriófagos aislados desde el 
medio ambiente como agentes de biocontrol de S. Typhimurium in vitro. Para esto se recolectaron 36 mues-
tras ambientales desde las que se aislaron 15 bacteriófagos, de los cuales se caracterizó 5 (ΦMpch, ΦPVmg, 
ΦPTmg, ΦPVn, ΦPllpg) que eran activos frente a S. Typhimurium. Se determinó su rango de hospedero, el 
tipo de morfología de placa de lisis y su cinética (“one-step growth”). Para evaluar el potencial uso como 
biocontrolador se utilizó una multiplicidad de infección (MDI) de 0,1 frente a la cepa de S. Typhimurium ATCC 
14028 a distintos tiempos y luego se calculó las unidades formadoras de colonias (UFC) sobrevivientes para 
cada tiempo. Los resultados indican que para el fago ΦMpch se observa una disminución en las UFC de seis 
órdenes de magnitud luego de 90 minutos de incubación de las bacterias junto al biocontrolador. La carac-
terización y evaluación de los fagos restantes se está analizando. En este trabajo se aislaron 15 bacteriófagos 
desde el medio ambiente, y la caracterización de fago ΦMpch muestra que es capaz de eliminar más del 
99,99% de S. Typhimurium ATCC 14028 luego de 90 minutos. Por lo tanto, el uso de bacteriófagos líticos se 
presenta como una alternativa atractiva, de gran potencial como agentes de biocontrol de S. Typhimurium 
en la industria avícola. 

Fondecyt 11130148
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47 Plataforma de tratamiento y degradación de residuos sólidos plásticos por medio de microorganismos 
(Platform of treatment and degradation of solid plastic residues using microorganisms)

Acosta, E1., Zadjelovic, Vinko2.,Dorador, Cristina3.,1Instituto Antofagasta, Facultad de Ciencias del Mar y Re-
cursos Biológicos, Universidad de Antofagasta.2Instituto Antofagasta, Facultad de Ciencias del Mar y Recur-
sos Biológicos , Universidad de Antofagasta.3Laboratorio de Complejidad Microbiana y Ecología Funcional 
Universidad de Antofagasta . 

Los plásticos son compuestos poliméricos sintéticos o semi-sintéticos derivados principalmente de una fuen-
te de carbono fósil. Si bien existen organismos capaces de degradar moléculas complejas, la mayoría de los 
plásticos son resistentes a la degradación biológica, por lo cual estos polímeros sintéticos han sido recono-
cidos como la mayoría del material contaminante en el planeta. El presente estudio  describe el comporta-
miento de cepas bacterianas aisladas desde la costa de la ciudad de Antofagasta frente a diversos plásticos 
(polietileno, PHB, nylon y policaprolactona) mediante el uso de diversas técnicas de cultivo. Los resultados, 
que incluyen métodos del halo claro usando medio de cultivo mínimo en conjunto a micrografías de cepas de 
Proteobacteria funcionando en sistemas de compostaje, confirman que es posible desarrollar un prototipo 
de plataforma de degradación de residuos plásticos utilizando microorganismos apuntando a valorizar un 
elemento contaminante y ofrecer bienes de consumo a partir de esta aplicación.  

Proyecto VIU-FONDEF (VIU130012)
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48 Evaluación de la participación del gen cheA en la formación de biofilm por Piscirickettsia salmonis. 
(Evaluation of the role of cheA and cheW genes in the biofilm production by Piscirickettsia salmonis)

Albornoz, R.1.,Oliver, Cristian1.,Pontigo, Juan Pablo1.,Valenzuela , Karla2.,Nualart, Daniela1.,Figueroa , Jai-
me1,3.,Yáñez, Alejandro J.1,3,4.,1Instituto de Bioquímica y Microbiología Universidad Austral de Chile.2Depart-
ment of Microbiology and Immunology Dalhousie University.3RP3 Interdisciplinary Center for Aquaculture 
Research (INCAR).4Austral-OMICS, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile. (Sponsored by Jaime 
Eugenio Figueroa Valverde)

La septicemia piscirickettsial del salmón (SRS) es una enfermedad infecto-contagiosa que afecta a las prin-
cipales especies de salmónidos que se cultivan en el país, la cual ha causado considerable mortalidad y un 
fuerte impacto económico en la salmonicultura en Chile. El agente etiológico del SRS es Piscirickettsia salmo-
nis, una bacteriaGram negativa, intracelular facultativa, de aspecto cocoide y 0.5-1.5 mm de diámetro. Así, 
poco se sabe de su patogénesis; sin embargo, entre sus factores de virulencia se encuentra la formación de 
biofilm bajo determinadas condiciones de estrés. Los objetivos de éste estudio son: i) evaluar la formación 
de biofilm por P. salmonis en dos diferentes medios de cultivo y ii) evaluar la expresión de genes asociados a 
la formación de biofilm. 

El aislado Austral-005 fue cultivado en Marine Broth y Austral-SRS Broth a 18°C por 8 días con agitación mo-
derada (75 rpm) durante los primeros tres días y posteriormente sin agitación. La formación de biofilm fue 
evaluada en tubo y mediante cuantificación de la densidad óptica en placa de microtitulación (Christensen, 
1982 y 1985). Para el análisis de la expresión de genes involucrados en la formacíon de biofilm se diseñaron 
partidores específicos de los genes cheA y cheW, los cuales se evaluaron mediante qRT-PCR. 

P. salmonis fue capaz de crecer satisfactoriamente en ambos medios de cultivo utilizados. Adicionalmente, la 
formación de biofilm se clasificó como una producción en grado moderado tanto en Marine broth como en 
Austral SRS broth. Así, el mRNA del gen cheA presentó un aumento de 10 y 8 veces en medio Marine broth 
y Austral SRS broth, respectivamente. Estos datos sugieren fuertemente que el gen cheA participa en la for-
mación de biofilm. 

FONDAP-INCAR 15110027
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49 Evaluación de la actividad antimicrobiana de levaduras vínicas nativas contra microorganismos patóge-
nos en la industria alimentaria. (Evaluation of antimicrobial activity of native wine yeasts against pathogenic 
microorganism in food industry)

Acuña, A. P.1., Ganga, María Angélica1.,Godoy, Liliana1.,1Departamento de Ciencia y Tecnología de los Ali-
mentos, Tecnológica, Universidad de Santiago de Chile. (Sponsored by María Angélica Ganga)
En la actualidad existe una tendencia mundial por el consumo de alimentos mínimamente procesados y sin 
uso de compuestos químicos para preservar su calidad. El biocontrol surge como una opción natural, en re-
emplazo de los preservantes químicos empleados en la elaboración de alimentos. Se conoce que en muchos 
casos los microorganismos alteran el entorno por la producción de metabolitos para asegurar su predomi-
nio, creando condiciones desfavorables para el crecimiento de otros microorganismos (MO). Se ha descrito 
ampliamente que el antagonismo de las levaduras sobre otros MO se debe principalmente la producción 
de ácidos orgánicos y la secreción de compuestos antibacterianos como toxinas killer. Estos antecedentes 
sugieren que es posible utilizar estos microorganismos como agentes de biocontrol de bacterias. El objetivo 
de este estudio fue identificar y seleccionar levaduras vínicas nativas con actividad antimicrobiana sobre 
bacterias patógenas de importancia alimentaria. Para esto, se evaluó la capacidad antimicrobiana de 103 
levaduras contra Salmonella typhimurium, Listeria monocytogenes y Escherichia coli, utilizando la técnica de 
inhibición del crecimiento en placas de agar. La actividad antimicrobiana se determinó cualitativamente a 
través de la medición del diámetro del halo de inhibición acompañado de un halo de muerte de células ob-
jetivo. Los resultados mostraron que 9 de las 103 cepas de levaduras presentaron actividad antimicrobiana 
contra los tres patógenos evaluados, siendo principalmente de los géneros Pichia, Candida, Saccharomyces 
y Metschnikowia. Asimismo, la capacidad antimicrobiana de éstas dependió del tamaño de inóculo, obser-
vándose que cuando la carga inicial de bacterias fue de 1x104 células/mL y la de levaduras de 2x106 células/
mL el halo de inhibición fue mayor a 10 mm, siendo este valor asociado a una alta productividad específica. 
De esta forma, el uso de levaduras vínicas nativas surge como una alternativa natural e inocua para el 
biocontrol del crecimiento bacteriano.  
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50 Análisis de la recombinación endógena del locus vapA en Aeromonas salmonicida después de shock tér-
mico. (Analysis of endogenous recombination of vapA locus in Aeromonas salmonicida after thermal shock)

Schoffer, J. T.1., Ayala, Manuel1,2.,Valderrama, Katherine1,3.,Almarza, Oscar1.,Santander, Javier1.,1Microbial 
Pathogenesis and Vaccinology Laboratory, Ciencias, Universidad Mayor.2Carrera de Microbiología, Ciencias 
Biológicas, Universidad Nacional Mayor de San Marcos, Perú.3PhD Program in Aquiculture Universidad Ca-
tólica del Norte. (Sponsored by Javier Alonso Santander Morales)
Aeromonas salmonicida, a bacterial fish pathogen, is the responsible for the furunculosis diseases in salmo-
nids.  One of the principal virulence factors of A. salmonicida is the S-layer (also called A-layer) that consists 
of 2-dimensional crystalline tetragonal protein array. The A-layer confers protection to A. salmonicida from 
host complement mediated hydrophobicity and enhances the ability of the bacteria to associate with mac-
rophages. The A. salmionicida chromosome is unstable, recombining in after thermal shock. This process 
seems mediated by insertions elements that affect several gene loci including the vapA locus. A. salmonicida 
strains that have lost the ability to express the A-layer are called A-, instead of the A+ wild-type. Here we 
analyzed the genetic modifications in the vapA locus after thermal shock. Nine recombinant A- colonies were 
isolated after thermal shock. We find several variations in the molecular weight of the vapA locus respect to 
the 2 kb wild type. Some strains presented a higher molecular weight (~ 3 kb) and others a lower molecular 
weight (~1kb). The recombinant colonies are stable in contrast to the wild type. Modified vapA locuses were 
sequenced and a hypothetic model for recombination modification of the vapA locus was developed. We 
conclude that the recombination of the vapA locus is mediated by insertion elements, possibly located in cis. 

Proyecto FONDECYT 1140330
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51 Papel de la proteina reguladora del complemento en la virulencia  de Trypanosoma cruzi  (Role of com-
plement regulatory protein on Trypanosoma cruzi virulence) 

Encina, M.1., Martinez, Victor1.,Rios, Sergio1.,San Francisco, Juan1.,Gutierrez, Bessy1.,Sagua, Hernán1.,Araya, 
Jorge1.,Gonzalez, Jorge1.,1Tecnología Médica, Ciencias, de la Salud, Universidad de Antofagasta. 
La Proteina Reguladora del Complemento (CRP), es un factor de virulencia de Trypanosoma cruzi y participa 
en la resistencia a la lisis por complemento (LC). En este estudio, hemos usado el  clon C8C3 H510 de T.cruzi 
para demostrar el papel  de CRP en la virulencia del parásito. Una variante del clon C8C3 H510 fue cultivada 
mediante pasaje en ratón durante  25 años, seleccionándose una variante virulenta del clon, demominada 
H510vir. Otra variante del clon, fue cultivada durante 25 años en cultivo axénico seleccionando una va-
riante avirulenta (H510avir). En este estudio, trypomastigotes y epimastigotes de las variantes H510vir y 
H510avir fueron evaluadas respecto de su susceptibilidad a la LC. Para ello, parásitos fueron incubados con 
diluciones dobles de suero humano fresco utilizado como fuente de complemento. La expresión de CRP fue 
evaluada mediante transcriptómica y proteómica. Los ensayos de susceptibilidad a LC  en epimastigotes, 
mostraron que tanto H510avir como H510vir  fueron masivamente lisados, no observándose diferencias en-
tre ambas variantes. No obstante, trypomastigotes de la variante H510vir mostraron ser menos susceptibles 
a LC que los trypomastigotes de la variante H510avir (10% v/s 20% de  lisis). El estudio de transcriptómica y 
proteómica  mostró que CRP se encontró mas expresada en trypomastigotes de la variante H510vir que en 
los de la variante H510avir. Estos resultados refuerzan la idea que CRP participa en la virulencia del  parásito, 
la cual en parte está basada en la capacidad de resistir la LC.       

FONDECYT 1131007
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52 El factor transcripcional ArcA de Salmonella Typhimurium es requerido para la infección de macrófagos 
murinos y ratones BALB/c (The transcription factor ArcA of Salmonella Typhimurium is required for infection 
of murine macrophages and BALB/c mice)

Inostroza, A1., Hidalgo, Alejandro2.,Alan, Briones3.,Cabezas, Carolina3.,Pardo-Esté, Coral3.,Castro-Severyn, 
Juan3.,Urra, Sylvana3.,Salinas, Cesar3.,Valenzuela, Luis Matias2.,Fuentes, Juan2.,Morales, Eduardo4.,Saavedra, 
Claudia3.,1Departamento de Ciencias Biologicas, Facultad de Ciencias Biologicas, Universidad Andrés Be-
llo.2Laboratorio de Microbiologia, Facultad de Medicina, Universidad Andrés Bello.3Laboratorio de Micro-
biología Molecular, Facultad de Ciencias Biologicas, Universidad Andrés Bello.4Laboratorio de Microbiologia 
Molecular, Facultad de Quimica y Biologia, Universidad de Santiago de Chile. 
Estudios de interacción patógeno-hospedero han permitido identificar factores de virulencia involucrados 
en procesos infectivos. Para completar su ciclo infectivo, Salmonella enterica serovar Typhimurium, agente 
causante de gastroenteritis en humanos e infección sistémica en murinos, posee sistemas que le permiten 
defenderse y sobrellevar la respuesta inmune y la producción de ROS por parte del hospedero. Uno de los 
mecanismos por los cuales Salmonella modula la respuesta a ROS está mediado por el factor transcripcional 
ArcA. En nuestro laboratorio se caracterizó la proteína ArcA en condiciones aeróbicas y se encontró que res-
ponde al estrés oxidativo generado por H2O2, sin embargo, estos parámetros no han sido caracterizados en 
condiciones de infección. En este contexto, nos propusimos demostrar que ArcA modula la expresión génica 
durante la infección de macrófagos murinos y es un factor de virulencia requerido para la infección. Para res-
ponder esta hipótesis, realizamos ensayos de supervivencia con cepas mutantes ΔarcA en macrófagos muri-
nos RAW 264.7, infección en ratones BALB/c, y se evaluó la expresión de genes que responden a ROS y que 
son regulados por ArcA mediante ensayos de qRT-PCR en bacterias recuperadas de macrófagos. Los resulta-
dos muestran que una cepa mutante ΔarcA invadió macrófagos murinos un 50% menos que la cepa silvestre 
y presenta una notable disminución en su viabilidad en ratones. Por otro lado, encontramos que ArcA regula 
genes en condiciones de infección de macrófagos, siendo algunos genes detoxificantes, katG, ahpF y katE, 
los que mostraron su activación a partir de las 4 h post-infección en la cepa silvestre 14028s, y en la mutante 
ΔarcA se encontraron reprimidos durante los mismos estadíos de la infección. Estos resultados se correlacio-
nan con trabajos que demostraron el requerimiento de dichos genes para la defensa de ROS. En su conjunto, 
los resultados permiten concluir que la proteína ArcA es un factor de virulencia requerido para que Salmo-
nella lleve a cabo un proceso infectivo exitoso y participaría en la regulación de genes en respuesta a estrés 
oxidativo durante la infección. 

FONDECYT 1120384
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53 Identificación y caracterización de resistencia antibiótica en Piscirickettsia salmonis: Análisis genómico 
y concentración inhibitoria mínima. (Identification and characterization of antibiotic resistance in 
Piscirickettsia salmonis: Genomic analysis and minimal inhibitory concentration

Puente, Carlos1,2., Isla, Adolfo1,2.,Haussmann, Denise1,2.,Figueroa, Jaime1,2.,1Bioquímica y Microbiología, 
Ciencias, Universidad Austral De Chile.2Centro FONDAP (INCAR) Universidad Austral De Chile. (Sponsored by 
Jaime Figueroa Valverde )  

 

La ceptisemia rickettsial salmonídea o pisciricketsiosis, ha causado grandes pérdidas económicas en la 
industria acuícola nacional. Para intentar resolver este problema es indispensable conocer al agente etiológico 
de la enfermedad, Piscirickettsia salmonis, y sus interacciones con los agentes antimicrobianos. En este 
contexto determinar la resistencia de P. salmonis frente a los antibacterianos florfenicol y oxitetraciclina, 
siendo éstos los más utilizados por las industrias salmoneras, resulta una estrategia práctica. Para esto se 
realizó un análisis in silico comparando los genomas de las cepas disponibles en el laboratorio, con bases 
de datos de dominio libre, con la finalidad de rastrear genes involucrados en resistencia a antimicrobianos, 
utilizando la herramienta BLAST. Una vez seleccionados los genes, se procedió a cultivar las distintas cepas 
en medio libre de células y a aplicar distintas concentraciones de cada antibiótico. Luego se cuantificó el 
nivel de transcrito de los genes escogidos por RT-qPCR. Usando microdiluciones en placa se determinó la 
susceptibilidad antimicrobiana para 7 cepas de campo además de la cepa tipo LF-89. Se logró identificar 6 
posibles genes de resistencia a tetraciclinas y florfenicol, la mayoría presente en todas las cepas. Además se 
establecieron las concentraciones inhibitorias mínimas para cada cepa. Conclusión: Los 6 genes en estudio 
presentaron un aumento en el nivel de transcrito detectado después de ser expuestas las cepas a distintas 
concentraciones de antimicrobianos, principalmente en las primeras horas de los desafíos. 

Fondecyt 1130069, Fondap 15110027 y Dirección de investigación y desarrollo Universidad Austral de Chile.
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