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La chinche de la soja Piezodorus guildinii es un insecto fitéfago que produce grandes
pérdidas en la produccibn de soja y requiere la aplicacion de insecticidas
quimicos. Ademas, presenta grados de resistencia a éstos y a enemigos naturales.
Entre estos dltimos, aislamientos de la especie Beauveria bassiana ILB308, ILB205 e
ILB299 han mostrado virulencia decreciente hacia adultos de P. guildinii en ensayos in
vitro. Es necesaria una comprension integral de los genes involucrados en los
mecanismos de accion de biocontrol para iniciar un proceso de mejoramiento de estas
cepas. Para ello, se secuenciaron los genomas mediante Illumina paired-end 150pb y
fueron ensamblados mediante SPAdes. Los genomas ensamblados de estas tres cepas
(38-39MDb) se anotaron estructural y funcionalmente. Inicialmente, se realizd un ajuste
de la transformacion mediante Agrobacterium tumefaciens en la cepa ILB308 -de alta
virulencia hacia P. guildinii- y el knock out (KO) dirigido en esta cepa. Este KO se realizé
en un gen que codifica una enzima activa en carbohidratos identificada in silico como
posible factor de virulencia usando herramientas como EffectorP y la base de datos de
Interacciones Hospedero-Patdégeno (PHI). También se obtuvieron mutantes mediante
insercidn aleatoria de T-DNAs para realizar un screening mediante genética reversa de
posibles genes de interés. En paralelo, se implementé un ensayo de RNAseq dual
(hongo-insecto) a los 4 dias de iniciada la infeccion, y en diferentes condiciones de
crecimiento axenico con el fin de identificar la expresién de genes particulares de cada
cepa involucrados en la infeccién cuya funcién pueda ser verificada mediante KO y
sobreexpresion. Finalmente, los genes identificados podran ser usados para obtener
una cepa mejorada mediante distintas técnicas. De esta forma, buscamos generar
marcadores moleculares que, al igual que en especies vegetales, ayuden a dirigir
cruzamientos de cepas con caracteristicas de interés. De igual forma, estos pueden ser
utilizados para realizar transformacién génica en cepas que faciliten la obtencion de
cepas con mayor virulencia hacia un insecto de dificil control.
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