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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Analisis de la diversidad y funciones microbianas en suelos mediante metagendémica shotgun

Descripcion general (resumen y metodologia):

ESTE TRABAJO NO ESTA PROPUESTO POR EL ESTUDIANTADO. ES EL TUTOR QUIEN HA IDEADO Y
PLANTEADO LA PROPUESTA Y HA ACORDADO CON LA ALUMNA QUE REALIZARA SU TFG EN EL
MARCO DE LA MISMA.

Los microorganismos del suelo constituyen uno de los reservorios de biodiversidad mas ricos y
complejos del planeta. Se estima que un solo gramo de suelo puede contener miles de millones de
células microbianas y decenas de miles de especies diferentes, las cuales desempefian funciones
esenciales para el funcionamiento de los ecosistemas terrestres. Estos microorganismos regulan los
ciclos biogeoquimicos del carbono, nitrégeno, fésforo y otros elementos, intervienen en la
formacién y estabilizacién de agregados del suelo, promueven el crecimiento vegetal a través de
simbiosis y supresidon de patdgenos, y representan un componente clave en la mitigaciéon del
cambio climatico mediante el secuestro de carbono. Su actividad determina en gran medida la
fertilidad del suelo, la productividad agricola y la resiliencia de los agroecosistemas frente a estrés
abidtico y bidtico.

Tradicionalmente, el estudio de estas comunidades ha enfrentado limitaciones importantes debido
a que la gran mayoria de los microorganismos del suelo son recalcitrantes al cultivo en laboratorio.
Las aproximaciones dependientes de cultivo capturan Unicamente un pequefio porcentaje
(generalmente <1-5 %) de la diversidad real, dejando sin explorar la mayor parte de la “materia
oscura microbiana”. En este contexto, las aproximaciones de shotgun sequencing (metagendmica
de escopeta) han revolucionado el campo de la ecologia microbiana del suelo. Al secuenciar
directamente todo el ADN presente en una muestra ambiental sin necesidad de amplificacién
previa de marcadores especificos (como el gen 16S rRNA), esta tecnologia permite acceder
simultdneamente a la estructura taxondémica y al potencial funcional de comunidades microbianas
complejas.

Dada la crisis actual de degradaciéon de suelos y la necesidad urgente de desarrollar sistemas
agricolas mds sostenibles y resilientes, comprender la diversidad y el funcionamiento de los
microbiomas edaficos mediante enfoques de shotgun sequencing no es solo una cuestién
académica, sino una herramienta estratégica fundamental para la seguridad alimentaria, la
restauracion ecolégica y la bioeconomia.

En este trabajo estudiaremos la composicion de microorganismos de suelos colectados y
previamente secuenciados por el grupo de investigaciéon. Para ello, la estudiante procesara los
archivos fastq crudos con fastp para obtener datos limpios, descartando lecturas con adaptadores,
alto contenido de bases N o baja calidad. Ademas, filtraremos posibles contaminantes mediante
alineamiento con Bowtie2 y usaremos MEGAHIT (con preset meta-large) para ensamblar los reads
limpios de cada muestra. Predeciremos marcos de lectura abiertos usando MetaGeneMark y
filtraremos las predicciones cortas. Agruparemos los genes predichos con CD-HIT y realinearemos
nuevamente contra este catdlogo usando Bowtie2. Finalmente calcularemos la abundancia de cada
Unigene en cada muestra normalizando por el nimero de reads alineados y la longitud del gen. Por
Gltimo haremos anotacién taxondmica con el algoritmo LCA, anotacién funcional con DIAMOND vy
andlisis estadisticos para comparar entre grupos.

Tipologia: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.

Objetivos planteados:




Evaluar la existencia de relacién entre microorganismos y la salud del suelo.
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Recomendaciones y orientaciones para el estudiante:
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