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Resumen

El andlisis de las propiedades fisicoquimicas y bioldgicas de Aspergillus salvadorensis, obtenido
mediante la secuenciacion de ADN realizada por MACROGEN Inc. (Corea del Sur, 2024), revela un
organismo con un papel ecolégico clave y una compleja red de rutas metabdlicas y de defensa. Como
descomponedor sapréfito, degrada eficientemente materia organica muerta incluyendo hojas,
maderay restos vegetales y contribuye al reciclaje de carbono, nitrégeno y minerales, favoreciendo la
formacion de humus y la mejora natural del suelo. Su metabolismo destaca por la capacidad de
romper polisacaridos mediante glucanasas y celulasas y por sostener procesos energéticos como la
sintesis de hemo, el metabolismo delinositoly el transporte mitocondrial. A nivel celular, integra rutas
como apoptosis y ciclo celular, esenciales para regular la muerte celular programada al stress, el
crecimiento hifal y la produccién de conidios, ademas de utilizar vias de meiosis para la formacién de
ascosporas. Rutas asociadas al citoesqueleto explican el transporte intracelular y la polaridad que
posibilitan el crecimiento dirigido. Frente al estrés oxidativo, despliega una defensa robusta basada
en melanina y pigmentos antioxidantes, junto con enzimas como catalasas, glutation peroxidasas,
peroxirredoxinas y tioredoxinas. Estas actian en conjunto con el refuerzo de la pared celular, la via
MAPK (HOG), calcineurina, PKC, factores de transcripcién Yap1 y Atf1, y metabolitos protectores
como manitol y trehalosa. Mecanismos adicionales como la reparacién de ADN, chaperonas y
proteasoma aseguran la supervivencia bajo estrés. En conclusion, A. salvadorensis emplea una
amplia gama de enzimas, proteinas y metabolitos secundarios que garantizan su resistencia y
adaptacién en ambientes de estress oxidativos.

Palabras clave: proteinas, enzimas, metabolitos secundarios, stress oxidativo., Aspergillus
salvadorensis

Introduccion

El estudio de los hongos filamentosos del género Aspergillus ha adquirido una notable relevancia en
las ultimas décadas debido a su versatilidad metabdlica, su capacidad para sintetizar una amplia
gama de enzimas extracelulares y su potencial para producir metabolitos secundarios de alto valor
biolégico e industrial. Dentro de este género, Aspergillus salvadorensis se ha consolidado
recientemente como una especie novedosa caracterizada mediante herramientas moleculares y
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andlisis morfologicos avanzados, ofreciendo una ventana hacia rutas metabdlicas que ain no han
sido completamente exploradas 73839

Los estudios genéticos iniciales realizados en Aspergillus salvadorensis han permitido reconocer un
conjunto de genes relacionados con la sintesis de cerca de catorce enzimas, varias de las cuales
participan de manera esencial en procesos oxidativos y en la elaboracion de pigmentos de coloracion
oscura. La identificacién de estos componentes moleculares indica que la especie ha desarrollado
estrategias fisiologicas que fortalecen su capacidad para enfrentar condiciones ambientales
adversas, lo que evidencia su habilidad adaptativa y la flexibilidad de su metabolismo ©®- Asimismo,
el examen de los clusteres metabdlicos ha puesto en evidencia la presencia de grupos génicos
vinculados con la produccion de metabolitos secundarios de notable diversidad estructural y
potencial funcional, atributos que podrian otorgarles un papel valioso dentro del ambito
biotecnoldgico, de forma similar a lo que se ha documentado en otras especies del género Aspergillus
conocidas por su amplio repertorio metabdlico y sus compuestos bioactivos 4

La importancia de estos metabolitos secundarios radica en que, dentro del grupo de los hongos,
sustancias como alcaloides, terpenos y pigmentos fendlicos han demostrado poseer actividades
bioldgicas destacadas, entre ellas propiedades antioxidantes, efectos antimicrobianos y capacidad
citotéxica selectiva. Estas caracteristicas han impulsado su interés en diversos campos,
especialmente en las industrias farmacéutica, biomédica y agricola. En este sentido, la conjuncién
entre un sistema enzimatico amplio y un metabolismo secundario heterogéneo convierte a A.
salvadorensis en un recurso prometedor para investigaciones orientadas al desarrollo de tecnologias
innovadoras fundamentadas en microorganismos fungicos.

Aspergillus salvadorensis es una especie filamentosa recientemente descrita, identificada mediante
secuenciacion de nueva generacion (NGS) y andlisis morfoldgico, cuya caracterizacion incluye no
solo su perfil genético, sino también sus rutas metabdlicas ©- Esta micromiceta posee un repertorio
enzimatico notable; en particular, se han detectado genes codificantes implicadas en su fisiologia y
en la sintesis de pigmentos oscuros, lo que sugiere un papel activo en procesos oxidativos y de
sefializacion celular 73839,

Ademas de estas proteinas cataliticas, A. salvadorensis presenta clisteres genéticos responsables
de la biosintesis de metabolitos secundarios, asociados con la produccion de pigmentos negros
como respuesta a estrés oxidativo ©9. Estos metabolitos secundarios no solo proporcionan una
funcién adaptativa frente a condiciones adversas, sino que también ofrecen un potencial
biotecnoldgico, dado que los compuestos bioactivos derivados de Aspergillus han sido ampliamente
explotados en la industria farmacéutica, alimentaria y ambiental. La capacidad de los hongos del
género Aspergillus para secretar hidrolasas como proteasas, amilasas, xilasas y otras enzimas,
combinada con su habilidad para producir pigmentos, alcaloides, terpenos y otros metabolitos
secundarios, ha sido largamente documentada y constituye una de las bases de su importancia
biotecnoldgica ', Por tanto, el estudio de A. salvadorensis, con su perfil enzimatico y de metabolitos
tan particular, no solo enriquece el conocimiento taxonémico y ecoldgico, sino que también abre
posibilidades para aplicaciones industriales innovadoras.

Planteamiento del problema

Si bien se han obtenido avances relevantes en la identificacién taxonémica de Aspergillus
salvadorensis, aun persiste una marcada escasez de informacion sobre el funcionamiento de sus
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enzimas, las caracteristicas y funciones de sus proteinas, y la naturaleza de los metabolitos
secundarios que produce. Esta falta de datos dificulta valorar adecuadamente su potencial dentro
del campo biotecnoldgico, ya que la ausencia de informacion detallada sobre sus rutas biosintéticas
impide determinar su utilidad en contextos industriales, agricolas o sanitarios. A ello se suma la
imposibilidad de compararlo de manera precisa con otras especies del mismo género, lo cual
restringe la comprension de sus particularidades biolégicas y limita la formulacién de propuestas
fundamentadas sobre aplicaciones concretas de su metabolismo.

Justificacion

El estudio profundo de las enzimas, proteinas y metabolitos secundarios presentes en A.
salvadorensis resulta indispensable para comprender su funcionamiento biolégico, su papel
ecologico y las posibilidades que ofrece como recurso biotecnoldgico. Considerando que multiples
especies del género Aspergillus se han consolidado como fuentes importantes de hidrolasas,
pigmentos naturales y compuestos bioactivos de interés industrial y farmacéutico ¥, es razonable
plantear que A. salvadorensis podria presentar un potencial comparable o incluso superior.
Profundizar en el analisis de esta especie permitiria identificar moléculas con aplicaciones en
biocatalisis, terapias novedosas, procesos sostenibles y otros campos en expansion dentro de la
biotecnologia moderna. Ademas, la caracterizacion detallada de este hongo contribuiria a ampliar el
conocimiento sobre la diversidad microbiana del entorno donde se descubrid, lo que resulta esencial
para promover su conservacion y fomentar estrategias responsables para el uso de los recursos
bioldgicos locales. En suma, la justificacion de este trabajo se fundamenta tanto en la necesidad de
enriquecer el conocimiento cientifico sobre una especie poco explorada como en la posibilidad de
generar aportes tecnologicos, ambientales y econdmicos derivados de su singular capacidad
metabdlica (14373839

Resultados

Humanng Genomics

macrogen
Raw Data Statistics
The total number of bases, reads, GC (%). Q20 (%). and Q30 (%) are calculated for the 1 sample(s).
For example, in Aspergillus sample, 77,522,490 reads are produced, and total read bases are 11.7 Gbp.
The GC content (%) is 49.7% and Q30 is 88.3%.
* Raw Data
Sample ID Total bases (bp) Total reads GC (%) AT (%) Q20 (%) Q30(%)
Aspergillus 11,705,895,990 77.522 490 49.7 50.3 05.1 883

«Sample ID : Sample name.

« Total Bases (bp) : Total number of bases sequenced.

« Total Reads : Total number of reads. For illumina paired-end sequencing, this value refers to the sum of read1 and read2.
« GC (%) : Ratio of GC content.

« AT (%) : Ratio of AT content.

Q20 (%) : Ratio of bases that have phred quality score of over 20.

« Q30 (%) : Ratio of bases that have phred quality score of over 30.
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Fig 1. Datos crudos de la secuencia Aspergillus . Macrogen Inc. 2024

En la Fig 1. El conjunto de datos crudos proporcionado por Macrogen corresponde a una muestra
identificada como Aspergillus. En total, se obtuvieron 11,705,895,990 pares de bases durante el
proceso de secuenciacion, lo que indica una profundidad considerable para un analisis gendmico
robusto. El nimero total de lecturas generadas asciende a 77,522,490, correspondiente a la suma
de las lecturas de los dos extremos en un esquema de secuenciacion paired-end.

El contenido de bases guanina-citosina (GC) representa el 49.7% del total, mientras que las bases
adenina-timina (AT) corresponden al 50.3%, mostrando un genoma equilibrado entre ambos tipos de
pares de bases, caracteristica comun en especies fungicas del género Aspergillus.

En cuanto a la calidad de la secuencia, los valores de Q20 y Q30 alcanzan 95.1% y 88.3%,
respectivamente. Estos indicadores reflejan que mas del 95% de las bases presentan una
probabilidad de error menor al 1% (Q20), y casi el 90% de las bases poseen una precision alin mayor,
con un error menor al 0.1% (Q30). En conjunto, estos valores evidencian que la secuenciacién
presenta una alta fidelidad y es adecuada para andlisis posteriores como ensamblaje de novo,
anotacion gendmica o estudios filogenéticos.

En sintesis, los datos muestran un rendimiento eficiente en la secuenciacion y una calidad éptima
que respalda la confiabilidad de los analisis bioinformaticos subsecuentes.

Marco 1 Marco 2 Marco 3
Etiquetas para primeros 5 aminodcidos Etiquetas para primeros 5 sminodcidos Etiguetas para primeros 5 amincdcidos
TDVKHDQIMHAGDSVKVHCICSSKIIRVTSIS*LAA*QI RTLSMIK*CMQETL*KCIVYVVRKLFGLPLSPN*LLDRS GR*A*SNNACRRLCESALYM*FENYSGYLYLLTSCLTDH
TGNNYPYTLCFYAWILSKHVDLACKNDRESYLRCFDVVM PETTTHTLCAFMPGF*VSMLTWPAKMTGKATLDALMW*W RKQLPIHFVLLCLDSK*AC*PGLQK*QGKLP*ML*CGNG
EVITENLDVGNVLIASLWGQVAIVA K*SRKIWMWEMFS*RRCGVRWR*WL SNHGKSGCGKCSHSVAVGSGGDSGW

Fig 2. Marcos de lectura de la secuencia DNA Aspergillus salvadorensis. Macrogen 2024.
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La figura 2 Se presenta un fragmento de ADN representado en una estructura tridimensional,
acompahfado por la asignacidn de bases y las secuencias derivadas de los tres marcos de lectura
posibles. Esta informacién es especialmente relevante para Aspergillus salvadorensis, una especie
recientemente identificada. En este contexto, cada fragmento traducido aporta informacion clave
para determinar regiones codificantes, delimitar genes y comprender el potencial metabdlico de la
especie.

En la parte inferior se observan las traducciones correspondientes a los marcos 1, 2y 3. Cada marco
genera una cadena polipeptidica distinta debido al desplazamiento del punto de inicio de lectura. El
marco 1, que inicia con los aminoacidos TDVKH, podria corresponder a un segmento activo de una
proteina en A. salvadorensis, posiblemente asociada a rutas metabdlicas primarias o secundarias
tipicas del género. El marco 2, cuyo inicio se da con RTLSM, representa una lectura alternativa que
podria estar presente en regiones de alta densidad génica o en genes superpuestos, fenédmeno
comun en hongos filamentosos. Por otro lado, el marco 3, que inicia con GRA, muestra la presencia
temprana de un codén de paro, lo que sugiere que esta lectura probablemente no corresponde a una
regiéon codificante funcional, aunque podria participar en la regulacién local o formar parte de un
pseudo-ORF.

La complejidad observada en los tres marcos es consistente con la estructura genémica de
Aspergillus salvadorensis, cuyo ADN presenta patrones de organizacién similares a los de otras
especies del género, pero con particularidades que aun estan siendo descubiertas mediante
secuenciacion y analisis bioinformatico. La representacion tridimensional de la doble hélice facilita
la comprension de la orientacién del fragmento y permite visualizar cémo los nucledtidos se
organizan espacialmente, lo cual es util para interpretar regiones con posible actividad
transcripcional o con funciones estructurales dentro del genoma.

Este analisis ilustra como un solo fragmento de ADN de A. salvadorensis puede dar origen a multiples
productos proteicos dependiendo del marco de lectura utilizado, reflejando la versatilidad vy
complejidad bioldgica de la especie. Dicha variabilidad es particularmente importante al tratarse de
una especie nueva, ya que contribuye a la identificacién de genes asociados a mecanismos de
adaptacién ambiental, produccién de metabolitos, actividad enzimatica y posibles factores de
virulencia o interaccion ecolégica.

En conjunto, la figura integra estructura, secuencia y traduccion para ofrecer una vision detallada del
potencial codificante de un fragmento del genoma de Aspergillus salvadorensis, aportando
elementos fundamentales para su futura anotacion genémica 'y comprension funcional.

En general el analisis funcional indicé la presencia de rutas vinculadas tanto a la muerte celular
programada como a formas no programadas de eliminaciéon celular. Los elementos asignados a
apoptosis mostraron correspondencia con mecanismos eucariotas conservados, incluido un médulo
semejante al descrito en modelos de insecto, lo que apunta a que el hongo podria recurrir a procesos
regulados de remodelacién micelial. De forma paralela, la detecciéon de componentes asociados a
necroptosis sugiere la activacion de respuestas celulares caracteristicas de escenarios de estrés
severo. ?V Las rutas relacionadas con el ciclo celular, derivadas de esquemas comparativos con
Caulobacter y levaduras, evidencian una organizacion tipica de las fases G1, S, G2 y M, coherente
con la dindmica nuclear de un micelio multinucleado. A estas se suman las vias meidticas,
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representadas por modelos de levadura y por rutas andlogas a oocyte meiosis, que incluyen
reguladores implicados en recombinacidn, cohesidon cromosémicay control de la progresion nuclear,
concordantes con la capacidad de formar ascosporas- %239 E| examen de proteinas individuales
permitié delimitar funciones metabdlicas clave. Una endo-B-glucanasa (uniref90_a2r5l7) se asocid
con la degradacidn de polisacaridos estructurales del sustrato, mientras que un transportador TPP
(uniref90_a2r5a0)y una ferroquelatasa (uniref90_a2r549) se relacionaron con procesos respiratorios
y la sintesis de hemo. Asimismo, enzimas vinculadas a la ruta delinositol (uniref90_a2r561) y factores
reguladores de la asimilacion de nitrégeno (uniref90_a2r522) apuntaron a un papel en la utilizacién
dereservas carbonadasy en el procesamiento de compuestos nitrogenados. Por ultimo, la presencia
de proteinas tipo tioredoxina (uniref90_a2r5a2) indico la existencia de sistemas antioxidantes
destinados a preservar el equilibrio redox celular.La organizacién del citoesqueleto emergié como un
componente integrador de multiples funciones celulares. Rutas de regulacion del citoesqueleto de
actina, ensamblaje de microtubulos y actividad de proteinas motoras —incluyendo miosinas,
quinesinas y dineinas revelan procesos implicados en el transporte intracelular, la polaridad y el
crecimiento apical de las hifas. (7:2%:27:30:285.33)

Tabla I. Funciones del hongo Aspergillus salvadorensis. Reporte MACROGEN. 2025

Categoria Funcion Descripcion
Rol ecolégico Descomponedor (saprofito) Descompone materia organica muerta como
hojas, madera y restos vegetales.
Ciclo de nutrientes Reciclaje de carbono, Libera nutrientes al suelo tras la degradacién de
nitrégeno y minerales compuestos organicos.
Impacto en el suelo Mejora y mantiene la calidad Contribuye a la formacién de humus y a la
del suelo fertilidad del suelo.
Metabolismo de Degradacion de Produce enzimas como glucanasas y celulasas
carbohidratos polisacaridos complejos qgue rompen B-glucanos y celulosa.
Metabolismo Procesos metabdlicos Incluye rutas como sintesis de hemo,
energético esenciales metabolismo de inositol y transporte
mitocondrial.
Respuesta celular Manejo del estrés oxidativo Posee proteinas tipo tioredoxina que protegen
contra estrés oxidativo.
Patogenicidad No es un patégeno No es conocido por causar enfermedades en
significativo humanos ni plantas.
Importancia general Organismo ambiental Contribuye al equilibrio ecoldgico y al reciclaje
benéfico bioldgico.

En la Tabla I. Se tiene al Aspergillus salvadorensis como un hongo ambiental con un papel ecoldgico
fundamental debido a su capacidad como descomponedor saproéfito, responsable de degradar
materia organica muerta como hojas, madera y restos vegetales. Esta actividad permite liberar
carbono, nitrégeno, minerales y otros elementos esenciales que alimentan el ciclo de nutrientes y
sostienen la dinamica biogeoquimica del ecosistema. Su intervencion en la descomposicion favorece
la formacién de humus vy, con ello, la mejora de la estructura, fertilidad y calidad del suelo,
incrementando su capacidad de retencién de agua y promoviendo un microbiota saludable. Su
metabolismo de carbohidratos es altamente eficiente, ya que produce enzimas como glucanasasy
celulasas capaces de romper polisacaridos complejos como B-glucanosy celulosa, lo que le permite
aprovechar fuentes de carbono de origen vegetal. A nivel energético, depende de rutas esenciales
como la sintesis de hemo, el metabolismo del inositol y el transporte mitocondrial, que le permiten
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adaptarse a diversos ambientes y mantener una actividad metabdlica estable. En cuanto a la
respuesta celular, dispone de mecanismos antioxidantes basados en tioredoxinas y otras proteinas
protectoras, los cuales le permiten manejar el estrés oxidativo y preservar la integridad de sus
estructuras. Este hongo no es considerado un patégeno significativo, ya que no se ha asociado con
enfermedades en humanos, animales o plantas, y su presencia suele relacionarse con funciones
positivas en el ambiente. En conjunto, A. salvadorensis representa un organismo benéfico que

contribuye al equilibrio ecoldgico, al reciclaje bioldgico y al mantenimiento de suelos sanos y
productivos (13,28,30,31,37,38,39,23,24,26,27)

Tabla ll: Funciones metabdlicas secundarias de Aspergillus salvadorensis. MACROGEN INC.2025

Funcién Relacién con proteinas estudiadas Descripcion breve

Degradacion de Endo-B-glucanasas (uniref90_a2r517) Rompe B-glucanos de la pared celular y

carbohidratos polisacaridos complejos del ambiente.

Metabolismo Transportador tpp (uniref90_a2r5a0), Participa en metabolismo mitocondrial,

energético y ferroquelatasa (uniref90_a2r549) ciclo de krebs y biosintesis de hemo.

cofactors

Metabolismo de Enzimas de inositol (uniref90_a2r561), Procesa compuestos nitrogenados y

lipidos y nitrégeno reguladores de nitrégeno carbohidratos de reserva para energia y

(uniref90_a2r522) sintesis celular.

Proteccién celular / Proteinas tipo tioredoxina Mantiene el balance redox y protege

estrés oxidativo (uniref90_a2r5a2) contra dafio oxidativo.

Rol ecolégico Todas las anteriores Descomponedor  sapréfito, recicla

general nutrientes, contribuye al equilibrio del
suelo y ecosistema.

En la Tabla Il se tiene a las rutas agrupadas bajo motilidad celular no se refieren a movimiento del
organismo completo, sino a la organizacion interna que permite el crecimiento dirigido de las hifas.
Las rutas del citoesqueleto, aunque en la base de datos aparecen asociadas a células musculares o
flagelos, en Aspergillus representan la organizacion de actina y microtibulos que permite transportar
vesiculas, organulos y material para formar la pared celular en la punta de crecimiento. Las proteinas
motoras, como quinesinas y dineinas, facilitan este transporte interno y la correcta division de los
nucleos. Finalmente, la regulacion del citoesqueleto de actina es esencial para mantener la polaridad
de las hifas, controlar el crecimiento del micelio y responder a distintos tipos de estrés ambiental. En
conjunto, todas estas rutas describen procesos que permiten a Aspergillus salvadorensis crecer,
reproducirse, mantener su estructura, responder a condiciones adversas y organizar su actividad
celular interna, (2%722:25910.14.15)

Tabla lll. Funciones de las rutas celulares en Aspergillus salvadorensis. MACROGEN INC.2025

Ruta Funcion en aspergillus salvadorensis

Apoptosis Controla la muerte celular programada, elimina células dafiadas y regula el
desarrollo del micelio.

Apoptosis - fly Representa la misma via de muerte celular programada, basada en un modelo
distinto pero con la misma funcién en hongos.
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Cellcycle

Regula la division nuclear, el crecimiento de las hifas y la formacion de conidios.

Cell
caulobacter

cycle -

Describe pasos conservados del ciclo celular aplicados al crecimiento y divisiéon
de las hifas.

Cell cycle - yeast

Basado en el modelo de levaduras, pero controla las mismas fases del ciclo
celular en aspergillus.

Alcoholism

Degrada el etanol como fuente de carbono y energia

Meiosis - yeast

Controla la reproducciéon sexual y la formacién de ascosporas durante la fase
meiotica.

Necroptosis

Describe mecanismos de muerte celular no programada que pueden activarse
bajo estrés severo.

Oocyte meiosis

Aunque deriva de un modelo animal, representa los mecanismos generales de
meiosis utilizados en la reproduccién sexual del hongo.

Cytoskeleton in muscle
cells

Indica la organizacion del citoesqueleto que permite el transporte intracelular y
el crecimiento en la punta de las hifas.

Flagellar assembly

Aunque aspergillus no posee flagelos, esta via incluye genes implicados en
organizacion de microtubulos y transporte celular.

Motor proteins

Controla el movimiento de vesiculas, organulos y nucleos dentro de las hifas
mediante miosinas, quinesinasy dineinas.

Regulation of actin

cytoskeleton

Regula la polaridad celular, el crecimiento hifal y la distribucién de vesiculas
necesarias para formar pared celular.

En la Tabla lll. El Aspergillus salvadorensis, tiene multiples rutas celulares actian de manera
integrada para sostener el crecimiento, la diferenciacion y la adaptacién ambiental. Los elementos
asociados a apoptosis cumplen una funcién clave en la homeostasis del micelio, ya que favorecen la
eliminacion ordenada de células deterioradas o disfuncionales y contribuyen a la remodelacién de la
red hifal durante el desarrollo. La presencia de un médulo semejante al modelo fly apoptosis sugiere
que el hongo conserva principios centrales de activacion y ejecucion de la muerte celular
programada, ajustados a su arquitectura fungica. De forma complementaria, la identificacién de
componentes vinculados a necroptosis apunta a la existencia de mecanismos de muerte celular no
programada que se activan bajo condiciones de estrés intenso, permitiendo la remocion de regiones
miceliales gravemente afectadas y participando en respuestas de defensa. (378192239 | g5 rutas
asociadas al ciclo celular representan un eje regulador esencial para la expansidn hifal y la division
nuclear, procesos que sustentan tanto el crecimiento vegetativo como la produccién de conidios. Los
modelos comparativos con Caulobacter y levaduras permiten interpretar etapas conservadas —
incluidas replicacién del ADN, segregacion cromosdmica y citocinesis— y proporcionan un marco
para comprender como A. salvadorensis coordina las fases G1, S, G2 y M en un sistema
multinucleado. Estas rutas favorecen el andlisis de la organizacién espacial de las divisiones en hifas

compartimentadas y de la sincronizacion nuclear durante la esporulacion. 151620

Desde una perspectiva metabdlica, la ruta anotada como alcoholism agrupa los procesos que
permiten utilizar etanol y otros alcoholes como fuentes alternativas de carbono. La induccién de
alcohol y aldehido deshidrogenasas posibilita canalizar estos sustratos hacia vias centrales del
metabolismo energético, lo que dota al organismo de flexibilidad fisiolégica en entornos donde la
disponibilidad de azucares es limitada. Estas rutas asociadas a la meiosis, derivadas de modelos de
levadura, indican que Aspergillus salvadorensis posee la maquinaria necesaria para llevar a cabo la
reproduccion sexual y la formacion de ascosporas mediante recombinacién genética y reduccion
cromosdémica. Este conjunto se complementa con componentes analogos a los descritos en oocyte
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meiosis, que incluyen quinasas, cohesinas y puntos de control nucleares, y que reflejan principios
regulatorios ampliamente conservados en eucariotas. La combinacién de estas rutas ofrece una
visién integradora de los mecanismos que gobiernan la dinamica nuclear durante la fase asexual del
CiCl.O de Vida (6,15,1618,20,21,22,33,34,39)

Elcitoesqueleto constituye otro eje fundamental de organizacion celular. Aunque algunas de las rutas
identificadas fueron originalmente descritas en células animales, su funcion en A. salvadorensis se
asocia a la regulacidn de la arquitectura y dinamica de actina y microtibulos, esenciales para el
transporte intracelular, el establecimiento de polaridad y el crecimiento apical de las hifas. La via de
regulacidn del citoesqueleto de actina participa en la redistribucion de vesiculas requeridas para la
sintesis de pared celular y la orientacidn del crecimiento polarizado. De forma complementaria, la
ruta de ensamblaje flagelar —pese a que el género Aspergillus carece de estructuras flageladas
integra factores implicados en la nucleacion y estabilizacion de microtubulos, componentes criticos
para el trafico citoplasmatico. Estas funciones se coordinan con la actividad de miosinas, quinesinas
y dineinas, descritas en la via de proteinas motoras, responsables del transporte de vesiculas,
organulos y nucleos a lo largo de las hifas. #*618263640 En conjunto, la identificacion de estas rutas
revela un entramado funcional complejo que explica la capacidad del organismo para sostener su
crecimiento, responder a variaciones ambientales y completar su ciclo vital. Este panorama
integrador aporta una base soélida para comprender la organizaciéon celular y molecular de A.
salvadorensis. La exposicidn a estrés oxidativo activa en Aspergillus salvadorensis un conjunto
amplio de mecanismos destinados a limitar el impacto de las especies reactivas de oxigeno (ROS)
generadas por radicales libres, compuestos téxicos, radiacion UV, metales de transicidn, etanol o
respuestas inmunitarias del hospedero. Estos mecanismos protegen componentes esenciales de la
célula, incluidas proteinas, membranas, ADN y la pared celular. Entre ellos, la melanina constituye
un elemento defensivo central. En Aspergillus, este pigmento funciona como un potente agente
antioxidante capaz de neutralizar perdxido de hidrégeno, radical superéxido y radical hidroxilo,
ademas de reforzar la pared celular al formar una barrera protectora frente a dafios fisicos y quimicos.
La melanina también atenuda la penetracion de radiacion UV y reduce la entrada de metales
implicados en reacciones de Fenton, contribuyendo a la supervivencia en ambientes hostiles y
durante la interaccién con mecanismos defensivos del hospedero. Su capacidad para captar
radicales libres limita de manera eficiente el dafo intracelular asociado al estrés oxidativo.
(512.23.26.8,31.32.33) A njvel enzimatico, A. salvadorensis despliega un repertorio antioxidante caracteristico
de hongos filamentosos. Entre las enzimas mas relevantes se encuentran el superéxido dismutasas,
que convierten el radical superdxido en peroxido de hidrégeno; las catalasas, responsables de
descomponer dicho perdxido en agua y oxigeno; y el sistema glutation-dependiente, integrado por
glutation peroxidasas y reductasas que intervienen en la detoxificacidn de oxidantes. A ello se suman
proteinas de las vias de tioredoxinas y peroxirredoxinas, que preservan la funcionalidad de proteinas
celulares expuestas a condiciones oxidantes. La expresidn de estas enzimas suele incrementarse
cuando el hongo detecta sefiales de estrés, reforzando su capacidad de resistencia. (!":142836)

Como respuesta complementaria, A. salvadorensis fortalece la estructura de su pared celular. Bajo
estrés oxidativo, aumenta la sintesis de quitina y B-glucanos, reorganiza el citoesqueleto de actina
para facilitar la reparacién de dafos estructurales y engrosa la pared, incrementando su resistencia
a ROS y compuestos téxicos. La deposicién adicional de melanina en esta matriz contribuye a
mejorar la proteccion frente a condiciones agresivas del entorno. Aspergillus salvadorensis enfrenta
el estrés oxidativo mediante una combinacion de defensas: produce melanina que actiua como
antioxidante y barrera fisica; activas enzimas que eliminan radicales libres; engrosa y protege su
pared celular; utiliza metabolitos compatibles como manitol o trehalosa; repara dafio molecular y
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reorganiza su fisiologia por rutas de sefializacién como mapk y yap1. En conjunto, estas respuestas
permiten que el hongo sobreviva en ambientes hostiles y mantenga su crecimiento incluso bajo
condiciones de estrés severo. (17:11:23.26.27.24)

Tabla IV. Respuesta de Aspergillus salvadorensis al estrés oxidativo. MACROGEN INC.2025

Mecanismo Funcion en la respuesta al estrés oxidativo

Produccién de melanina Actia como antioxidante, neutraliza ros, protege la pared celular, reduce dafio
por luz uv y limita la entrada de metales que generan radicales libres. Induce la
pigmentacion para colorante del hongo. “?

Superoxido dismutasas Convierten el radical superéxido en perdxido de hidrégeno menos téxico.

(sod)

Catalasas Eliminan peréxido de hidrogeno transformandolo en agua y oxigeno.

Glutation peroxidasas y Neutralizan oxidantes usando glutation y mantienen el balance redox.

reductasas

Peroxirredoxinas y Protegen proteinas celulares del dano oxidativo y reparan grupos sulfihidrilo.

tioredoxinas

Fortalecimiento de Lla Incremento de quitinay B-glucanos; refuerza resistencia frente a rosy toxinas.

pared celular

Reorganizacion del Reparadafios en la pared y mantiene el crecimiento polarizado bajo estrés.

citoesqueleto (actina)

Ruta mapk (hog pathway) Detecta estrés oxidativo y activa genes de defensay reparacion.

Factores de Activan la expresidn de genes antioxidantes y de detoxificacion.

transcripcion yap1/atf1

Via de calcineurinay pkc  Mantienen integridad de membrana y pared celular bajo condiciones
oxidativas.

Manitol y trehalosa Actuan como metabolitos antioxidantes que secuestran radicales libres.

Pigmentos y metabolitos Funcionan como antioxidantes naturales adicionales.

secundarios

Reparacion de adn Corrige dafos oxidativos en el material genético.
Chaperonas (hsp) Repliegan proteinas dafiadas por oxigeno reactivo.
Proteasoma Degrada proteinas oxidadas que no pueden repararse.

Productor de pigmentos Al oxidarse se encontraron 14 enzimas y metabolitos secundarios en la
produccién de pigmentos negros producidos por el hongo mediante estrés
oxidativo.

Tabla IV Aspergillus salvadorensis, un conjunto de rutas celulares opera de manera integrada para
sostener el crecimiento, la diferenciacién y la adaptacién al entorno. La via de apoptosis desempefa
un papel esencial en el mantenimiento de la homeostasis micelial, ya que permite la eliminacién
regulada de células envejecidas, danadas o funcionalmente comprometidas, contribuyendo a la
remodelacién estructural durante el desarrollo. La presencia de un médulo similar al descrito en el
modelo de fly apoptosis sugiere que el hongo conserva principios basicos de senalizacidén y ejecucion
de la muerte celular programada observados en eucariotas distantes, adaptados a su organizacion
fungica. De manera complementaria, los componentes asociados a nhecroptosis indican la existencia
de mecanismos de muerte celular no programada que se activan en condiciones de estrés intenso,
permitiendo la remocién de regiones miceliales irreversiblemente afectadas y participando en
respuestas defensivas. 1118:31:3233)

*Certificado en Fungal Name FN 573057 ; GenBank ID: PRINA1306032



Las rutas relacionadas con el ciclo celular constituyen un eje central de regulacion del crecimiento
hifal y de la divisién nuclear, procesos esenciales para la expansion vegetativa y la formacion de
conidios. Los modelos comparativos con Caulobacter y levaduras permiten identificar etapas
conservadas de replicacion del ADN, segregacién cromosdmica y citocinesis, proporcionando un
marco conceptual para interpretar como A. salvadorensis organizay coordina las fases G1, S, G2y M
dentro de un micelio multinucleado. Estas rutas resultan particularmente Utiles para analizar la
distribucidn espacial de las divisiones en hifas compartimentadas y la sincronizacién de los eventos
nucleares durante la esporulacién. En el plano metabdlico, la ruta anotada como alcoholism agrupa
los procesos que permiten la utilizacidon de etanol y otros alcoholes como fuentes alternativas de
carbono. La induccion de alcohol y aldehido deshidrogenasas posibilita la incorporacion de estos
compuestos arutas centrales del metabolismo energético, proporcionando al organismo una notable
versatilidad fisioldgica en ambientes con disponibilidad reducida de azticares simples. (1116:17:20.28)

Las rutas asociadas a la meiosis, derivadas de modelos de levadura, indican que Aspergillus
salvadorensis posee la maquinaria necesaria para llevar a cabo la reproduccién asexual y la
formaciéon de ascosporas mediante recombinacidn genética y reduccion cromosdémica. Estos
procesos se complementan con componentes analogos a los descritos en sistemas animales como
oocyte meiosis, los cuales ilustran mecanismos regulatorios ampliamente conservados, entre ellos
la participacién de quinasas, cohesinas y puntos de control que también desempenan funciones
esenciales en la progresion meiética de los hongos. La integracion de estos modelos permite una
comprension mas completa de la dindmica nuclear que caracteriza las fases sexuales del ciclo de
vida. El citoesqueleto representa otro eje funcional clave en la organizacion celular de A.
salvadorensis. Aunque algunas rutas se basan en analisis realizados en células musculares u
organismos moviles, su relevancia en este hongo radica en la regulacién de la dinamica de actinay
microtubulos, indispensables para el transporte intracelular, el establecimiento de la polaridad y el
crecimiento apical de las hifas. La via de regulacion del citoesqueleto de actina interviene en la
distribucién de vesiculas implicadas en la sintesis y remodelacién de la pared celular, mientras que
la ruta de ensamblaje flagelar —pese a la ausencia de flagelos en Aspergillus— incorpora factores
relacionados con la nucleacién y estabilizacién de microtubulos, elementos esenciales para el
transporte citoplasmatico. Estas funciones se integran con la actividad de motores moleculares,
descrita en la via de proteinas motoras, que incluye miosinas, quinesinas y dineinas responsables del
desplazamiento dirigido de vesiculas, organulos y nucleos a lo largo de las hifas, asegurando el
suministro continuo de materiales hacia la punta de crecimiento. (1629

En conjunto, estas rutas revelan la complejidad funcional de A. salvadorensis y proporcionan un panorama
integrador de los procesos celulares y moleculares que sostienen su desarrollo, su capacidad de adaptaciony
el cumplimiento de su ciclo vital. La melanina DHN es un pigmento derivado de la ruta de los policétidos,
que son precursores quimicos. Enzima clave: La enzima PksP (policétido sintasa) es responsable de
iniciar la sintesis del precursor principal (un heptacetido). Funcién: Este pigmento se deposita en la
pared celular de las esporas, actuando esencialmente como un escudo protector para la
supervivencia del hongo. Induccidn por estrés. El desencadenante: La produccién de melanina no es
constante, sino que se induce (activa) cuando el hongo se enfrenta a condiciones de estrés,
especialmente estrés oxidativo (causado por la acumulacién de especies reactivas de oxigeno, como
los radicales libres). Mecanismo: La acumulacion de radicales libres actia como una senal celular
crucial, activando genes que permiten al hongo construir la maquinaria de defensa de melanina para
sobrevivir. Conexién de energia celular (NDH). Aunque la enzima NADH-quinona oxidorreductasa
(NDH), o Complejo |, no produce melanina directamente, es fundamental para su sintesis: la NDH es
esencial porque genera la energia (ATP) y mantiene el equilibrio metabdlico necesario. Sin la energia
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y la homeostasis que proporciona la NDH, la maquinaria enzimatica de la DHN-melanina (como
PksP) no podria funcionar ni generar las defensas pigmentadas, lo que podria provocar la muerte del
hongo. En resumen, el estrés activa la maquinaria de la melanina, pero la NDH le proporciona el
combustible para funcionar, *-5811.31:32,33,37,38,39)
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Fig. 3. Propiedades fisico quimicas y bioldgicas Aspergillus salvadorensis. MACROGEN. 2025

En la Fig 3. El estudio de las propiedades fisicoquimicas y bioldgicas de Aspergillus salvadorensis,
basado en la secuenciacion de ADN realizada por MACROGEN Inc. (Corea del Sur, 2024), muestra
que este hongo desempefia un papel ecolégico fundamental y cuenta con una compleja red de rutas
metabdlicas y mecanismos de defensa. Como descomponedor saprdfito, degrada con eficiencia
materia organica muerta —incluyendo hojas, madera y restos vegetales— y facilita el reciclaje de
carbono, nitrégeno y minerales, contribuyendo a la formacién de humus y al enriquecimiento natural
del suelo. Su metabolismo se caracteriza por la capacidad de descomponer polisacaridos mediante
enzimas como glucanasas y celulasas, ademas de sostener procesos energéticos esenciales como
la sintesis de hemo, el metabolismo del inositoly el transporte mitocondrial.

A nivel celular, A. salvadorensis activa rutas relacionadas con la apoptosis y el ciclo celular,
fundamentales para regular la muerte celular programada bajo condiciones de estrés, promover el
crecimiento hifal y permitir la formacién de conidios; asimismo, utiliza vias meidticas para generar
ascosporas. Las rutas asociadas al citoesqueleto explican su capacidad de transporte intracelulary
la polaridad que dirige el crecimiento de las hifas.

Frente al estrés oxidativo, el hongo despliega un sistema defensivo robusto basado en la produccién
de melanina y otros pigmentos antioxidantes, junto con enzimas como catalasas, glutatién
peroxidasas, peroxirredoxinas y tioredoxinas. Estos componentes actuan coordinadamente con el
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refuerzo de la pared celular, la via HOG (MAPK), la sefializacién por calcineurina, PKC y factores de
transcripcion como Yap1 y Atf1. Metabolitos protectores como el manitol y la trehalosa fortalecen
aun mas su tolerancia. Ademas, mecanismos complementarios —incluyendo la reparacion del ADN,
la accidn de chaperonas moleculares y el sistema proteasomal— aseguran la estabilidad celular en
condiciones adversas. En conjunto, Aspergillus salvadorensis emplea una amplia variedad de
enzimas, proteinas y metabolitos secundarios que le otorgan resistencia, adaptabilidad y relevancia
ecoldgica en ambientes sometidos a estrés oxidativo o estructural.

Discusion

Los resultados obtenidos indican que Aspergillus salvadorensis comparte con otros hongos
filamentosos principios regulatorios ampliamente conservados, aunque presenta particularidades
funcionales que probablemente reflejan su adaptacién a un nicho ecolégico especifico. Las rutas
asociadas a apoptosis y necroptosis revelan la coexistencia de mecanismos complementarios de
control celular: por un lado, la remodelacion programada del micelio mediante muerte celular
regulada, y por otro, la eliminacién rapida de regiones irreversiblemente dafiadas bajo condiciones de
estrés severo. Del mismo modo, la identificacion de rutas meidticas completas sugiere la capacidad
del organismo para alternar entre reproduccién asexual y sexual, una estrategia que contribuye tanto
a la generacién de variabilidad genética como a la adaptacion a entornos cambiantes. 7223 E[
conjunto de rutas metabdlicas detectadas respalda la versatilidad fisioldgica del hongo para
aprovechar sustratos presentes en ambientes ricos en materia organica. La actividad de endo-B-
glucanasas confirma su potencial para degradar polisacaridos estructurales de la biomasa vegetal,
mientras que la amplitud de su metabolismo energético, junto con la integracion de vias del hemo,
inositol y nitrégeno, apunta a una red metabdlica robusta y flexible. La presencia de proteinas
antioxidantes, como las tioredoxinas, refleja ademas una adaptacidn a fluctuaciones en el estado
redox, caracteristicas de nichos saprofiticos expuestos a variabilidad ambiental. %3¢ |a
organizaciéon compleja del citoesqueleto y la participaciéon de motores moleculares sugieren un
sistema de transporte intracelular altamente especializado, coherente con el crecimiento polarizado
tipico de los hongos filamentosos. Estos procesos son fundamentales para la distribucion dirigida de
vesiculas, la sintesis y remodelacién de la pared celular y el mantenimiento de la polaridad apical, rasgos
indispensables para la arquitectura y la dindmica del micelio. La caracterizacién de sus rutas celulares 'y
metabdlicas es clave para comprender cédmo este organismo sostiene su crecimiento, coordina la
diferenciacién del micelio y responde a variaciones ambientales. Procesos como la muerte celular
regulada, el control del ciclo nuclear, la meiosis y la dindmica del citoesqueleto son esenciales para
mantener la integridad estructural de hongos filamentosos. Del mismo modo, la degradacién
enzimatica de polisacaridos, la generacion de energia, la asimilacion de nitrégeno y las respuestas
antioxidantes determinan su capacidad para explotar sustratos complejos y prosperar en ambientes
ricos en materia organica'’®*® En este trabajo se analizan rutas funcionales y proteinas
representativas identificadas en A. salvadorensis, con el objetivo de delinear un marco general de su
fisiologia y su potencial ecolégico. El andlisis de rutas reguladoras indicé la presencia de
componentes asociados a muerte celular tanto programada como inducida por estrés. Las proteinas
asignadas a la via de apoptosis mostraron similitud con mecanismos eucariotas bien caracterizados,
incluida una version comparable al modelo fly apoptosis, lo que sugiere la existencia de procesos de
remodelacién micelial controlada. Paralelamente, se detectaron elementos compatibles con
necroptosis, que podrian participar en la eliminacion de regiones severamente dafiadas del micelio.
Las rutas del ciclo celular revelaron un conjunto de reguladores homoélogos a los descritos en
Caulobactery levaduras, abarcando fases G1, S, G2 y M. Estas sefiales concuerdan con un sistema
nuclear multinucleado y con la necesidad de coordinar divisiones en hifas compartimentadas.
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Asimismo, se identificaron componentes de la maquinaria meidtica, tanto derivados de modelos de
levaduras como de rutas tipo oocyte meiosis, que incluyen factores implicados en cohesién
cromosomica, recombinacién y puntos de control. El analisis de proteinas anotadas evidencié
funciones metabdlicas clave. Una endo-B-glucanasa (uniref90_a2r517) se relaciond con la hidrolisis
de polisacéaridos estructurales. Un transportador TPP (uniref90_a2r5a0) y una ferroquelatasa
(uniref90_a2r549) se asociaron con procesos mitocondriales y la sintesis de hemo. Enzimas
vinculadas al metabolismo delinositol (uniref90_a2r561) y reguladores de la asimilacién de nitrégeno
(uniref90_a2r522) indicaron una versatilidad para procesar compuestos carbonados y nitrogenados.
Ademas, proteinas de tipo tioredoxina (uniref90_a2r5a2) sugieren la existencia de sistemas activos
de defensa frente al estrés oxidativo obtenidos del resultado de secuencia de Aspergillus en
MACROGEN INC, estos son similares a otros hongos del género Aspergillus. Finalmente, se
observaron rutas relacionadas con la organizacion del citoesqueleto, la regulacién de la actina, la
dinamica de microtubulos y la actividad de motores moleculares (miosinas, quinesinas y dineinas).
Estos procesos respaldan el transporte intracelular, la distribucién de vesiculas y el crecimiento
polarizado caracteristico de las hifas. Los resultados apuntan a que A. salvadorensis comparte
elementos fundamentales de la regulacién celular observada en otros hongos filamentosos, a la vez
que posee particularidades que podrian estar asociadas a su estilo de vida saprofitico. Las rutas de
apoptosis y necroptosis sugieren que este organismo mantiene estrategias complementarias para
controlar la calidad del micelio y responder a dafios severos. "2"La presencia de un repertorio
meidtico completo indica que conserva la capacidad de reproducirse sexualmente y generar
diversidad genética. En términos metabdlicos, la identificacion de una endo-B-glucanasa y diversos
reguladores energéticos y nitrogenados respalda un modelo fisioldgico adaptado a la degradacion de
biomasa vegetal y a la explotacion de recursos variables. Los sistemas antioxidantes, representados
por tioredoxinas, podrian ser esenciales para tolerar las condiciones fluctuantes tipicas de los
microhabitats ricos en materia organica. La compleja organizacion del citoesqueleto indica un control
refinado del transporte intracelular y del crecimiento apical, procesos indispensables para la
colonizacion efectiva del sustrato. El conjunto de rutas y proteinas caracterizadas en Aspergillus
salvadorensis sugiere una red funcional que sustenta su capacidad degradativa, su plasticidad
metabdlica y su rol ecolégico como organismo saprofitico. La combinacién de mecanismos de
muerte celular, regulacién nuclear, metabolismo versatil y una arquitectura citoesquelética dinamica
proporciona una base integradora para comprender su adaptacidn y su contribucién al reciclaje de
nutrientes en ambientes naturales. (1810:28:34

Conclusiones

El repertorio de rutas y proteinas identificado en Aspergillus salvadorensis evidencia una red
funcional altamente integrada que sostiene su crecimiento, su versatilidad metabélica y su papel
ecoldgico como organismo saprofito. La articulacién de procesos celulares que abarcan la muerte
celular regulada, el control del ciclo nuclear, la meiosis y la dindmica del citoesqueleto con
capacidades metabdlicas orientadas a la degradacion de polisacaridos, la generacién de energiay la
proteccion frente al estrés oxidativo ofrece un panorama holistico de su fisiologia. En conjunto, estos
elementos posicionan a A. salvadorensis como un microorganismo significativo dentro de las
comunidades microbianas del suelo, con un aporte sustancial al reciclaje de nutrientes y a la
transformacion de la materia organica.

Gratitud y reconocimiento
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