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INTRODUCCION

Los virus son la entidad bioldgica mas diversa y abundante en la Tierra. El estudio del viroma es relativamente reciente v ha aumentado exponencialmente gracias al uso de datos
de secuencias obtenidas por secuenciacidn profunda [Next Generation Sequencing, NGS) y el uso de herramientas bicinformaticas. Sin embargo, los estudios se encuentran
sesgados por la alta proporcidn en las bases de datos virales de secuencias de virus humanos y de especies animales relevantes para éstos, como vectores de enfermedades o
especies de impertancia veterinaria y productiva. En este sentide, clertos grupos de animales han quedado relegados y se desconoce casl por completo qué virus los infectan,

| OBIETIVO
El objetive general de este trabajo es el estudio del viroma de dos especies de mamiferos silvestres que habitan en la provincia de Santa Fe, aplicando tecnologias de NGS y analisis
| biginformdtico.

METODOLOGIA
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RESULTADOS
ras limplas 5 totales Céntigos agrupados Céntigos asignados Cdntigos no asignados

Aguard guazii (ADN)  6.731.748 5.767.847 312554 172,384 154,725 (89.8% ) 17.659 (10,2%)
Coipa (ADN) 16.131.180 11.485.738 419.376 242.496 134,189 (55,3%) 108.302 (44,7%)
Coipo (ARN) 30.015.777 18.600.737 206.878 109.603 82.234 (75%) 27.363 (25%)
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Cantigos asignados a virus ADN Cantigos asignados a vinis ADN Cantigos asignados a virus ARN

CONCLUSIONES
El elevado nimero de secuencias que no fueron asignadas a ningun taxdn viral mediante comparacion con bases de datos confirma la falta de informacian sobre las especies
hespedadoras en estudic en este proyecto y los virus gue las infectan, Se hallan en curso los andlisis de la materia oscura (secuencias obtenidas por metagendmica altamente
| divergentes) a través de Modelos ocultos de Markov y/o de otros algoritmos no convencionales.
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