Diversidad de genotipos toxicos del complejo Microcystis aeruginosa en el gradiente
ambiental Rio Uruguay-Rio de la Plata
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Las especies de cianobacterias del complejo Microcystis aeruginosa (CMA) son capaces de producir
toxinas y generar floraciones en diversos ecosistemas acuaticos (ej: Rio Uruguay y Rio de la Plata).
La diversidad intraespecifica (por ej. a nivel de genotipos) del CMA podria ser un factor importante
para la adaptaciéon a las condiciones ambientales locales. Sin embargo, la relacién entre el
ambiente y la diversidad de genotipos es aln desconocida. En este trabajo se estudiaron las
relaciones entre la diversidad de genotipos toxicos y el ambiente mediante la combinacion de la
técnica molecular High Resolution Melting Analysis (HRMA) de un gen involucrado en la sintesis de
microcistinas (mcyJ) con analisis de datos funcionales y arboles de clasificacion y regresion (CART).
Se obtuvieron las curvas de desnaturalizacién mediante HRMA (distribucién de fluorescencia) para
6 sitios a lo largo del sistema Rio Uruguay-Rio de la Plata. A partir de ellas se extrajeron los
coeficientes utilizando una base B-spline de orden 4 que luego fueron analizadas mediante un
CART funcional para evaluar que variables ambientales segregan a las diferentes poblaciones. El
arbol fue evaluado mediante la comparacién del error del arbol observado con el error del arbol
generado mediante cambios aleatorios entre las variables explicativas (variables ambientales) y las
de respuesta (coeficientes de las curvas). Segun el CART, la temperatura, la conductividad y la
turbidez fueron las variables mas relevantes que explicaron la distribucion de los diferentes
genotipos en el gradiente. Estos resultados novedosos sugieren que el enfoque desarrollado
utilizando HRMA y CART funcional son Uutiles para identificar las variables ambientales que
seleccionan diferentes poblaciones tdxicas de CMA. Esta combinacién de herramientas
moleculares y estadisticas abren una nueva via de trabajo para comprender el ensamblaje
comunitario y su relacion con el ambiente a nivel molecular.



