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Nota del Presidente

Antonio Ventosa

Presidente de la SEM

Aprovecho la oportunidad que me brinda
este nuevo nimero de SEM@foro para repa-
sar algunas noticias de la Sociedad Espafiola
de Microbiologia (SEM) de interés para nues-
tros socios. Ademas de las ya habituales sec-
ciones de informes de grupos especializados,
resefias de congresos y otras actividades de
la SEM, incluido un interesante articulo sobre
Xylella fastidiosa, este nimero esta dedicado
al grupo especializado de Taxonomia, Filo-
genia y Diversidad y en €l encontraras una
actualizacion acerca de las actividades de
algunos de los grupos que trabajan en este
campo.

Quisiera resaltar la excelente labor que
viene realizando Manuel Sanchez Angulo,
Director de SEM@foro, al frente de esta
publicacion y me gustaria recordar que tan-
to SEM@foro como nuestra revista digital
mensual NoticiaSEM, son los dos 6rganos de
difusion de los que disponen nuestros socios
y 0S animo a que nos hagais llegar todas
vuestras opiniones, noticias, actividades,
etc...0s recuerdo una vez mas que ambas
publicaciones son la voz de nuestros socios
y que vuestras contribuciones siempre seran
bienvenidas.

El inicio de este afno 2018 ha supues-
to algunos cambios importantes en varios
aspectos de la gestion de nuestra sociedad.
Tras las negociaciones llevadas a cabo a lo
largo del pasado afo, que culminamos con
la firma de un contrato con Springer Natu-
re, nuestra revista International Microbiology
(IM) ha pasado a ser publicada por esta edi-
torial a partir de este afio 2018. Este hecho
ha supuesto un paso importante en cuanto
a la consolidacion de nuestra revista en un
periodo cambiante con respecto a las publi-
caciones cientificas, teniendo ademas en
cuenta el elevado nimero de nuevas revistas
que estan surgiendo y el auge del sistema
de publicacion abierto “Open-Access”. Des-
de hace varios meses estamos ya recibiendo

los manuscritos a través de la plataforma
de Springer (http://www.editorialmanager.
com/intm/default.aspx) y todo el proceso de
transformacion desde el sistema anterior al
nuevo se esta realizando de forma satisfac-
toria. Agradezco la labor realizada por todos
los agentes implicados, especialmente a los
responsables de Springer que con una enor-
me profesionalidad estan poniendo todo su
empefo en el proceso, al Editor-Jefe de IM,
José Berenguer y al nuevo equipo editorial,
asi como a Diego Moreno, Ana M? Garcia, Jor-
di Urmeneta y Ricardo Guerrero, por su labor
en el periodo de transicion en la publicacion
de la revista durante estos pasados meses.
Ahora solo queda lo mas importante, que
nuestros socios consideren la revista como
suya, como una parte importante de su acti-
vidad cientifica y que envien manuscritos de
calidad que permitan mejorar el impacto y
la calidad de la misma entre las revistas del
area de la Microbiologia.

Hace algunas fechas FEMS nos envié un
informe final del pasado congreso celebrado
conjuntamente entre FEMS y SEM en Valen-
cia en julio de 2017 y nos gustaria destacar
dos aspectos que considero relevantes y muy
positivos. En primer lugar, la elevada asisten-
cia a las sesiones cientificas durante todos
los dias del congreso, especialmente a las
organizadas por la SEM. Sirva como mues-
tra que entre 1as cinco sesiones con mayor
asistencia de participantes, tres de ellas fue-
ron organizadas por la SEM, lo cual refleja lo
acertado de la seleccion de los temas trata-
dos y de los conferenciantes de las mismas.
En segundo lugar, el balance economico del
congreso ha sido muy positivo. Ha habido un
superavit, que de acuerdo al contrato que
firmamos con FEMS nos ha reportado un
beneficio de unos 14.000 euros. El destino
de este superavit sera debatido y decidido
en una préxima reunion de la Junta Directiva
de la SEM y nuestra propuesta sera que lo
destinemos a ayudas de asistencia al préximo
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congreso nacional y a otras actividades para
jovenes investigadores.

Desde comienzos de este afio estamos tra-
bajando en la organizacion del proximo con-
greso nacional de Microbiologia, que tendra
lugar en Malaga durante los dias 2 a 5 de julio
de 2019. Aprovechando la experiencia del
congreso anterior celebrado conjuntamente
con FEMS, estamos empefados en introdu-
cir mejoras en el proceso de organizacion
del mismo. Fundamentalmente, dandole un
mayor protagonismo a los socios, con la idea
de que piensen que los congresos bienales de
la SEM son una cita obligada para los mismos
y que contribuyan con sus aportaciones a la
elaboracion de un programa cientifico que
sea de interés general, con temas transver-
sales y de gran impacto cientifico para los
participantes. Por ello, en un reciente nimero
de NoticiaSEM, Juan José Borrego, Presiden-
te del Comité Organizador del congreso, ha
solicitado la colaboracion de todos los socios
para que hagan llegar sus ideas y sugeren-
cias acerca de las tematicas que consideren
mas adecuadas para las diferentes sesiones
cientificas.

Este afio se celebraran diversas reuniones
de los grupos especializados, que sin duda
alguna son uno de los grandes activos de
nuestra sociedad y posibilitan el intercambio
de ideas e informacion y el establecimiento
de colaboraciones entre grupos de investiga-
cion en muy diversas areas de la Microbio-
logia en un ambiente relajado y dandole un
gran protagonismo a los jovenes investiga-
dores. En junio se celebra en Cadiz la reu-
nion del grupo de Microbiologia Industrial y
Biotecnologia Microbiana, en julio la cita sera
en Madrid por parte del grupo de Docencia y
Difusion de la Microbiologia, con un atractivo
simposio denominado “Microbiologia y Socie-
dad: Retos”, el primer simposio nacional de
los Jovenes Investigadores de la SEM y un
mini-simposio satélite de la Red SWI@SPAIN
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“Small World Initiative”, la rama espafola del
proyecto cuya finalidad es la blisqueda y con-
cienciacion sobre el uso de los antibiéticos.
Durante el mes de septiembre se celebraran
las reuniones de Microbiologia de los Alimen-
tos y de Micologia, en este caso en la ciudad
de Tarragona y a comienzos de octubre ten-
dremos la oportunidad de asistir a la reunion
conjunta de los grupos especializados de
Microbiologia del Medio Acudtico y de Taxo-
nomia, Filogenia y Diversidad, en esta ocasion
en Sitges, Barcelona. Por Gltimo, a comienzos
del préximo afio 2019 se celebrard en Osuna
(Sevilla) la reunion del grupo especializado
de Microbiologia de Plantas. Os animamos

a que asistais a las reuniones que dentro de
vuestra area de investigacion consideréis mas
adecuadas y que vuestra participacion activa
contribuya al éxito de las mismas.

Y finalizo destacando que un afio mas
celebraremos una nueva edicion, en este
caso la vigésimo segunda, del Curso de Ini-
ciacion a la Investigacion en Microbiologia,
en esta ocasion organizado por David Rodri-
guez Lézaro, en la Facultad de Ciencias y en
el Centro de Biotecnologia Alimentaria de la
Universidad de Burgos, durante los dias 4 a
6 de julio de 2018. Y una vez mas debemos
también agradecer a la Fundacion Ramoén
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Areces el patrocinio de dicha actividad enca-
minada a la formacion y captacion de futuros
microbidlogos y su apoyo incondicional hacia
la SEM. Por Gltimo, me gustaria mencionar
que la Junta Directiva en su Ultima reunion
decidio dedicar dichos cursos a la memoria
de D. Julio Rodriguez Villanueva, y asi a partir
de esta edicion pasard a denominarse como
“Curso de Iniciacion a la Investigacion en
Microbiologia Prof. J.R. Villanueva”.

Recibe un cordial saludo.

Antonio Ventosa
Presidente de la SEM
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Inés Arana Basabe
Presidenta del Grupo

El grupo Docencia y Difusion de la Micro-
biologia continlia con sus actividades. A
destacar dos, ya tradicionales y con una
amplia repercusion: el curso de iniciacién
a la microbiologia y la reunion del grupo
especializado Docencia y Difusion de
la Microbiologia de la Sociedad Espariola
de Microbiologia. El primero de estos acon-
tecimientos tendra lugar en Burgos, bajo el
patrocinio de la Fundacion Ramon Areces y
de la Facultad de Ciencias y del Centro de
Investigacion en Biotecnologia Alimentaria
(CIBA) siendo responsable de la organizacion
el Prof. David Rodriguez Lazaro. El grupo
JISEM estd, como es habitual, colaborando
en la difusion de la microbiologia entre los
microbi6logos noveles y en la seleccion de
|@s candidat@s. El programa disefiado es de
un gran atractivo, incluyendo clases magistra-
les, debates y visitas de interés. Al cierre de
las inscripciones se llevan contabilizadas mas
de 100 solicitudes que seran evaluadas por
JISEM. EI' segundo de los hitos es la celebra-
cion de la IV Reunion del grupo especializado
D+D de la Sociedad Espafiola de Microbio-
logia. La reunion tendra lugar en Madrid (19
y 20 de julio, http://dyd18.semicrobiologia.
org/17818/detail/microbiologia-y-socieda-
d_-retos-_-iv-reunion-nacional-de-docen-
cia-y-difusion-de-la-microbiologia.html) en
colaboracion con la Universidad Compluten-
se, VISAVET y CIB-CSIC con la organizacion
del Prof. Victor Jiménez Cid y su eficiente
equipo. Como anticipo del evento, el 18 de
julio tendrd lugar el simposio SWI@Spain
de inscripcion gratuita

En este simposio SWI@Spain se
presentaran las actividades, logros y valora-

ciones de los grupos que han desarrollado
esta propuesta que involucra a I@s alumn@s
de Secundaria o Bachillerato en un proyec-
to de investigacion real y que promueve la
exploracion de la biodiversidad microbiana
en los suelos en busca de nuevos microor-
ganismos productores de antibiéticos. Desde

Ademas, debemos destacar dos publica-
ciones divulgativas realizadas por miembros
de nuestro grupo. Son dos obras de lectura
agradable e instructiva, muy explicativas para
interesad@s en la microbiologia sin necesi-
dad de ser expert@s en el tema: Microbiota,
los microorganismos de tu organismo
del Prof. Ignacio Lopez Gofi (Premio ASEBIO
2017) y Superbacterias, moriremos por
infecciones del Prof. José Ramos Vivas.
Lecturas recomendadas!!!!

Y estamos a la espera de noticias de
#EUROmicroMOOC, iniciativa de los Prof. Lopez
Gofi y Sanchez Angulo que cuenta con la cola-
boracion de FEMS y seguro que sera un éxito
al igual que los anteriores.

Asuncion de los Rios
Presidenta del Grupo

Como ya se informd en la Ultima reunion
del Grupo, celebrada en Valencia durante el
congreso FEMS-SEM 2017, este afo corres-
ponde la renovacion total de la Junta Direc-
tiva del Grupo. Ya hemos empezado con los
tramites y esta previsto abrir el plazo para
la presentacion de las candidaturas el 2 de
Mayo de 2018, el cual se cerrara a final del
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citado mes. Desde la Junta Directiva del
Grupo saliente 0os animamos a presentar
candidaturas y a participar activamente en
este proceso electoral, para que la nueva
Junta cuente con el maximo respaldo de los
miembros del Grupo. Las votaciones se rea-
lizaran en la segunda quincena del mes de
junio, tras cumplirse los plazos establecidos,
y como ya viene siendo habitual, se realiza-
ran on-line. Os mantendremos informados
a través de correo electronico de los deta-
lles del proceso y fechas. Como presidenta
saliente, aprovecho estas lineas para agra-
decer a todos los miembros del Grupo su
participacion en las distintas actividades que
se han promovido desde la Junta del Grupo
en estos Ultimos cuatro afios y al resto de
miembros de la Junta, su labor y dedicacion.

Humberto Martin
Presidente del Grupo

Nuestro proximo Congreso, como siem-
pre conjuntamente con la AEM (Asocia-
cion Espafiola de Micologia), tendra lugar
en Tarragona del 19 al 21 de septiembre
de 2018. Toda la informacion sobre este
“XIV Congreso Nacional de Micologia” esta
disponible en la web

Por otra parte, ya se ha fallado el premio
Fleming 2018. Podéis conocer quiénes son
los premiados y disfrutar de un resumen del
trabajo galardonado en la pagina 54 de este
numero de Sem@foro. Nuestra mas sincera
enhorabuena a los ganadores.

iNos vemos en Tarragona!
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Proyecto Proinfant-CYTED: “Alimentos vegetales

con funcionalidad probiodtica para poblaciones
infantiles desnutridas”

Rosa Aznar' y Patricia Ruas-Madiedo?

" Coleccion Espariola de Cultivos Tipo. Universitat de Valéncia
2 Instituto de Productos Lacteos de Asturias - Consejo Superior de Investigaciones Cientificas

rosa.aznar@uv.es
ruas-madiedo@ipla.csic.es

La Coleccion Espafiola de Cultivos Tipo
es uno de los grupos de investigacion que
participa en el proyecto “Alimentos vegetales
con funcionalidad probidtica para poblaciones
infantiles desnutridas”, tinico proyecto finan-
ciado por CYTED dentro del Tema estratégico
“Alimentos funcionales” de la convocatoria
2016, coordinado desde el Institudo de Pro-
ductos Lécteos de Asturias (IPLA-CSIC).

CYTED es el Programa Iberoamericano
de Ciencia y Tecnologia para el Desarrollo,
creado por los gobiernos de los paises ibe-
roamericanos para promover la cooperacion
en temas de ciencia, tecnologia e innovacion
para el desarrollo arménico de Iberoamé-
rica (http://www.cyted.org/es). El Progra-
ma incluye la generacion de proyectos de
I+D estratégicos donde participan empre-
sas y expertos que desde la plataforma de
cooperacion de CYTED acceden a fondos
internacionales. Entre ellos, los Proyectos
en Temas Estratégicos son proyectos de
investigacion y desarrollo tecnoldgico entre
grupos de los paises CYTED que se financian
tanto con fondos CYTED como con aportes
externos de los paises integrantes a través
de sus organismos nacionales (ONCYT). Se
convocaron por primera vez en 2016 con
dos temas identificados como relevantes por
el nimero de expresiones de interés mani-
festados por los paises: 1) Alimentos fun-
cionales (Argentina, Chile, Colombia, Espa-
fa, Guatemala, México, Nicaragua, Pert y
Republica Dominicana); 2) Cambio climatico
y desarrollo socioeconémico marino-costero
(Argentina, Cuba, Chile, Esparia, Guatemala,
México, Nicaragua, Pert, Portugal y Republi-
ca Dominicana).

En dicha convocatoria se presentaron
12 solicitudes para el tema 1) Alimentos
funcionales, siendo financiado por CYTED el
proyecto “Alimentos vegetales con funciona-
lidad probidtica para poblaciones infantiles
desnutridas” con el acrénimo “Prolnfant” en el
que participan 73 investigadores, organizados
en 9 grupos procedentes de 7 paises ibe-
roamericanos (Argentina, Colombia, Esparia,
Guatemala, México, Nicaragua y Peru). Dos
de los 9 grupos participantes son espafoles,
el grupo Coordinador (CSIC: IPLA, CIAL y CIB)
y el grupo A (CECT-UVEG, UCM). El consorcio
incluye a dos grupos Asociados italianos, Uni-
versita degli Estudi di Foggia (Foggia) y Uni-
versita Cattolica del Sacro Cuore (Piacenza)
y cuenta con la colaboracién de la empre-
sa biotecnoldgica Bidpolis S.L. (nttp://www.
biopolis.es), con sede en Valencia (Espafa).
El proyecto comenzd en 2017 y se prolongara
hasta 2019.

Los grupos espafioles, Coordinador (IP P.
Ruas-Madiedo, IPLA-CSIC) y Grupo A (IP R.
Aznar, CECT-UVEG) cuentan con la financion
de MINECO dentro de la convocatoria de
Acciones de Programacion Conjunta Interna-
cional (PCIN), contempladas en el Programa
Estatal de I+D+l Orientada a los Retos de la
Sociedad, en el marco del Plan Estatal de
Investigacion Cientifica y Técnica y de Inno-
vacion 2013-2016, mediante los proyectos
PCIN-2017-075y PCIN-2017-003.

Con el proyecto Prolnfant pretendemos
desarrollar alimentos vegetales de funcio-
nalidad probidtica para paliar carencias
nutricionales cronicas y problemas de salud
en poblaciones infantiles iberoamericanas
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desfavorecidas. En este ambito de actua-
cion, se propone contribuir al desarrollo de
un producto de origen vegetal, con materia
prima latinoamericana, fermentado con bac-
terias lacticas autoctonas que aporten un
valor afiadido, como la produccion in situ de
micronutrientes (vitaminas), la capacidad para
generar compuestos antimicrobianos, y/o con
caracteristicas probidticas, seleccionando
aquellas cepas con habilidad para competir
frente a patdgenos que causan infeccio-
nes cuya incidencia se ve incrementada en
estados de malnutricion cronica. El proyecto
incluye un estudio de intervencion con nifos
de Guatemala, contando con Biopolis para
la produccion de biomasa del probidtico de
grado alimentario.

Como objetivo general se persigue que
todos los paises que participan en el consor-
cio Prolnfant desarrollen la capacidad para
elaborar alimentos funcionales probi6ticos.
Para ello se utilizaran recursos vegetales y
alimentos fermentados de origen vegetal tipi-
cos de diversas regiones latinoamericanas,
y se estudiaran los usos tradicionales que
los habitantes han venido empleando para
el consumo de estos vegetales. Se preten-
de que puedan disponer de cepas autdcto-
nas que se aislaran de alimentos vegetales
tipicos de cada pais (objetivo especifico 1),
aplicando metodologias que se pondran “a
punto” con cepas de lactobacilos de origen
vegetal (0 de leche materna), las cuales ya
han sido previamente caracterizadas (obje-
tivo especifico 2), y demostrando su eficacia
en modelos de estudio complejos in vitro e
in vivo, incluido un estudio de intervencion
en la poblacion diana: nifios con carencias
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PROGRAMA
IBEROAMERICANO

CYTED

CIENCIA Y TECNOLOGIA PARA EL DESARROLLO

Desarrollo de un alimento vegetal de funcionalidad probiética para paliar
carencias nutricionales crénicas y problemas de salud en poblaciones
infantiles latinoamericanas desfavorecidas

@ Aislar Bacterias Lacticas
autdctonas
de alimentos vegetales
fermentados tradicionales,

Colombia: Universidad de Antioquia (Medellin)
México: Instituto Tecnolégico de Veracruz
México: Tecnoldgico de Monterrey (Puebla)
Nicaragua: Universidad Nacional Auténoma de

Prolutant
(4 @

© Desarrollo, y evaluacion

@ Estudiar la funcionalidad de
Bacterias Lacticas bien
caracterizadas en una matriz
vegetal definida

Espafia: CSIC » IPLA (Asturias), CIB y CIAL (Madrid),
Espafia: CECT-UVEG (Valencia), UCM (Madrid)
Argentina: CERELA (Tucuman)

Italia: Universita degli Estudi di Foggia (Foggia)

Nicaragua (Leén)

(Lima)

Pert: Universidad Catdlica Sedes Sapientiae

funcional de alimento
probiético
Estudio de intervencion

Guatemala: Instituto de Nutricién de
Centroamérica y Panama (Guatemala)

® Intercambio de personal
investigadory/o técnico

Italia: Universita Cattolica del Sacro Cuore
(Piacenza)

nutricionales (objetivo especifico 3). Todo
esto se conseguira mediante la formacion
de personal e intercambio de conocimientos
entre los miembros que forman el consorcio
(objetivo especifico 4). Ademas, la obtencion
de las cepas autoctonas se llevara a cabo
siguiendo el “Protocolo de Nagoya” que es
un acuerdo internacional sobre acceso a los
recursos geneéticos y participacion justa y

equitativa en los beneficios derivados de su
utilizacion, que implementa el Convenio sobre
la Diversidad Bioldgica (CDB).

Por tanto, se trata de un proyecto en el que,
ademas de objetivos cientificos, se persigue
un “fin social”; que las poblaciones menos
favorecidas de estos paises con gran rique-
7a en recursos agrarios puedan disponer de

alimentos, a precios razonables, obtenidos
de vegetales autdctonos, utilizados de forma
sostenible; que mejoren su estado de salud
mediante el aporte de nutrientes esenciales
y la prevencion de enfermedades infecciosas
suministrando el alimento vegetal probiético a
un sector muy vulnerable como son los nifos
de edad temprana dentro de la “ventana de
intervencion de 1000 dias”.

COIiIOQUiO, by Victor.
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Son muchas las mujeres que han contribui-
do de una manera importante a lo largo de la
historia en el desarrollo de nuestra Ciencia,
aunque desgraciadamente no han recibido,
al igual que muchos ilustres microbiélogos
varones, el honor de ser la imagen de un sello
postal. Desde su creacion, la Union Postal
Internacional (UPU) tiene como norma que
los Servicios Filatélicos asociados no emitan
sellos de personas vivas, exceptuando a las
personalidades que representan a un Esta-
do. Esta regla se ha cumplido estrictamente
durante méas de 175 afios, con cuatro excep-
ciones, el sello homenaje a Adolfo Suarez que
emitié Espafia, en 2013, unos meses antes
de su fallecimiento, los sellos dedicados a Yuri
Gagarin por la URSS y a Valentina Terechkova
por la Republica Democratica de Alemania en
la década de 1960, y uno dedicado a la Dra.
Lise Thiry (Figura 1), microbidloga que habia
desarrollado un método de deteccion del HIV
en Bélgica.

Debido a esta norma de la UPU, una serie
de ilustres microbidlogas todavia hoy en dia no
han sido imagen de un sello, como es el caso
de Margarita Salas, Jennifer Doudna, Rita

Fig. 1.- Bélgica (2007). Lise Thiry como imagen de
fondo tras un esquema de la morfologia del HIV.
Catalogo Michel n® 3754.

C. Colwell, Colleen Cavanaugh, Pascale
Cossart, Susan Gottesman, Sheng-Yung
P. Chang, Lisa Hensley, Patricia Spear,
Hilary Margaret Lappin-Scott, Isabel
Garcia-Acha, Yuan Chang, Emmanuelle
Charpentier, Mary A. Voytek, M? Eugenia
Farias, Carolyn Bertozzi, Nancy Hopkins,
Jane Flint, Nubia Muiioz Calero, Ethel-Mi-
chelle de Villiers o Lydia Villa-Komaroff,
por citar a algunas de ellas.

Hay otras muchas microbidlogas que des-
graciadamente han desaparecido y que no
han tenido el honor de estar plasmadas en
una imagen filatélica. Por ello, nos gustaria a
través de estas lineas hacerles un pequefio
homenaje a sus figuras y sus obras.

Fanny Hesse (nacida como Angelina
Fanny Elishemius) (1850-1934, Estados
Unidos-Alemania) no fue una microbiologa,
pero hay que reconocer su valiosa aporta-
cion del polimero agar-agar (Figura 2) como
agente solidificante en los medios de cultivos
(para mas informacion véase NoticiaSEM, n°
117, 2018, Robert Koch).

Giuseppina Cattani (1859-1914, Ita-
lia) participd en los estudios pioneros sobre
el tétanos, en la Universidad de Bolonia. El
aislamiento en cultivo puro de Clostridium
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Fig. 2. Representacion del polimero agar-agar en los
medios de cultivo. Estados Unidos.
Coleccion Zazzle (2017).
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tetani, la bacteria causante del tétanos, suele
atribuirse a Shibasaburo Kitasato, que publicd
su descubrimiento en 1889. Sin embargo, y de
manera independiente, Guido Tizzoni y Giusep-
pina Cattani, anunciaron previamente, en una
reunion de la Academia de Medicina de Turin
(recogido en La Riforma Medica, 1889), que
habian aislado del ambiente el bacilo (C. tetani)
en un cultivo sin oxigeno en forma de espora
y que, en el interior de las heridas profundas,
lejos del oxigeno, liberaba una célula vegetativa
que es la que producia las toxinas. Ademas, al
afno siguiente, Tizzoni y Cattani publicaron en
la misma revista el primer articulo que demos-
traba la presencia de la toxina y describieron
su purificacion a partir de cultivos de C. tetani.
En agosto de 1890, el danés Knud Faber publi-
c6 también un articulo describiendo la toxina
tetanica, y es por ello que muchos autores atri-
buyeron el descrubrimiento de la toxina solo a
Faber. En enero de 1891, en una sesion de la
Academia de Ciencias del Instituto de Bolonia,
los autores italianos comunicaron que habian
obtenido suero inmune contra el tétanos a par-
tir de perros y aves y que lo habian ensayado
con éxito in vitro e in vivo, y ya en ese afio, €l
suero obtenido de perros se aplicé a huma-
nos. Sin embargo, no fueron los primeros ya
que un afo antes, en diciembre de 1890, Emil
Adolf von Behring y el mencionado Kitasato
publicaron en Alemania la obtencion de suero
antitetanico a partir de conejo (Figura 3). El arti-

Fig. 3.- Etiopia (1988). Inmunoprofilaxis del tétanos.
Catalogo Michel n® 1291.
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culo de von Behring y Kitasato marc6 un hito
en la historia de la inmunologia y es posible
que influyese en la decision de conceder a von
Behring el premio Nobel de Fisiologia y Medi-
cina en 1901. Para mds informacion véase el
trabajo de Mercé Piqueras (2013). Giuseppina
Cattani y el tétanos. SEM@foro 55: 5-6.

Lilian Jane Gould (1861-1936, Reino
Unido) fue conocida por sus estudios sobre
el uso de los microorganismos en licores y
escribio junto a su marido, Victor Herbert
Veley, The Micro-organism of Faulty Rum. Fue
una de las primeras muijeres en ser admitida
en la Sociedad Linneana de Londres.

Anna Wessels Williams (1863-1954,
Estados Unidos) fue la primera mujer en ser
elegida Presidenta de la American Public
Health Association. Sus méritos cientificos
se basan en sus trabajos de diagndstico de
microorganismos y en desarrollar una antito-
xina contra la difteria.

Gladys Rowena Henry Dick (1881-
1963, Estados Unidos) trabajo junto a su
marido George F. Dick en el desarrollo de una
vacuna contra la escarlatina (Streptococcus
pyogenes serogrupo A). Fue propuesta como
candidata al Premio Nobel en Fisiologia y
Medicina.

Alice Catherine Evans (1881-1975,
Estados Unidos) realizd investigaciones sobre
la bacteriologia de los lacteos. Demostro que
Bacillus abortus causaba la brucelosis tanto
en el ganado como en humanos. El hecho de
que fuera muijer, no doctora, junto con que era
la primera vez que se demostraba que una
misma bacteria podia causar enfermedades
distintas en humanos y en animales, podrian
haber sido las causas de que su descubri-
miento fuera recibido con mucho escepti-
cismo, hasta que se finalmente demostro
la validez de sus resultados en 1930. Alice
Evans consiguio demostrar que Micrococcus
melitensis, la bacteria aislada por Bruce, era
muy similar a Bacillus abortus, el microorga-
nismo descubierto por Bang. La Unica dife-
rencia entre ambos microorganismos es que
el primero tenia forma esférica y el segundo
era bacilar, pero en lo demds, ambas bacte-
rias eran totalmente idénticas. Por ello, los
microbidlogos taxénomos decidieron recla-
sificar la primera bacteria e incluir las dos
especies Brucella melitensis y B. abortus en

el mismo género. Los posteriores estudios de
otros cientificos ratificaron las investigaciones
de la microbi6loga y sus hallazgos llevaron a
la pasteurizacion de la leche, lo que redujo
significativamente la incidencia de la bruce-
losis en humanos (Figura 4).

En 1918, Alice Evans consigui6 un puesto
en el Servicio de Salud Publica de los Esta-
dos Unidos. Alli trabajo en la pandemia de la
llamada gripe espariola y posteriormente, en
1928, fue nombrada presidenta de la Socie-
dad Americana de Bacteritlogos (la actual
Sociedad Americana de Microbiologia 0 ASM).
Era la primera vez que una mujer ocupaba
dicho puesto. A lo largo de su vida cientifica
trabajo también desarrollando un suero para
tratar la meningitis epidémica, la paralisis
infantil, la enfermedad del suefio y las infec-
ciones causadas por estreptococos. Se retird
del trabajo activo de laboratorio en 1945y
fallecié 30 afos después. Aflos mas tarde, en
1983, la ASM establecio los premios que lle-
van su nombre. Para mas informacion véase
el magnifico articulo de Rita C. Colwell (1999).
Alice C. Evans: Breaking barriers. Yale Journal
of Biology and Medicine, 72: 349-356.

Ida Albertina Bengtson (1881-1952,
Estados Unidos) aislé a partir de moscas
verdes un clostridio (Clostridium botulinum)
que producia una toxina, hoy conocida como
toxina C. EI microorganismo producia la
enfermedad del cuello flacido (del inglés /im-
berneck) en aves de corral. Bengtson obtuvo
las primeras preparaciones de las antitoxinas
especificas para los tipos A, By C. En 1924
Bengtson abordo el estudio del tracoma, pro-
ductor de una conjuntivitis folicular cronica y,
aunque se sabia que era de origen infeccioso,
no se conocia su agente causal. Por aquel
entonces el japonés Hideyo Noguchi lo atri-
buyé a una bacteria que denomind Bacterium
granulosis, pero hoy en dia se sabe que el
tracoma esta causado por Chlamyadia tracho-
matis, una bacteria que es un parasito intra-
celular obligado y su cultivo requiere técnicas
parecidas a las que se emplean en Virologia.
Bengtson durante siete afios estudio la enfer-
medad y entre los posibles agentes causales
de ella considero a las rickettsias. En 1937,
el principal objeto de su trabajo fueron las
enfermedades causadas por rickettsias, pri-
mero la fiebre de las Montafias Rocosas y
el tifus exantematico endémico y epidémico;
después, la fiebre de Tsutsugamushi o tifus
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de los matorrales, descrita en Japon en 1930
(Figura 5), y la fiebre Q, causada por Coxiella,
otra bacteria intracellular obligada, descrita
en Australia en 1935.

En 1938, H. R. Cox descubrié que el saco
vitelino del embrién de pollo era un medio
adecuado para el crecimiento de las ricke-
ttsias y, Bengtson realizo algunas modifica-
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Fig. 4.- Congreso Antibrucelosis celebrado en La
Valeta. Malta (1964). Catalogo Yvert et Tellier n° 290.
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Fig. 5.- Campana contra el tifus de los matorrales
(fiebre de Tsutsumagushi) causada por la rickettsia
Orientia tsutsugamushi. Malasia (1976), catalogo Yvert
et Tellier n® 149.



ciones a la prueba de fijacion del comple-
mento para la deteccion y diferenciacion de
las infecciones por rickettsias. Su técnica
rapidamente alcanz6 una gran difusion y su
trabajo fue clave para el desarrollo de una
vacuna contra el tifus exantematico. Para
mas informacion véase el articulo de Mer-
cé Piqueras (2014). lda Albertina Bengtson.
SEM@foro 57: 5-7.

Elizabeth Lee Hazen (1885-1975, Esta-
dos Unidos) fue conocida por su notable
contribucion en la obtencion de la nistatina,
junto a Rachel Fuller Brown. Los ingresos
que ambas investigadoras obtuvieron con la
patente de este fungicida (alrededor de 13
millones de ddlares) se invirtieron en una cor-
poracion de investigacion sin animo de lucro.
En la década de 1920, Hazen trabajé con la
ricina y su efecto sobre la toxina botulinica.
Para mas informacion véase: Elizabeth Lee
Hazen and Rachel Brown: Chemical Heritage
Foundation.

Marjory Stephenson (1885-1948, Rei-
no Unido) fue una de las primeras mujeres
elegidas como miembro de la Royal Society.
Aisld la primera enzima bacteriana, la lactato
deshidrogenasa, y estudié el metabolismo
anaerobio bacteriano. Stephenson fue una
de las fundadoras de la Society for General
Microbiology, de la que fue Presidenta y tras
su muerte, en 1953, la Sociedad establecid
un premio bienal en reconocimiento a su
labor que lleva su nombre.

Sara Elizabeth Branham Matthews
(1888-1962, Estados Unidos) trabajo en el
aislamiento de Neisseria meningitidis asi
como en el disefio de medidas para su tra-
tamiento.

Emmy Klieneberger-Nobel (1892-1985,
Alemania-Reino Unido) al ser judia, fue expul-
sada de Alemania por los nazis y se traslado
a Inglaterra. Fue pionera en el estudio de los
micoplasmas. En 1935, descubrid y cultivd
unas variedades no usuales de cepas que
carecian de pared celular, y las denomind
“bacterias con forma L” en honor al Instituto
Lister (Reino Unido) en el que trabajaba en
ese momento. Entre otros reconocimientos a

su memoria, la International Organization for
Mycoplasmology concede cada afio el Premio
Emmy Klieneberger-Nobel a un destacado
investigador/a en micoplasmas.

Rebecca Craighill Lancefield (1895-
1981, Estados Unidos) trabajo con los estrepto-
cocos del grupo Ay su relacion con las fiebres
reumaticas. Su fama se debe a la clasificacion
serologica de los estreptococos B-hemoliticos
(Figura 6). La clasificacion de “los estreptoco-
cos de Lancefield” se basa en la distinta natu-
raleza antigénica de los polisacaridos de su
pared. Los antigenos de Lancefield son desig-
nados con letras desde la A hasta la W, con la
excepcion de laly la J. Estos antigenos de gru-
po se pueden determinar mediante sencillos
métodos como la precipitacion, aglutinacion
0 anticuerpos marcados. Las investigaciones
de Lancefield permitieron desarrollar nuevos
métodos de prevencion y tratamiento de las
enfermedades causadas por estreptococos.
Demostrd que uno de esos grupos, el grupo A
de los estreptococos (Streptococcus pyogenes,
beta hemolitico) era especifico de humanos y
estaba relacionado con varias enfermedades
como la faringitis, escarlatina, fiebre reumatica,
nefritis y el impétigo. También demostrd que
los estreptococos del grupo B estaban asocia-
dos con enfermedades neonatales. Lancefield
demostrd, ademas, que habia cierta variedad
en los estreptococos del grupo A, una variabi-
lidad antigénica debida a una proteina de la
superficie celular que denomind proteina M.
Descubrit que esta proteina M protegia a las
bacterias del ataque de los macrofagos. La
American Society for Microbiology considera
los trabajos de Rebecca Lancefield entre los
principales acontecimientos de la historia de la
Microbiologia. Lancefield fue la segunda mujer
que presidio la American Society for Micro-
biology en 1943 y la primera que presidio la
American Association for Immunologists. Para
mas ampliacion véanse Elizabeth M. O Hern
(1975). Rebecca Craighill Lancefield, pioneer
microbiologist. ASM News 41: 805-810; y
Merce Piqueras (2014). Rebecca C. Lancefield
(1895-1981) ordenadora de los estreptococos.
SEM@foro 58: 6-11.

Rachel Fuller Brown (1898-1980, Esta-
dos Unidos) trabajo en el Departamento de
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Salud en la identificacion de las bacterias
causantes de neumonias y ayudé a desa-
rrollar una vacuna contra la neumonia que
todavia hoy en dia se utiliza. Mas tarde, en el
afo 1948 empez6 un proyecto con Elizabe-
th Lee Hazen, una autoridad en los hongos,
que condujo al descubrimiento de la nistatina
(nystatin: nombre en honor al centro de inves-
tigacion: New York State Division of Labora-
tories and Research), considerado el primer
antifingico (antibidtico contra hongos). Poste-
riormente, las dos investigadoras descubrie-
ron otros dos nuevos antibiéticos antifingi-
cos, falamicina y capacidina (phalamycin y
capacidin). Véase mas informacion en Eulalia
Pérez Sedefio: Rachel Fuller, SEBBM, 2012.

Dame Annie Jean Macnamara (1899-
1968, Australia) (Figura 7) junto con Burnet
demostraron la existencia de varios seroti-
pos de poliovirus implicados en los casos de
poliomielitis, lo que contribuyd posteriormen-
te al desarrollo de la vacuna de Salk. Desde
1930 estudid el virus de la mixomatosis y
como combatir la epizootia que afectaba a
conejos. Descubrid el caracter epizodtico del
virus y su transmision por vectores dipteros.
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Fig. 6. Representacion de un Streptococcus. Estados
Unidos. Coleccion Zazzle (2016).
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Fig. 7.- Australia (1995). J. Macnamara. Catélogo Yvert
et Tellier n°® 1463.
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Diseminacion de enterobacterias portadoras de mcr-1

en agua residual en Espaina

Jose F. Delgado-Blas y Bruno Gonzalez-Zorn

Unidad de Resistencia Antibidticos. Dpto de Sanidad Animal, Facultad de Veterinaria, y Centro de Vigilancia Sanitaria Veterinaria (VISAVET), Universidad Complutense de Madrid
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Se presenta aqui un resumen del articulo
“Spread of mcr-1-carrying Enterobacteria-
ceae in sewage water from Spain”. que ha
sido galardonado con el premio PRAN 2017
en la categoria de mejor publicacion cientifica
sobre la resistencia a los antibioticos

El objetivo principal de este estudio fue
determinar la presencia y diseminacion del
gen mer-1 en bacterias de la familia Entero-
bacteriaceae obtenidas de muestras de aguas
residuales de plantas de tratamiento y de rios
localizados en el area de Barcelona.

El gen mer-1 fue descrito a finales del
ano 2015 en China por Liu ef al., siendo el
primer mecanismo transferible de resisten-
cia a colistina. La colistina es un antibidtico
perteneciente al grupo de las polimixinas
descubierto en 1949 que ha sido amplia-
mente empleado en medicina veterinaria
desde entonces, mientras que su USO se
restringié en medicina humana debido prin-
cipalmente a su elevada nefrotoxicidad en
administracion sistémica. Sin embargo, con
la diseminacion y aumento de las infeccio-
nes causadas por bacterias extremadamente
resistentes, la colistina se ha convertido en
muchos casos en la Unica alternativa tera-
péutica en el hombre, por lo que ha alcanza-
do la categoria de antibi6tico de importancia
critica en los Ultimos afnos.

Tras la primera identificacion de mer-1,
este gen de resistencia ha sido ampliamente
descrito en bacterias de la familia Enterobac-
teriaceae procedentes de muestras humanas
y animales, tanto de animales de produccion
y compafifa como de productos de origen
animal, debido al gran riesgo que supone su
elevada diseminacion y su asociacion con clo-
nes bacterianos de alto riesgo y otros meca-
nismos de resistencia frente a antibiéticos de
importancia clinica.

Las muestras empleadas en el estudio
fueron obtenidas de julio a noviembre del
ano 2013 de dos rios (Cardener y Llobregat),
tanto de aguas como de sedimentos de los
mismos, y de dos plantas de tratamiento de
aguas residuales localizadas en el Baix Llo-
bregat (El Prat y Gavd), en distintos puntos
y fechas de recoleccion (Figura 1). De estas
muestras se obtuvieron finalmente 105
Enterobacterias procedentes de los rios y 90
procedentes de las platas de tratamiento de
aguas residuales.

IMPLICACION Y SINERGIAS
DE LOS DIFERENTES SECTORES
QUE HUBIERAN PARTICIPADO

La consecucion del proyecto realizado ha
sido posible gracias a la colaboracion con el
grupo de investigacion de la Dra. Maria Teresa

Muniesa del Departamento de Microbiologia
de la Universitat de Barcelona, el cual ha sido
responsable de la recogida de muestras de
los rios y plantas de tratamiento de aguas
residuales. También, gracias a la colaboracion
de los responsables de las plantas de trata-
miento de aguas residuales de El Praty Gava,
localizadas en la region del Baix Llobregat.

La continuidad del proyecto ha sido posi-
ble gracias a la sinergia de distintos grupos
multidisciplinares entre los que se encuen-
tran el grupo del Dr. Fernando de la Cruz
del Departamento de Biologia Molecular de
la Universidad de Cantabria y la Unidad de
Bioinformatica del Instituto de Salud Carlos Ill
dirigido por la Dra. Isabel Cuesta de la Plaza.

Por lo tanto, el presente proyecto se encuen-
tra conformado por expertos en distintas areas
en centros de reconocido prestigio.

[ Area de recoleccién Prat
(2000000 habitantes)

[[] Area de recoleccién Gava
(370000 habitantes)

Cardener River

Llobregat River .

Figura 1. Mapa del area metropolitana de Barcelona donde se muestra la localizacion de las siete plantas de
tratamiento de aguas residuales y los dos rios. Cada planta de tratamiento recolecta agua de un area especifica.
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EVALUACION DEL PROCESO Y
RESULTADOS

Los resultados del presente estudio han
supuesto un gran avance en el conocimiento
de la diseminacion de este importante meca-
nismo de resistencia en un ambito poco estu-
diado como son las aguas, tanto naturales
como residuales.

Ninguno de los aislados obtenidos de los
rios muestreados fue portador del gen mer-1.
Sin embargo, una elevada proporcion de los
aislados procedentes de las plantas de trata-
miento de aguas residuales (30 de 90) por-
taron el gen, todos ellos identificados como £.
coli, excepto uno identificado como Klebsiella
pneumoniae, 10 cual sefiala la capacidad de
diseminacion de este gen entre diferentes
especies bacterianas (Tabla 1).

Estos 30 aislados mostraron resistencia
frete a mltiples antibidticos como quino-
lonas, aminoglucésidos y B-lactamicos.

Todos portaron los genes de resistencia a
B-lactamicos bla,,,, .. ¥ bla,, ,, los cuales
se encuentran ampliamente diseminados y
cuya asociacion con otros genes de resisten-
cia constituye un gran riesgo para la Salud
Publica. Uno de los aislados portadores del
gen mer-1 fue susceptible a colistina, siendo
una de las pocas veces en las que se ha des-
crito este fenémeno de silenciacion génica
y que pone de manifiesto la importancia de
la deteccion de este gen, ya que puede ser
transferido y aportar resistencia a colistina en
otras bacterias.

La determinacion de la relacion clonal
mostrd dos clones bacterianos de E. coli pre-
dominantes presentes en ambas plantas de
tratamiento de aguas residuales. Todos los E.
coliexcepto uno pertenecian a un secuencio-
tipo descrito recientemente y relacionado con
infecciones de cardcter nosocomial.

El plasmido portador del gen mcr-1'y
responsable de su diseminacion fue identi-
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ficado como Incl2, un grupo estrechamente
relacionado con la diseminacion a nivel mun-
dial de este gen, y no portaba ningun otro
mecanismo de resistencia, lo cual destaca la
importancia de este gen, ya que esta siendo
seleccionado individualmente y no por otros
genes adyacentes.

Debido a que las aguas residuales obte-
nidas en las plantas de tratamiento consti-
tuyen un conjunto de los efluentes de mul-
tiples individuos (EI Prat ofrece servicio a
2000000 de habitantes y Gava a 370000),
los resultados obtenidos en el presente tra-
bajo ponen de manifiesto la diseminacion
del gen mcr-1 en la poblacion. La circula-
cion del mismo se esta produciendo gracias
a la asociacion exitosa de dicho gen con
un plasmido, el cual a su vez se encuen-
tra estrechamente asociados a dos clones
bacterianos ampliamente diseminados en la
poblacion, ya que se encuentra en las dos
plantas de tratamiento de aguas residuales
muestreadas.

Aislado

BB1427
BB1452
BB1450
BB1451
BB1418
BB1433
BB1437
BB1422
BB1455
BB1456
BB1430
BB1438
BB1425
BB1457

BB1448 Gava
BB1461 Gava
BB1420 Gava
BB1447 Gava
BB1449 Gava
BB1454 Gava

BB1431
BB1434
BB1435
BB1453
BB1429
BB1436
BB1428
BB1458
BB1459
BB1460

Tabla 1. Datos de los 30 aislados portadores de mcr-1. El origen de los aislados esta resaltado en diferentes colores. Cada pulsotipo se corresponde con un niimero y un color.
CMIs: Concentraciones Minimas Inhibitorias. Rojo: Resistente. Verde: Susceptible.
AMP: ampicilina, GEN: gentamicina, CIP: ciprofloxacina, NAL: acido nalidixico, TMP: trimetoprim, MEM: meropenem, TET: tetraciclina, CTX: cefotaxima, CHL: cloranfenicol, TGC:

tigeciclina, CAZ: ceftazidima, CST: colistina.
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La presencia de este gen en aguas resi-
duales constituye un gran riesgo de dise-
minacion del mismo a aguas naturales, ya
que los procesos de tratamiento de aguas no
eliminan por completo la carga bacteriana de
los efluentes. Esto podria suponer la coloni-
zacion de otros nichos por bacterias portado-
ras de este gen, la diseminacion del mismo
a otras bacterias con capacidad patogena y
la posibilidad de asociacion de mer-7 a nue-
vas plataformas genéticas que aumenten su
transferencia.

Por todo ello, los resultados de este estu-
dio suponen un gran avance en el conoci-
miento de la dindmica de diseminacion de
este importante mecanismo de resistencia a
colistina en el ambiente. La monitorizacion y
el estudio de la diseminacion de mcr-1 es
esencial para determinar los puntos criticos y
los elementos implicados y desarrollar medi-
das que frenen el avance de este peligroso
gen para la Salud Publica.

Desde la publicacion del articulo cientifico
que presentamos, hemos continuado avan-
zando en el estudio de las bacterias por-
tadoras de mcr-1 obtenidas de las plantas
de tratamiento de las aguas residuales. Los
aislados han sido secuanciados por lllumina y
Minlon. Los resultados han sido presentados
en 2017y 2018 en el European Congress of
Clinical Microbiology and Infectious Diseases.
Actualmente, seguimos trabajando en el estu-
dio de las secuencias de estos aislados para
conocer en profundidad todos los elemen-
tos implicados en el éxito de la asociacion
genes-plasmidos-clones bacterianos que ha
favorecido la diseminacion de los mismos.

Ademas, estamos comenzando, en cola-
boracion con los grupos de investigacion
mencionados anteriormente, un proyecto en
el que pretendemos realizar un muestreo ain

mayor e incluyendo muestras de las aguas
tras el proceso realizado en las plantas de
tratamiento. De esta forma, queremos deter-
minar la proporcion de bacterias portadoras
del gen mer-1 que proceden de aguas resi-
duales y alcanzan corrientes naturales, las
cuales suponen un gran riesgo. También,
pretendemos realizar un muestreo poblacio-
nal representativo de las areas de las que
recolectan aguas estas plantas de tratamien-
to, con el fin de determinar el posible origen
de estos clones bacterianos exitosos resis-
tentes a colistina.

Asimismo, con las muestras de aguas
residuales obtenidas de las plantas de trata-
miento, queremos testar diferentes técnicas
y procesos de tratamiento de aguas para
evaluar cudles de estas son mas eficientes
en la eliminacion de bacterias portadoras de
genes de resistencia como mer-1y disminuir
al maximo su eliminacion al medio y a las
corrientes naturales.

El ambiente y, mas concretamente, las
aguas tienen un importante papel en la
diseminacion de la resistencia a antibioti-
€08, ya que actuan como reservorio de mul-
tiples genes de resistencia en los que tienen
lugar fenémenos de adquisicion, transmi-
sion y evolucion. En el caso de las aguas
residuales, al estar conformadas por los
efluentes de numerosos individuos de dife-
rentes origenes e influenciadas por diversos
factores, constituyen un punto critico en el
que diferentes elementos de elevado riesgo
(genes de resistencia frente a antibiéticos de
importancia critica, plasmidos con una alta
frecuencia de transferencia y clones bacte-
rianos hiperepidémicos) confluyen y pueden
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asociarse, generando un gran problema en
Salud Publica. Este es el primer estudio
que sugiere que la poblaciéon humana
sana puede representar un reservorio
de mer-1. En el Ultimo Congreso de Euro-
peo de Microbiologia Clinica y Enfermeda-
des Infecciosas (Madrid, 21-24 de Abril de
2018), varios grupos han corroborado este
mismo hecho en otros paises.

La gran mayoria de estudios realizados en
el campo de la resistencia a antibioticos se
centran en la caracterizacion de aislados de
origen humano y animal. Sin embargo, hoy en
dia sabemos que el ambiente constituye un
componente de gran importancia en el ciclo
de diseminacion de genes de resistencia a
antibidticos. Ademas, el estudio del compo-
nente ambiental no soélo esta formado por
nichos naturales, sino también por aquellos
nichos influenciados por la actividad antropo-
génica en los que la actividad humana gene-
ra una serie de factores que influyen en los
fendmenos de diseminacion de la resistencia
a antibicticos.

Por todo ello, el articulo cientifico presenta-
doy el proyecto del que deriva estan basados
en un planteamiento innovador y enmarcado
en el concepto “ONE HEALTH”, ya que incluye
el estudio de aislados de origen ambiental,
tanto de muestras naturales como de mues-
tras de plantas de tratamiento de aguas. Esto
dota de gran relevancia al articulo publicado,
ya que profundiza en el conocimiento de la
diseminacion del gen mer-1 en un ambito
poco estudiado y de gran importancia en
Salud Publica.

Referencia al articulo original: “Spread of
mer-1-carrying Enterobacteriaceae in sewage
water from Spain” J Antimicrob Chemother.
2017, 72:1050-1053 doi: 10.1093/jac/
adkwb33.
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La amenaza de una bacteria fitopatdgena emergente

Ester Marco-Noales y Silvia Barbé

Centro de Proteccidn Vegetal y Biotecnologia

Instituto Valenciano de Investigaciones Agrarias (IVIA), 46113 Moncada, Valencia

INTRODUCCION

Casi a diario podemos encontrar noticias
sobre Xylella fastidiosa en los medios de
comunicacion. Pero qué es y qué sabemos
realmente de este organismo? X. fastidiosa es
una bacteria fitopatogena Gram negativa que
coloniza dos habitats: el xilema de la planta
hospedadora y el tracto digestivo anterior de
insectos que se alimentan de savia bruta. Tiene
un rango de mas de 350 especies de plantas
huéspedes, tanto mono como dicotileddneas,
pertenecientes a mas de 200 géneros y mas
de 70 familias botanicas, y es transmitida por
distintas especies de insectos que actian
como vectores. Su actualidad en Europa radica
en el brote epidémico detectado en 2013 en la
region de Apulia, en el sur de Italia, donde hasta
la fecha la bacteria ha devastado miles de oli-
vos. Una visita a la zona, con extensas areas de
olivos muertos y completamente secos, da idea
de los efectos de la presencia de la bacteria y
justifica la alarma generada en el continente
(Figura 1).

X. fastidiosa es el agente causal de graves
enfermedades en cultivos de gran impor-
tancia econdmica como olivo, vid, citricos,
frutales, almendro, y es también capaz
de afectar a especies forestales y plantas
ornamentales. Su amplia gama de huéspe-
des, que ha ido en aumento en los Ultimos
afos, y lo que aun desconocemos de ella,
la convierten en una amenaza imprevisible
que esta emergiendo en Europa de manera
poco predecible.

Las primeras referencias de las enfermeda-
des causadas por esta bacteria se remontan a
finales del siglo XIX en Estados Unidos, cuan-
do una patologia hasta entonces desconocida
arrasd miles de vifiedos en California, y en la
misma época se describid la enfermedad del
falso melocotonero en Georgia, con la misma
etiologia. En la década de 1930 a la enferme-
dad en vid se le dio el nombre de enferme-
dad de Pierce en reconocimiento al trabajo de
Newton B. Pierce, el investigador que varios
afos antes habia descrito con detalle los sin-

tomas observados. Una década mads tarde
se identificaron varias especies de insectos
vectores transmisores de la enfermedad, pero
no fue hasta 1978 cuando se consiguid ais-
lar en un medio de cultivo la bacteria agente
causal. En 1987, esta bacteria se describio
y clasificd, dandosele el nombre de Xylella
fastidiosa, que hace referencia a su habitat
en el xilema (del griego xylon, madera) y a
sus exigencias nutricionales que dificultan
su crecimiento /n vitro (fastidiosa) (Figura 2).
En esa misma década, en Argentina y Bra-
sil se describid una enfermedad en naranjo
denominada clorosis variegada de los citricos,
con sintomas de amarilleamiento en hojas, y
se pudo demostrar que su agente causal era
también X. fastidiosa. A partir de entonces
la bacteria empezo a detectarse en muchas
otras especies de plantas cultivadas y silves-
tres, produciendo 0 no enfermedad. Y ésta es
una de sus peculiaridades, que puede estar
presente en plantas asintomaticas de forma
latente durante muchos afos. De hecho, la
colonizacion de una planta por X. fastidiosa

Figura 1. Sintomas avanzados de la enfermedad del
desecamiento rapido del olivo producida por Xylella
fastidiosa, observados en la region de Apulia, sur de
[talia. Noviembre de 2016. (Foto: E. Marco-Noales,
IVIA)

Figura 2. A) Crecimiento in vitro de la cepa IVIA5235 de Xylella fastidiosa subespecie fastidiosa ST1, aislada de cerezo
(Mallorca, 2016 -primera deteccion de X. fastidiosa en Espafia-), en los medios de cultivo recomendados para su
aislamiento tras 17 dias de incubacion a 28 °C: B1) medio BCYE; B2) medio PWG y B3) medio PD2. C) Imagen de
microscopia Optica de una preparacion en fresco de la cepa IVIA6035 de Xylella fastidiosa subespecie fastidiosa ST1,
aislada de Calicotome spinosa (Mallorca, 2017). (Fotos: S. Barbé, IVIA)
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no implica necesariamente el desarrollo de
enfermedad, ya que ésta es resultado de
complejas interacciones entre la bacteria, la
planta, el vector y el ambiente.

Hasta 2013, la distribucion de X. fasti-
diosa se limitaba casi exclusivamente al
continente americano, desde Canadd a
Argentina. Sin embargo, después del brote
de Italia han ido apareciendo mas casos en
Europa. En 2015 X. fastidiosa se detecto en
Francia, en un primer momento en Corcega,
en plantas ornamentales de Polygala myrti-
folia, y posteriormente en otros huéspedes y
también en la zona continental (Costa Azul).
En este mismo afio se detectd en Suiza,
como una intercepcion, en plantas de café
importadas de Sudamérica. Un afio mas
tarde se detectd en Alemania en una planta
de adelfa de un pequefo invernadero. En
2016 se detecto en Mallorca, en tres cere-
z0s de un centro de jardineria, y progresiva-
mente se ha ido detectando en numerosos
huéspedes y en todas las islas Baleares, a
excepcion de Formentera. Meses mas tarde,
en junio de 2017, se detectd por primera
vez en la Peninsula Ibérica, en plantaciones
de almendro de la provincia de Alicante. En
abril de 2018, la bacteria ha sido detectada
en un olivo de la Comunidad de Madrid y
en ese mismo mes en tres plantas de P
myrtifolia de un vivero de Almeria. Ante este
panorama, inevitablemente surgen varias
preguntas: ¢Estd X. fastidiosa presente

en muchos otros lugares ademas de alli
donde hasta el momento se ha detectado?
¢ Estéa presente de forma latente en muchas
plantas? ¢Desde cuando esta en Europa?
Sin duda ninguna, X. fastidiosa plantea un
apasionante desafio para el investigador
cientifico.

BIOLOGIA DE X. fastidiosa

X. fastidiosa es una bacteria no flagelada
que tiene movilidad vertical en el xilema gra-
cias a pili de tipo IV (twitching motility), y que
forma biopeliculas tanto en los vasos xilema-
ticos de la planta hospedadora como en el
tracto digestivo anterior del insecto vector, en
las que tienen un papel muy importante los
pili de tipo I. Los mecanismos especificos por
los que es capaz de causar enfermedad no
Se conocen bien aln, aunque parece que €l
desarrollo de los sintomas se debe, al menos
inicialmente, a respuestas fisioldgicas de la
planta, desencadenadas por el déficit hidrico
originado por el taponamiento de 10s vasos
del xilema con biopeliculas de la bacteria.
Mientras que unas cepas de X. fastidiosa
son capaces de multiplicarse en la planta y
colonizarla de modo generalizado, producien-
do una infeccion sistémica, otras viven como
organismos enddfitos sin producir sintomas.
Las que se extienden ampliamente desde el
sitio de infeccion se unen a las paredes de
los vasos xilematicos y forman colonias que

pueden llegar a bloquear el transporte de
agua y sales minerales. Las membranas de
los haces del xilema pueden ser degradadas
por la bacteria mediante la produccion de
enzimas del tipo poligalacturonasa, y la plan-
ta, como defensa, fabrica tilosas y sustancias
polisacaridicas que también pueden llegar a
bloquear el xilema.

Los sintomas que se producen varian en
funcion de la planta huésped, y de la inte-
raccion con factores ambientales, pero en
general lo que se observa es que las plan-
tas afectadas se secan, el follaje adquiere
la apariencia de estar quemado (Figura 3),
y eventualmente la planta puede morir por
el bloqueo del transporte de la savia bruta
en los vasos. Los primeros sintomas obser-
vables consisten en una necrosis marginal
de las hojas, generalmente acompafiada de
un halo clorético, que avanza por el limbo, y
las hojas pueden llegar a secarse comple-
tamente y caer. En ciruelo y en almendro a
esa necrosis marginal se le denomina escal-
dado (Figura 4). Las plantas pueden reducir
su crecimiento y tener una produccion mas
bajay corta en el tiempo y los frutos pueden
secarse. El desarrollo de los sintomas fre-
cuentemente es lento (varios meses desde
la infeccion) y puede darse en una parte 0
en el arbol entero; se manifiestan mas cla-
ramente durante verano y otofio, cuando la
demanda hidrica de la planta es mayor y
esta dificultada por la oclusion de los haces

Figura 3. Aspecto de un almendro de la zona infectada por Xylella fastidiosa de

El Castell de Guadalest (Alicante, 2017 -primera deteccion de X. fastidiosa en la
Peninsula Ibérica-). Se observa que las hojas adquieren una tonalidad ligeramente
dorada al secarse. En California, este sintoma es conocido como Golden death o
muerte dorada. (Foto: E. Marco-Noales, IVIA)

SEMgm

Figura 4. Detalle de la sintomatologia producida por Xylella fastidiosa en hoja de
almendro, en donde se aprecia la banda clorética que separa la zona escaldada del
tejido verde. (Foto: . Navarro, IVIA)



vasculares. En algunos casos, las plantas no
llegan a morir pero pueden ser mas suscep-
tibles a otras enfermedades y a plagas. La
clorosis variegada de los citricos se caracte-
riza por manchas amarillas en el haz de las
hojas, similares a deficiencias nutricionales,
y pequefias manchas de color marrén cla-
ro en el envés; los frutos son muy peque-
fios, duros, maduran prematuramente y no
resultan aptos ni siquiera para su procesado
industrial. No es facil emplear los sintomas
como herramienta de diagndstico porque son
similares a los inducidos por estrés hidrico y
por otras causas hidticas y abidticas.

Otro factor importante para que la enfer-
medad se desarrolle son las condiciones
climaticas, en concreto la temperatura. El
rango de temperaturas que permite la multi-
plicacion de X. fastidiosa en vid (la planta mas
estudiada) es de 17 a 25 °C; las poblaciones
decrecen por debajo de 5 °C. Sin embargo, la
capacidad de supervivencia de X. fastidiosa
puede variar segun la subespecie considera-
da, la especie vegetal infectada y su cultivar.

Dentro de la especie X. fastidiosa hay varios
grupos genéticamente distintos, que se deno-
minan subespecies. Ademas, dentro de cada
subespecie hay pequefas variaciones que
dan lugar a grupos genéticos (ST, sequence
type), de los que se conocen mas de 80. Esta
clasificacion esta basada en el andlisis multi-
locus (MLST, multilocus sequence typing) de
la secuencia nucleotidica de siete genes de
mantenimiento (/euA, petC, malF, cysG, holC,
nuoL, gltT). La variabilidad de X. fastidiosa
se debe a que es propensa a intercambiar
material genético dentro de sus poblaciones
mediante recombinacion. La recombinacion
podria explicar que el flujo genético que se
produce a consecuencia de este fendmeno
sea uno de los motores de la emergencia de
nuevas enfermedades producidas por esta
bacteria.

Las principales subespecies son: fastidiosa,
que afecta sobre todo a vid, almendro y alfalfa;
multiplex, a numerosos huéspedes de Prunus
spp., Quercus spp., Uimus spp., olivo, Rubus
spp. y Morus spp.; pauca, a naranjo, cafeto y
olivo; y sandyi, a adelfa. Entre las subespecies

parece haber cierto grado de diferenciacion en
funcion del huésped; sin embargo, los meca-
nismos moleculares de la especificidad no se
conocen todavia. Actualmente, se desconoce
si muchas especies de plantas europeas, prin-
cipalmente silvestres, serian huéspedes de X.
fastidiosa, dado que nunca antes han estado
expuestas a la bacteria. El aislamiento geogra-
fico propicio, aparentemente, una divergencia
genética del 1-3% entre las cuatro subespe-
cies en los ultimos 20.000-50.000 afios.
Pero este aislamiento se rompio por la activi-
dad humana, que favorecié la recombinacion
homologa de subespecies que antes estaban
fisicamente separadas. La variabilidad obser-
vada en las cepas estudiadas llevo a proponer
una quinta subespecie para agrupar aislados
de la bacteria que causan enfermedad en la
planta ornamental Chitalpa tashkentensis,
en Nuevo México (Estados Unidos), pero su
posicion filogenética no esta clara. Del mismo
modo, se propuso la subespecie morus para
aislados identificados en moreras en Estados
Unidos. Otros aislados de perales enfermos
en Taiwan, que en un principio se habian cla-
sificado como otra subespecie distinta, segun
los Ultimos estudios filogenéticos conforman
ahora una nueva especie del género, X. tai-
wanenis.

Xylella fastidiosa, que esta restringida al
xilema de la planta hospedadora, es trans-
mitida por insectos del orden Hemiptera,
suborden Auchenorrhyncha, que se alimentan
exclusivamente del xilema. En estos insec-
tos no existe transmision transovarial o entre
estadios, ya que la ninfa, al mudar, pierde la
cuticula y, por tanto, las bacterias adheridas
a ella; pero la bacteria persiste en insectos
adultos, siendo estos infectivos el resto de
su vida.

El insecto adquiere la bacteria al chupar la
savia bruta de una planta infectada, y la bac-
teria se adhiere a la cuticula de la parte ante-
rior del tracto digestivo del insecto, el esto-
modeo, donde puede multiplicarse y formar
biopeliculas. Sin embargo, la multiplicacion y
la formacion de biopeliculas no son requisi-
tos necesarios para la transmision, como lo
demuestra el hecho de que no existe periodo
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de latencia en el vector, por lo que X. fasti-
diosa puede ser transmitida inmediatamente
a una planta sana. Parece que el nimero de
eventos de inoculacidn es mas importante
que el nimero de células bacterianas inocu-
ladas en ellos, ya que unas pocas bacterias
son suficientes para originar infeccion. El flu-
jo de X. fastidiosa dentro de la planta es un
proceso relativamente lento y es posible que
multiples infecciones en diferentes puntos de
la planta resulten en una colonizacion mas
rapida, propiciando una expresion de sinto-
mas mas temprana.

Mientras que en América se conocen
muchos de los vectores transmisores, en
Europa solo se ha identificado como tal la
especie Philaeanus spumarius, en el brote de
Italia, vector que no habia sido identificado
anteriormente como una plaga del olivo. Es un
insecto polifago con una amplia distribucion
mundial que, como todos los Cercopoidea,
secreta una espuma protectora en el estado
de ninfa (Figura 5). Este insecto se ha conver-
tido en ltalia en un vector muy efectivo para
diseminar la enfermedad.

La prevencion es, sin duda, la primera y
mas efectiva medida de control. Ademas, en
la actualidad no existe ningtn método eficaz
para combatir a X. fastidiosa. Si la bacteriosis
se introduce en una zona, tarde o temprano
la bacteria es diseminada por vectores loca-
les, aunque la eficacia de esa transmision y
la consiguiente dispersion de la enfermedad
dependen de diversos factores.

s

Figura 5. Detalle de la espuma protectora que
producen las ninfas de Philaenus spumarius. (Foto:
Francisco J. Beitia, IVIA)
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En ltalia han ensayado varios tratamien-
tos en olivo, y algunos parece que reducen
la severidad de los sintomas, pero no llegan
a curar completamente. Ademas, el modo
de administracion de los posibles productos
presenta una dificultad afiadida, ya que en
principio requeririan inyecciones en el xile-
ma de cada planta de manera individual, lo
que hace el método casi inviable. Ademas,
el uso de determinados productos que pue-
den ser efectivos, como formulaciones de
cobre, manganeso, zinc, podria tener efec-
tos negativos por su acumulacion en suelo,
su toxicidad, y por el posible desarrollo de
resistencias en las bacterias diana. El campo
de los tratamientos bactericidas frente a X.
fastidiosa es un ambito en continua experi-
mentacion. Hay métodos mas amigables con
el medio ambiente, como el uso de péptidos
antimicrobianos o de virus bacteriofagos, que
son prometedores pero que requieren toda-
via desarrollo y experimentacion. Otro frente
abierto en este sentido es la investigacion en
la busqueda de cultivares tolerantes 0 mas
resistentes a la enfermedad.

SITUACION ACTUAL DE X. fastidiosa
EN ESPANA

Como se ha comentado anteriormente, en
octubre de 2016 se detecto X. fastidiosa en tres
cerezos de un centro de jardineria en Manacor
(Mallorca). Poco después se empezo a detectar
en diversas especies vegetales cultivadas, sil-

Figura 6. Parcela de almendros afectados por X. fastidiosa en El Castell de Guadalest
(Alicante, 2017 - primera deteccion de X. fastidiosa en la Peninsula Ibérica-), donde
se aprecian labores de erradicacion. (Foto: E. Marco-Noales, IVIA)

vestres y ornamentales, incluyendo acebuche,
almendro, ciruelo, olivo, vid y P myrtifolia entre
las 18 identificadas hasta el momento en las
islas. Ademas, se han descrito tres subespe-
cies, fastidiosay multjplex en Mallorca, multi-
plexen Menorcay paucaen Ibiza. Las muestras
analizadas de la isla de Formentera han sido
siempre, hasta ahora, negativas.

Casi un afio después de la primera detec-
cion de X. fastidiosa en Espafia, en junio de
2017 se produce la primera deteccion en la
Peninsula Ibérica, en la localidad alicantina de
El Castell de Guadalest (Alicante, Comunidad
Valenciana), en una parcela de almendros de
alrededor de 30 afios de edad (Figura 6). En
mayo de este afio 2018 el ndmero de parcelas
de almendro con muestras positivas ascendia
a 178, todas en municipios de esa zona de
la provincia de Alicante. En las parcelas infec-
tadas y en los alrededores se han capturado
ejemplares de los insectos P. spumarius y
Neophilaenus campestris, y en un pequerio
porcentaje de ellos, con mas frecuencia en los
primeros, se ha detectado X. fastidiosa; esta
pendiente demostrar su capacidad de transmi-
sion de la bacteria en las condiciones locales.

El pasado mes de abril se comunico la
deteccion de X. fastidiosa en un olivo de la
Comunidad de Madrid, en una parcela de
Villarejo de Salvanés (Figura 7). Y unos dias
después se informd de la deteccion en unas
plantas ornamentales de P. myrtifolia de un
vivero de El Ejido, Almeria.

Sy
7

Monterde, IVIA)
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Aunque la deteccion de X. fastidiosa ha
seguido una secuencia espacio-temporal en
Europa desde el brote de Italia en 2013, los
datos de los que disponemos indican que los
brotes identificados con posterioridad al de
[talia no son consecuencia de una disper-
sion de la bacteria desde el mismo, puesto
que hay diversidad de subespecies y gru-
pos genéticos segun el foco considerado.
Ademas, no hay que perder de vista que los
controles, las inspecciones y los andlisis se
han intensificado desde 2014, y eso también
ha contribuido a que se detecte con mayor
frecuencia esta bacteria que, probablemente,
lleva mucho tiempo en Europa. De hecho, el
material vegetal importado debe haber sido
el medio de transporte por el que X. fasti-
diosa ha llegado al continente europeo. Las
importaciones anteriores a 2014, sobre todo
de plantas ornamentales, ascienden a miles
de toneladas anuales y, en algunos casos, su
procedencia era de paises en donde se sabe
que la bacteria esta presente. Un ejemplo
del riesgo de introduccion de material vege-
tal contaminado podemos encontrarlo en la
similitud de secuencia nucleotidica de la cepa
de X. fastidiosa aislada en el brote de ltalia
con cepas de Costa Rica, apoyando la hipo-
tesis de la introduccion de esta bacteria en
el continente europeo con plantas infectadas
procedentes de Centroamérica. Es, por tan-
to, muy probable que haya habido mdiltiples
introducciones de la bacteria en Europa y que,
dependiendo de diversas circunstancias, en
algunos lugares y en determinados huéspe-
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Figura 7. Detalle de hojas sintomaticas de un olivo infectado por Xylella fastidiosa
detectado en una parcela de Villarejo de Salvanés (Comunidad de Madrid, 2018).
Se observan las tipicas necrosis marginales en forma de “punta de flecha”. (Foto: A.



des estén manifestandose sintomas de las
enfermedades que causa.

Actualmente hay dos proyectos de investi-
gacion del Horizonte 2020 de la Union Euro-
pea: POnTE (Pest Organisms Threatening
Europe) y XF-ACTORS (Xylella Fastidiosa
Active Containment Through a multidisci-
plinary-Oriented Research Strategy), en los
que participan muchos paises europeos, y
varios equipos esparioles. Ambos proyectos
estan liderados por el CNR de Bari (Italia), y
en ellos se trata de abordar el patosistema
de X. fastidiosa de un modo multidisciplinar
y global. Su objetivo general es el avance
en el conocimiento de la bacteria, el vector
y la planta hospedadora, y en posibles estra-
tegias de gestion de las enfermedades en
los distintos huéspedes, pero con un énfa-
sis especial en el olivo, dado que cuando
estos proyectos se gestaron el Ginico brote
en Europa era el del sur de Italia y la emer-
gencia era en este hospedador. La investiga-
cién de este patosistema se esta abordando
mediante NGS, transcriptdmica y estudio del
microbioma, con la meta de encontrar solu-
ciones sostenibles. Se pretenden identificar
recursos genéticos de olivar resistentes a
la infeccion por X. fastidiosa y evaluar la
efectividad de biomoléculas seleccionadas
y antagonistas para el control en planta.
Ademas, hay resultados prometedores que
combinan remote-sensing con mediciones
en campo y con herramientas innovadoras
para la deteccion in situ.

Los objetivos, que se complementan entre
ambos proyectos, son: la implementacion de
evaluaciones de riesgo para las diferentes
areas geograficas, la prevencion de la entra-
da de la bacteria en zonas libres mediante el
desarrollo de métodos de deteccion tempra-
na, tanto de laboratorio como de campo, la
mitigacion del impacto socio-econdmico de
las enfermedades causadas por X. fastidiosa,
la gestion integrada mediante mdltiples apro-

ximaciones (resistencia varietal, tratamientos
amigables con el medio ambiente, etc.), y el
apoyo a las politicas europeas de toma de
decisiones basadas en el conocimiento cienti-
fico. En definitiva, se trata de generar conoci-
miento sobre la patogenicidad, la transmision
y la susceptibilidad de los huéspedes a las
diferentes cepas de X. fastidiosa encontradas
en los brotes europeos.

Nuestras condiciones climaticas son
favorables para el establecimiento y la
dispersion de X. fastidiosa, por lo que esta
bacteria, que esta ya presente en distintos
lugares de la geografia espafiola, constitu-
ye una grave amenaza para la agricultura
en general. El genotipo de cada cepa de
X. fastidiosa encontrada, la abundancia y
eficiencia de transmision de los vectores
implicados y las condiciones climaticas
concretas de cada zona son factores que
condicionan la situacion de cada brote de
la enfermedad. Cuanto mas avancemos en
el conocimiento de este patosistema, mas
capaces seremos de optimizar el modo de
abordar los problemas que puedan surgir
en el sector agricola. Una legislacion ade-
cuada, basada en los avances cientificos,
flujo de informacion y cooperacion entre los
sectores implicados, inspecciones, coor-
dinacion entre territorios y fomento de la
investigacion interdisciplinar son los pilares
para una buena gestion.

Desde el punto de vista cientifico, X. fas-
tidiosa es una bacteria muy interesante. No
olvidemos que la enfermedad de Pierce en
vid se describid a finales del siglo XIX y, a
pesar del tiempo transcurrido, todavia se
desconoce mucho sobre su agente causal.
Sus caracteristicas hacen a esta bacteria
particularmente dificil de estudiar y contro-
lar. Las enfermedades que produce deben
entenderse como el resultado de las interac-
ciones entre los diferentes genotipos de la
bacteria, las plantas huéspedes y los vecto-
res, y el conocimiento de esas interacciones
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nos permitird comprender la ecologia y la
evolucion de esta bacteria.

JEsta X. fastidiosa presente en cualquier
lugar del mundo? ¢Cuanta diversidad gené-
tica hay en sus poblaciones? ;Por qué hay
especificidad entre genotipos de X. fastidiosa
y plantas huéspedes? ;Existe especificidad
entre los genotipos de X. fastidiosa y los vec-
tores? ;,Como es el proceso de colonizacion
del insecto por X. fastidiosa? ;Por qué en unas
plantas se desarrollan sintomas y en otras la
infeccion es latente? ¢ Discriminan los vectores
entre plantas sintomaticas y asintomaticas?
¢Por qué es heterogénea la distribucion de X.
fastidiosa dentro de la planta? Son muchas las
preguntas que todavia no tienen una respuesta
clara y que requieren una investigacion mul-
tidisciplinar que permita tener una vision de
conjunto de esta fascinante bacteria.

Los autores agradecen la financiacion a
los proyectos del Horizonte 2020 de la Union
Europea PONTE (Pest Organisms Threatening
Europe, agreement No 635646) y XF-ACTORS
(Xvlella Fastidiosa Active Containment Throu-
gh a multidisciplinary-Oriented Research
Strategy, No 727987).
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Superbacterias ;Moriremos por infecciones?

Victor J. Cid

José Ramon Vivas e Ed. Circulo Rojo e diciembre 2017

José Ramos Vivas (Ourense, 1973), microbidlogo del Instituto de Investigacion Sanitaria Valdeci-
lla (IDIVAL) en Santander sigue la estela de Ignacio Lopez Gofii, su colega de la SEM ya consagrado
en la divulgacion cientifica en Microbiologia en los dltimos afos. Mientras éste Ultimo esta a punto
de publicar un tercer libro sobre microbiota tras el éxito de “¢Funcionan las Vacunas?” (Ed. Next
Door, 2017) y “Virus y Pandemias” (Glyphos/Naukas, 2015), José Ramos Vivas ha sacado a la
luz un excelente libro divulgativo sobre lo que ya empezamos a conocer como la “crisis de los
antibidticos”. El estilo de José es muy diferente al de Nacho, pero no menos efectivo. Mas que
un compendio de pildoras concisas con mensaje directo, al estilo bloguero, a las que nos tiene
acostumbrado Nacho, José ha elaborado un texto que se va desarrollando capitulo a capitulo
en el que el lector se va viendo envuelto en temas de complejidad in crescendo, sin escatir
en la interpretacion de articulos cientificos clave en la historia de la resistencia antimicrobie
descubrimientos recientes. Es notable la capacidad de José de divulgar en sentido estrict
decir, de sintetizar en un lenguaje asequible para un lector no iniciado aspectos complejos
la literatura cientifica. No hay ningdn aspecto de este problema de salud global que quede s
cubrir en este libro, desde capitulos introductorios muy basicos sobre la microbiota y la historia
de la antibioterapia hasta un andlisis del origen de la crisis y la situacion actual desde multiple
perspectivas (microbioldgica, sanitaria, ecologica, econdmica. . .), asi como las posibles soluciones.
Muchos datos, si, pero expuestos siempre con un lenguaje amable -0, para ser mas precisos, sim-
patico- con el lector, que invita siempre a la reflexion. ¢ Moriremos por infecciones? La lectura de
este libro deja bastante claro que la respuesta esta en nuestras manos. .. Pero hemos de conseguir
que la gente lo lea para que sea consciente de ello desde una perspectiva cientifica, alejada del alarmismo con
el que la magnitud del problema obliga a los medios y redes sociales a tratar este tema tan complejo.

Fundamentos de biotecnologia farmacéutica

Rafael Rotger Anglada

Humberto Marti Brieva (coordinador) @ 456 péginas © Formato: ristica, 19,5 x 24.¢m © ISBN papel: 978-84-16898-51-0 # ISBN dlgital: 978-84-16898-58-9 # 33,75 € (napel), 19,99 € (ebook)
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Indudable y justificadamente, los estudios sobre Biotecnologia estan de moda: puede estudiarse un Grado en Biotecnologia en mas de 20 univer-
sidades publicas (3 de ellas con una nota de corte superior a 12) y media docena privadas. Ademas, hay una veintena de Masters en Biotecnologia
con variadas especializaciones. Sin embargo, la oferta de libros de texto es bastante limitado, y en espafiol hay solamente alguna traduccion. Por
lo tanto, hay que dar la enhorabuena a la iniciativa del Profesor Humberto Martin y de la Editorial Dextra por proporcionarnos este nuevo manual.

La cobertura del libro es exhaustiva: tras la presentacion de los aspectos basicos, donde se describen las técnicas de andlisis y manipulacion de DNA
y proteinas, en el laboratorio e in silico, se trata de los procesos de produccion industrial, describiendo la produccion en sistemas de microorganismos,
de células animales y vegetales; ademas, se completa el enfoque puramente bioldgico con otro mas quimico, dedicado a la biocatalisis. Cubre asi las
diferentes especializaciones de la biotecnologia dentro de la orientacion sanitaria. Se incluyen referencias historicas, ejemplos y numerosos esquemas;
los autores han sido capaces de combinar el estudio en profundidad con una presentacion muy didactica, imprescindible para el objetivo de este libro
de servir como manual de estudio. Me ha parecido muy atractivo el capitulo titulado “Descubrimiento y desarrollo de moléculas con actividad farma-
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coldgica”, que representa la esencia del libro; en mi opinion deberia estar situado justo después de
los temas basicos, ya que esta un poco perdido entre otros temas especialziados.

Firman los 17 capitulos 19 autores, que son o han sido profesores de la Universidad Complu-
tense de Madrid. Se echa en falta una presentacion con sus méritos y especialidades; de este
modo el lector sabria que sus conocimientos de la materia son muy directos: segun los casos, se
corresponden con sus lineas de investigacion, tienen patentes, estan implicados en la secuencia-
cion masiva y el analisis informatico, construyen fermentadores, tienen experiencia adquirida en la
Agencia Espafiola del Medicamento o la industria Farmacéutica, etc. . . El coordinador y la mayoria
de los autores han sido profesores de asignaturas de Biotecnologia en los Grados de Farmacia y
Ciencia y Tecnologia de los Alimentos, o del Master en Biotecnologia de la Universidad Compl
tense. Es algo que indudablemente se nota a la hora de enfocar los temas y de desarrollarlos.

La buena presentacion con un precio muy ajustado, y la disponibilidad tanto en papel com
electronica, terminan de redondear el atractivo de esta obra, que rellena de forma espléndida el
hueco existente en la bibliografia de esta especialidad. Sin dudarlo, totalmente recomendable para
profesores y alumnos.

1 V” REUNION DEL
GRUPO ESPECIALIZADC DE

¢ MICROBIOLOGIA DE PLANTAS
23:24-25 ENERO
OSUNA [SEVILLA]

Estimados/as companeros/as,

El Grupo Especializado de Microbiologia de Plantas de la Sociedad Espanola de Microbiologia nos ha encargado la organizacion de la
VI Reunion del Grupo Especializado de Microbiologfa de Plantas (MiP19). Tras el éxito del congreso anterior en Salamanca (MiP17)
y la gran aceptacion de anteriores ediciones, queremos que este encuentro vuelva a fomentar el intercambio de informacion entre
grupos de investigacion que estudian las interacciones entre plantas y microorganismos, tanto las beneficiosas como las patogénicas.

Con el objetivo de mantener la tradicion de este tipo de reuniones, el lugar de celebracion serd en la sede de la Universidad de
Sevilla en la localidad de Osuna, del 23 al 25 de enero de 2019, aprovechando el 25 aniversario de la reapertura de este centro
universitario, cuyos edificios fueron utilizados con el mismo fin por primera vez en el ano 1548. También 0s recordamos que 10s pro-
tagonistas de este evento son los investigadores pre y post-doctorales. Ellos tendran la oportunidad de exponer sus trabajos mediante
comunicaciones orales.

Desde la Universidad de Sevilla consideramos que es un buen momento para que nos hagais una visita aprovechando la(s) sema-
na(s) blanca(s) para aquellos que trabajais en la Universidad. La localizacion del municipio de Osuna a 87 km de Sevilla es ideal por
SUS conexiones a través de autopista y de tren. Para aquellos que no conozedis Osuna, 0s sorprenderan sus calles, su ambiente, Sus
monumentos y su gastronomia.

Nos vemos pronto,

@ Francisco Javier Lopez-Baena y José Marfa Vinardell
Escuela Universitaria de OSuna Universidad de Sevilla
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Raul Riesco Jarrin y Martha E. Trujillo

Del 8 al 11 de abril, enmarcada en las
proximidades de la denominada “cuna de la
humanidad” tuvo lugar la cuarta edicion de
la conferencia internacional BISMIS (Bergey’s
International Society for Microbial Systema-
tics). La reunion, organizada por el profesor
Stephanus Venter, se celebrd en las proxi-
midades de Johannesburgo, Sudafrica, una
zona caracterizada por el valioso registro fosil
de hominidos y por su gran diversidad natural.

El programa cientifico del congreso, divi-
dido en cinco sesiones, abarcd diversos
temas de interés en el mundo de la taxono-
mia actual, entre los que destacan el uso de
la secuenciacion gendmica, metagendmica
y metabolomica, la validacion de nombres
de procariotas no cultivados y los retos
futuros e importancia de las colecciones
de cepas tipo. Se celebraron también dos

sesiones de posteres cientificos, en las que
los ponentes, en su mayoria jovenes investi-
gadores, tuvieron la oportunidad de explicar
su trabajo en formato de mini-ponencias de
dos minutos.

Tanto las charlas como los trabajos en for-
mato de poster trataron temas de gran inte-
rés, desde nuevos avances bioinformaticos
aplicables al mundo de la taxonomia, pasando
por revisiones en base al genoma de géneros
conflictivos hasta incluso una charla sobre la
influencia que estaba teniendo la taxonomia
bacteriana en otras disciplinas como la sis-
tematica de hongos.

Se repartieron también varios premios
en esta reunion. Por un lado, el prestigioso
Bergey Award fue concedido en esta edi-
cion a Jongsik Chun, profesor de la Univer-
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sidad Nacional de Seul y CEO de la empresa
Chunlab inc., por su invaluable contribucion
a la sistematica bacteriana. Por otro lado,
la revista IUSEM (International Journal of
Systematic and Evolutionary Microbiology)
repartio tres premios a participantes post-
doctorales y estudiantes de doctorado, al
mejor poster cientifico (Kgothatso Chauke),
a la mejor ponencia postdoctoral (Marike
Palmer) y a la mejor ponencia predoctoral
(Raul Riesco).

La proxima edicion del congreso tendra
lugar en 2021, en China y serd organiza-
do por el profesor Wen-Jun Li. Desde aqui
le deseamos mucha suerte al nuevo equi-
po organizador, y una felicitacion al equi-
po saliente capitaneado por el profesor
Stephanus Venter por la brillante organiza-
cion de este congreso.



Miguel Vicente

Asistentes a la reunién de izquierda a derecha.

Atras: Catherine Cotton, Roland Brosch, Anjelika
Grundling, Uri Gophna, Rino Rappuoli

En medio: Francisco Martinez Mojica, Cecilia
Arraiano, Dorte Becher, Mariagrazia Pizza, Frédéric
Barras, Carmen Buchrieser, Tracy Palmer, Regine
Hengge, Patrik Bavoil, Tone Tonjum, Elizaveta Bonch-
Osmolovskaya, Jay Hinton, Csaba Pal, Petra Dersch,
Antonio Ventosa

Delante: Miguel Vicente, Fernando Baquero, Eliora
Ron, Philippe Sansonetti, Jean-Claude Piffaretti, Bauke
Oudega, Milton da Costa, Ute Rémling

Organizado por Laura Cueto y Miguel Vicente,
ambos del Centro Nacional de Biotecnologia, del
CSIC, se celebrd durante el viernes 6 y sabado 7
de abril en La Granja de San lidefonso el tercer
retiro de la Academia Europea de Microbiologia.
Aesta reunion, que cada dos afos se efectlia en
la poblacion segoviana, asistieron mas de treinta
académicos. Durante ella se presentaron varios
trabajos de los académicos admitidos en 2018.
Entre ellos Francisco Martinez Mojica (Univer-
sidad de Alicante), descubridor del sistema de
inmunidad bacteriana conocido como CRISPR.
Junto con una panoramica retrospectiva del
descubrimiento y su potencial en la edicion
gendmica de organismos eucaridticos, Mojica
expuso el potencial de las aplicaciones del siste-
ma CRISPR-Cas para su uso en bacterias.

Estudiando la variante ST313 de Salmone-
lla enterica sv Typhimurium muy frecuente en
Africa subsahariana y que es especialmente
virulenta, Jay Hinton (Universidad de Liverpool)
ha encontrado que la Unica diferencia con las
menos virulentas ST19 que abundan en el resto
del mundo es un simple cambio en una base de
la secuencia -10 del promotor que controla la
expresion del gen pgtE que codifica un factor de
virulencia. Este simple cambio aumenta la pro-

duccion del factor y parece ser el responsable
de la mayor virulencia de los aislados africanos.

Otras charlas comentaron temas tan actua-
les como la resistencia a los antibioticos (Uri
Gophna de Tel Aviv y Csaba Pal de la Academia
de Ciencias Hungara), la regulacion de la for-
macion de biofilms (Ute Rémling del Instituto
Karolinska), la sintesis de la pared bacteriana
(Angelika Grundling del Imperial College de
Londres), la transferencia génica en Vibrio
(Melanie Blokesh de la Escuela Politécnica
Federal de Lausanne), la interaccion de pato-
genos como Yersinia con el epitelio intestinal
(Petra Dersch del Centro Helmholtz de Investi-
gacion en Infecciones), el catabolismo de pro-
cariotas termdfilos (Elizaveta Bonch-Osmolovs-
kaya del Instituto Winogradsky de Microbiologia
en MoscU) y el estudio del proteoma bacteriano
(Dorte Becher de la Universidad de Greifswald).

Por ultimo Patrik Bavoil, de la Universidad
de Maryland en los Estados Unidos y ahora
encargado de las revistas de FEMS hizo un
resumen de los contenidos de cada una de
ellas y planted varias opciones para su mejora,
entre las que se encuentra una conexion mas
estrecha con la Academia.
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La Academia Europea de Microbiologia, fun-
dada en junio de 2009 en Gétingen durante el
tercer congreso de FEMS, agrupa a los mas
destacados microbitlogos europeos y se reline
cada dos arios coincidiendo con 10s congresos
de FEMS. En los afios alternativos organiza un
retiro que tradicionalmente se celebra en La
Granja de San lldefonso para dar la bienvenida
a los nuevos académicos. En éstos retiros se
analiza asimismo el funcionamiento de la Aca-
demia y se proponen acciones para mejorar y
difundir sus actividades.

Organized by Laura Cueto and Miguel
Vicente, both from the National Biotechnolo-
gy Center of the CSIC, the third retreat of the
European Academy of Microbiology was held on
Friday 6 and Saturday 7 April at La Granja de
San lidefonso. This meeting, which takes place
every two years in the Segovian town, was
attended by more than thirty academics. Dur-
ing it several papers of the academics admitted
in 2018 were presented. Among them Fran-
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cisco Martinez Mojica (University of Alicante),
discoverer of the bacterial immunity system
known as CRISPR. Along with a retrospective
overview of the discovery and its potential in
the genomic edition of eukaryotic organisms,
Mojica discussed the potential of CRISPR-Cas
system applications for use in bacteria.

Studying the ST313 variant of Salmonel-
la enterica sv Typhimurium very common in
sub-Saharan Africa and which is especially viru-
lent, Jay Hinton (University of Liverpool) has found
that the only difference with the less virulent
ST19 that abounds in the rest of the world is a
simple change in one base of the -10 sequence
of the promoter that controls the expression of
the pgtE gene that encodes a virulence factor.
This simple change increases the production of
the factor and seems to be responsible for the
greater virulence of the African isolates.

Other talks discussed current issues such
as antibiotic resistance (Uri Gophna of Tel Aviv

and Csaba Pal of the Hungarian Academy of
Sciences), the regulation of biofilm forma-
tion (Ute Romling of the Karolinska Institute),
the synthesis of the bacterial wall (Angelika
Grundling of the Imperial College London), the
gene transfer in Vibrio (Melanie Blokesh of the
Federal Polytechnic School of Lausanne), the
interaction of pathogens such as Yersinia with
the intestinal epithelium (Petra Dersch of the
Helmholtz Center for Infection Research), the
catabolism of thermophilic prokaryotes (Eliza-
veta Bonch-Osmolovskaya of the Winogradsky
Institute of Microbiology in Moscow) and the
study of the bacterial proteome (Ddrte Becher
of the University of Greifswald).

Finally Patrik Bavoil, from the University
of Maryland in the United States and now in
charge of the FEMS journals, summarized the
contents of each of them and proposed sever-
al options for improvement, among which is a
closer connection with the Academy.

Josep Yuste Puigvert y Marta Capellas Puig

http://jornades.uab.cat/workshopmrama

Del 21 al 24 de noviembre de 2017,
tuvo lugar el XVI workshop sobre Métodos
rapidos y automatizacion en microbiologia

XVI WQRKSHOP "METODOS RAPIDOS oY AUTOMATIZACI(.‘)N EN MICROBIOLOGIA ALIMENTARIA™ ~
Facultat de Veterinaria, Universitat Autonoma de Barcel et |

@merra (Car/'&af'n“" T_d"er'TIes) 2?"22‘3& noviembre de 2017 g&
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alimentaria (MRAMA), en la Facultad de
Veterinaria de la Universitat Autonoma de
Barcelona (UAB; Bellaterra, Cerdanyola del
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Uri Gophna.

The European Academy of Microbiology,
founded in June 2009 in Gétingen during the
third FEMS congress, brings together the most
prominent European microbiologists and meets
every two years coinciding with the FEMS con-
gresses. In the alternative years it organizes a
retreat traditionally held at La Granja de San
lldefonso to welcome new academics. In these
retreats the functioning of the Academy is also
analyzed and actions are proposed to improve
and disseminate its activities.

Vallgs), dirigido por la Dra. Marta Capellas
Puig y el Dr. Josep Yuste Puigvert, profeso-
res de Ciencia y Tecnologia de los alimen-



tos, y organizado por el Centre d’Innovacio,
Recerca i Transferéncia en Tecnologia dels
Aliments (CIRTTA) y el Departamento de
Ciencia animal y de los alimentos de la
UAB. Celebrado anualmente, el workshop
MRAMA, de un contenido aplicado y de
futuro, amplia y difunde los conocimien-
tos tedricos y practicos sobre métodos
innovadores para detectar, contar, aislar y
caracterizar rapidamente los microorganis-
mos, y sus metabolitos, habituales en los
alimentos y el agua.

En el workshop, participaron confe-
renciantes de renombre. Se encargé de
la ponencia inaugural el Dr. José Juan
Rodriguez Jerez, profesor de nuestro
Departamento, que ofrecid una vision gene-
ral de los métodos rapidos y miniaturizados
y la automatizacion en microbiologia. El Dr.
Armand Sanchez Bonastre, director del
Servicio Veterinario de Genética Molecular
de la UAB y profesor de nuestro Departa-
mento, inform¢ exhaustivamente sobre la
aplicacion a la seguridad alimentaria de la
reaccion en cadena de la polimerasa (PCR)
y la secuenciacion genomica masiva, méto-
dos genéticos en constante evolucion para
detectar e identificar microorganismos. La
Sra. Rosella Brozzi, de la European Food
Safety Authority (EFSA), en Parma (ltalia),
presentd un tema de gran importancia
como es el riesgo de resistencias a los anti-
microbianos. El Sr. Joan Roquet-Jalmar
Pamies, de Kellogg Manufacturing Espafa,
en Valls, hablé sobre la implantacion de un
sistema de verificacion de limpieza basado
en bioluminiscencia. El Sr. Pascal Monz6
Martos, de Productos Florida, en Vila-real,
explicé su experiencia en Campylobacter
y Salmonella en productos avicolas. La
Sra. Ana Torres Rubio, de Florette Ibé-
rica, en Milagro, y el Sr. Armando Marin
Martinez, de Eurofins Andlisis Alimentario
Nordeste, en Tudela, también expusieron su
experiencia en alimentos de IV y V gamas,
respectivamente: normativa, criterios,
riesgos, muestreo, tendencias, etc. El Dr.
Seppo limari Niemeld, de la University
of Helsinki (Finlandia), transmitié magis-
tralmente a los asistentes sus amplios
conocimientos sobre la incertidumbre de
la medida de los recuentos microbioldgi-
cos. Y el Sr. Xavier Lizana Alcazo, de
ACONSA, en Sant Joan Despi, participd
con una interesante ponencia acerca de

una herramienta para la gestion de audito-
rias de higiene alimentaria. Los contenidos
de las ponencias del miércoles dieron lugar
a una mesa redonda en que se aborda-
ron aspectos sobre el dia a dia del control
microbioldgico en la industria.

Ademas, asistieron importantes empre-
sas de microbiologia, que explicaron y
mostraron sus productos y sus servicios
(funcionamiento, ventajas y limitaciones, y
técnicas en que se basan). Estas empresas,
que patrocinaron el XVI workshop MRAMA,
fueron: 3M Espafa, BC Aplicaciones Ana-
liticas, BD Diagnostic Systems, BioControl
Italia, bioMérieux Espafia, Bio-Rad Labora-
tories, Bioser, BioSystems, Devea (Francia),
Eppendorf Ibérica, Hygiena International
(Reino Unido), IDEXX Laboratorios, iMi-
CROQ, Interscience (Francia), ITRAM Hie-
NE, Laboratorios microkiT, LGC Standards,
Merck (Alemania), MicroPlanet Laborato-
rios, Neogen Europe (Reino Unido), Nirco,
PanReac AppliChem, Raypa (R. Espinar),
Thermo Fisher Diagnostics y Tiselab.

También colaboran con el workshop
MRAMA: ainia,centro tecnoldgico, el Cen-
tro Nacional de Tecnologia y Seguridad Ali-
mentaria (CNTA), Premiumlab, Productos
Florida, la Associacio Catalana de Ciéncies
de I’Alimentacio (ACCA), Publica — Revis-
ta Técnicas de Laboratorio, Estrategias
Alimentarias — Revista eurocarne, Sweet
Press — Revista Tecnifood, la Sociedad
Espafiola de Microbiologia (SEM), la Aso-
ciacion de Consultores y Formadores de
Esparia en Seguridad Alimentaria (ACOFE-
SAL), la Sociedad Espafiola de Seguridad
Alimentaria (SESAL), la Agéncia de Salut
Publica de Barcelona, la Agencia de Salut
Publica de Catalunya, y la Sociedad Espa-
fiola de Quimicos Cosméticos (SEQC).

El workshop ha sido una actividad exito-
sa, tanto por los ponentes y sus ponencias,
como por la asistencia de publico y la par-
ticipacion de las empresas de microbiolo-
gia. Reuni¢ a 208 personas, de diversos
colectivos nacionales e internacionales: (i)
Laboratorios, asesorias y consultorias, e
industrias de los ambitos agroalimentario
(entre otros, los sectores carnico y avicola,
lacteo, comidas preparadas, panificacion
y bolleria, cacao, bebidas analcohdlicas —
aguas, bebidas refrescantes—y alcohdlicas
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—Cervecero, cava—, ingredientes y aditivos,
preparados alimenticios, productos dieté-
ticos, envasado), biotecnoldgico, cosmé-
tico, material para laboratorios, etc.; (ii)
Profesores y estudiantes de la UAB (grado
de Ciencia y Tecnologia de los alimentos,
y tercer ciclo) y otras universidades; (iii)
Otros centros de investigacion; (iv) Admi-
nistracion.

Durante tres dias, se realizaron unas
sesiones practicas en el laboratorio,
en las que se trabajo con algunos equipos
y los productos mas innovadores del cam-
po de los métodos rapidos y la automati-
zacion. Y se organizaron cuatro talleres: (i)
Uso de los recursos para microbiologia pre-
dictiva disponibles en internet, a cargo de
la Sra. Montse Vila Brugalla (Agéncia de
Salut Publica de Barcelona); (ii) ¢Peligros
microbioldgicos en los sistemas APPCC?
iPor fin, identificalos correctamente en tu
empresal, a cargo del Sr. Jon Basagoiti
Azpitarte (Imagining Management Sys-
tems, Ermua); (i) Micotoxinas, un peligro
oculto. Métodos rdpidos de deteccion, a
cargo de Bioser — Romer Labs Diagnostic
(Austria); (iv) El fraude alimentario en los
esquemas de certificacion. Un nuevo reto
para las industrias, a cargo de SGS ICS
Ibérica.

La mesa redonda previa a la clausura
oficial, con varios ponentes y profesionales
de empresas de microbiologia, fue sobre
la instrumentacion en microbiologia de
los alimentos, las tendencias del mercado
mundial y otros temas de actualidad del
sector, y constato, junto con las ponen-
cias del workshop, la preocupacion por el
creciente riesgo de resistencias a los anti-
microbianos; la importancia del correcto
muestreo, relacionado directamente con
la contaminacion del producto; la rele-
vancia de la automatizacion en el labo-
ratorio; la diversidad de necesidades en
cuanto a métodos microbioldgicos, segun
el sector, adaptandose siempre a los cri-
terios y las normativas; asi como los pro-
gresos en el desarrollo de soluciones que
aportan rapidez, precision, sensibilidad y
especificidad.

El XVIl workshop MRAMA se cele-
brara del 20 al 23 de noviembre de
2018.
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Jesus L. Romalde

Grupo de Taxonomia, Filogenia y Diversidad

Presidente del Grupo
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La gran variedad de vida microbiana es
el mayor reservorio de diversidad bioldgica
desconocida en la Tierra. Para comprender
esta vasta y en gran parte desconocida diver-
sidad con su potencial genético, enzimatico
e industrial sin explotar, la sistematica micro-
biana esta experimentando un cambio revolu-
cionario en su enfoque para describir nuevos
taxones en base a informacion gendmica y
ambiental.

La caracterizacion de un organismo ya
no esta limitada por barreras metodoldgicas,
y ahora es posible secuenciar el genoma
completo de una cepa, estudiar genes indi-
viduales o examinar la informacion genética
mediante el uso de diferentes técnicas. De
hecho, la aplicacion de la gendmica esta
ayudando, no solo a proporcionar una mejor
comprension de los limites de los géneros y
los niveles mas altos de clasificacion, sino
también a refinar nuestra definicion del con-
cepto de especie. Ademas, una mayor com-
prension de la filogenia permite predecir el
potencial genético de los microorganismos
para aplicaciones biotecnoldgicas y la adap-
tacion a los cambios ambientales.

El grupo especializado de Taxonomia,
Filogenia y Diversidad es uno de los mas
antiguos y consolidados de la Sociedad
Espariola de Microbiologia. Creado en 1984
se constituyd oficialmente como Grupo de
Taxonomia Bacteriana durante la celebracion
de la 1° Reunion en Granada (Figura 1). En
dicha reunion, organizada por el Comisio-
nado de SEM para su creacion y primer
presidente del grupo Dr. Alberto Ramos
Cormenzana, no solo se eligio a la primera
Junta Directiva sino que se establecieron
los objetivos y actividades futuras del nuevo
grupo especializado, con una clara voca-
cion de servir de vehiculo de intercambio
de informacidn, interaccion, colaboracion y
discusion de los resultados de los diferen-

GRUPO DE TAXONOMIA

Respnsable:

BACTERIANA

Prof. A. Ramos Cormenzana

CONSTITUCION DEL GRUPQ

Por encargo de la SEM, se encomendo al Prof. Alberto Ramos Cormen-
zana, la organizacién del Grupo Especializado en Taxonom{a Bacteriana, que
se constituyo en Granada, durante la 12 Reunion de dicho Grupo, los dias -
28 y 29 de Septiembre de 1984.

A dicha reunion, acudieron 61 participantes. La Conferencia Inagural estu-
vo a cargo del Dr. N. J. Palleroni (U.S.A) sobre "Plasmidos y la Taxonomia
de Bacterias". Se presentaron l4 trabajos de investigacion.

Asimismo, se elaboraron los Estatutos de dicho Grupo Especializado, actual
mente pendientes de aprobacion por la SEM, debido a la modificacidn de los
Estatutos de la propia SEM.

Se eligié la Junta Directiva del Grupo, constitulda por:

Presidente: Alberto Ramos Cormenzana
Vicepresidente: Alicia Estevez Toranzo
Secretario: Antonio Ventosa Ucero
Tesorero: Ana Marques Villavecchia
Vocales: Lucas Dominguez Rodriguez

Santiago Vadillo Machota
M2 Jesis Pujalte Domarco

Se trataron varlos temas, sobre aspectos futuros a desarrollar, por dicho
Grupo Especializado, como la celebracion de reuniones bianuales, y el inter
cambio de informacion entre disintos grupos, interesados en Taxonomia Bacte
riana. A sugerencia del Grupo se acordo desarrollar una Mesa Redonda, en el
X Congteso Nacional de Microbiologia de Valencia, sobre "Filogenia en Proca
riotas"

El Dr. Congregado, se ofrecid para la organizacion de la 22 Reunion del Gru
po Especializado en Taxonomia Bacteriana.de la SEM. Acordandose realizar -
tal Reunion en Barcelona, a finales del mes de Septiembre de 1986.

Aquellas personas interesadas en pertenecer a dicho Grupo Especializado, —-
pueden ponerse en contacto con el Prof. Antonio Ventosa Ucero, Dpto.
Microbiologfa, Facultad de Farmacia, Universidad de Sevilla -
Sevilla (Espana)

# ® B o8

Figura 1. Documento de cosntitucion del Grupo Especializado en Taxonomia Bacteriana de la SEM.

tes grupos implicados. Todos estos aspec-
tos originarios han sido una excelente guia
para los siguientes presidentes del grupo,
Guillermo Suaréz, Francisco Congregado,
Jorge Lalucat y Antonio Ventosa, y siguen
siendo esenciales en la actualidad bajo la
presidencia de Jesus L. Romalde.
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Pese a no ser un grupo muy numeroso (no
fue hasta 2017 en que se sobrepasaron los
100 socios), esté constituido por grupos de
investigacion de prestigio y con trayectorias
consolidadas que desarrollan su labor a lo
largo de toda la geografia de nuestro pais
(Figura 2). En los ultimos afos se han reali-
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zado importantes contribuciones a la Taxono-
mia y Filogenia de los microorganismos desde
nuestro pais, y buena prueba de ello son las
diferentes investigaciones y actividades que
presentan en este monografico algunos de
los equipos mas activos de nuestro grupo
especializado.

Somos conscientes desde nuestro grupo
de la transversalidad de la taxonomia y sus
implicaciones en muchos otros aspectos
de la microbiologia, desde la microbiologia
clinica humanay animal, donde un correcto
diagndstico es fundamental, a la microbio-
logia de alimentos o la ambiental. Es por
esto que nuestra proxima reunion bienal,
la XVII, se celebrard conjuntamente a la
del Grupo Especializado de Microbiologia
del Medio Acuéatico. Estamos convcencidos
que serd un éxito, como lo fueron experien-
cias previas de Mesas Redondas conjuntas
con otros grupos dentro de los Congresos
Nacionales de la SEM, como la celebrada
con el Grupo de Microbiologia Molecular en
Logrofio en 2015. En cualquier caso, los
jovenes trendran un papel preponderante en
la reunion, ya que se mantendra el formato
de las reuniones anteriores que tan buenos
resultados ha dado en el desarrollo cienti-
fico de nuevas generaciones de taxénomos
microbianos.
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Figura 2. Distribucion de los socios del grupo especializado por autonomias.

Por otro lado, también somos conscientes
de la importancia de divulgar los logros y
Gltimas investigaciones de nuestro grupo
especializado mas alla de nuestras fron-
teras. En este sentido, y con el empefio
de diversificar las actividades del grupo,
algunos de sus miembros (incluyendo a su
presidente y al presidente de la SEM) se han
implicado en editar un nimero especial de
la revista Frontiers in Microbiology dedicado
a la Taxonomia, Filogenia y Biodiversidad,
que ha tenido muy buena acogida inter-
nacional, y en el que han participado dife-
rentes grupos de investigacion espafioles
(algunos de los cuales participan también

SEMgm

en este monografico) con trabajos de un
nivel excelente.

En resumen y para terminar, 10s grupos
que se incluyen en este monogréafico son
un perfecto ejemplo de la diversidad de
aspectos y aplicaciones de la taxonomia,
de la utilidad de las técnicas clasicas y las
mas recientes en el estudio de todo tipo de
microorganismos, asi como de la transver-
salidad de nuestra disciplina. Espero que
este nimero monografico sirva para que 10s
socios de la SEM conozcan mejor nuestro
grupo y constituya el punto de ignicion de
posibles colaboraciones futuras.
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Bacterias halofilas: biodiversidad, quorum sensing,

quimiotaxis y aplicaciones biotecnoldgicas

Victoria Béjar, Ana del Moral, Fernando Martinez-Checa,
Inmaculada Sampedro, Marta Torres, José Carlos Reina,
Miguel Angel Rodriguez, Esther Palacios e Inmaculada Llamas

@ejar@ugr.es

Departamento de Microbiologia. Facultad de Farmacia. 18071 Granada. Laboratorio de Microbiologia. Instituto de Biotecnologia. Centro de Investigacion Biomédica.
Parque Tecnoldgico de Ciencias de la Salud. Universidad de Granada. 18100 Granada
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El grupo de investigacion “Exopolisacéridos
Microbianos” (BIO 188 Junta de Andalucia)
www.ugr.es/~eps/es/index.html inicid su anda-
dura en los afios 90 con Emilia Quesada que
estuvo como IP responsable hasta su jubilacion
en 2016. En la actualidad esta compuesto por
cinco profesores, un becario posdoctoral, un
becario predoctoral, un contratado predoctoral
y un técnico de laboratorio. Ademas en él cola-
boran distintos alumnos de grado, realizando
el TFG, y de master, realizando el TFM. En la
pagina web se puede hallar mas informacion
sobre sus componentes y actividades.

Nuestra linea de investigacion es el estudio
de bacterias haldfilas, incluyendo sus poten-
ciales aplicaciones en biotecnologia, agricul-
tura y acuicultura; los estudios de quorum
sensing y quorum quenching, asi como su

quimiotaxis y el andlisis de la biodiversidad
de ambientes salinos.

Actualmente desarrollamos tres proyectos:
dos financiados por el Ministerio de Econo-
mia y Competitividad (“Alternativa ecoldgica
y sostenible para combatir la vibriosis en
acuicultura: quorum sensing versus quorum
quenching”y “Role of intra- and inter-spe-
cies signaling via small molecules in micro-
be-plant-interactions (infection and symbio-
sis)” y otro financiado por la Universidad de
Granada para la direccion de un doctorado
industrial “Control bioldgico de Botrytis por la
cepa XT1 e implicaciones en la produccion de
plantas de interés agricola”.

El grupo tiene una potente actividad de
transferencia. Ha desarrollado 3 patentes
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Miembros del grupo de Exopolisacéridos Microbianos
BIO 188 de la UGR. De Izquierda a derecha: Esther
Palacios, Inmaculada Sampedro, José Carlos Reina,
Victoria Béjar, Fernando Martinez-Checa, Ana del Moral,
Miguel Angel Rodriguez, Inmaculada Llamas. Mas
informacion en http://www.ugr.es/~eps/es/index.html

nacionales y 2 internacionales. Una de ellas
esta en explotacion por Xtrem Biotech S.L.y
genera royalties a la Universidad de Granada
desde 2017 (EP3178325A1). Asimismo y
gracias a diversos contratos de transferencia
de resultados, Lipotec-Lubrizol ha patentado
dos de nuestros exopolisacaridos para su uti-
lizacion en cosmética como agentes antiedad
(CELLYNKAGE™) y como anticelulitico (NOC-
TURSHAPE™), Estas patentes son la base de
dos productos cosméticos comercializados y
generan royalties a la universidad de Granada
desde 2015.

Ademas, en 2013 algunos miembros
del grupo impulsaron junto a profesionales
de otros campos la creacion de la spin off
Xtrem Biotech (www.xtrembiotech.com) con
el fin de aprovechar el potencial de estos
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microorganismos extremdfilos. Aunque la
empresa es independiente en su gestion
y funcionamiento, el grupo colabora estre-
chamente con ella prestando asesoramiento
cientifico; de hecho dos de los miembros de
la empresa estan realizando un doctorado
industrial bajo la direccion de tres profesores
del grupo BIO 188.

En los Gltimos cinco afios hemos trabajado
en colaboracion con equipos de investiga-
cion de las siguientes entidades: Centro de
Investigacion Biomédica de la Universidad de
Granada (Dr. Molina), Fundacién Centro de
Excelencia en Investigacion de Medicamen-
tos Innovadores de Andalucia (Fundacion
MEDINA), asi como de las siguientes univer-
sidades: Sevilla (Dr. Ventosa), Alicante (Dra.
Anton), Montpellier (Dra. Destoumieux-Gar-
zon), Paris (Dr. Dessaux y Dra. Lopez), Gra-
nada (Dra. Reche), Nottingham (Dr. Camara
y Dr. Heebs), Innsbruck (Dr. Siles), California
(Dr. Parales), Hiroshima (Dr. Kato), y Nijmegen,
Holanda (Dr. Smolinska) asi como del College
Dartmouth, USA (Dra. Hill). Nuestro grupo per-
tenece a la Red Nacional de Microorganismos
Extremdfilos desde su fundacion a principios
de los noventa. La red engloba actualmente
una veintena de grupos de investigacion dis-
tribuidos por universidades y centros del CSIC
de todo el pais.

Nuestros principales logros investigadores
en las diferentes lineas de investigacion son
los siguientes:

TAXONOMIA Y BIODIVERSIDAD

e Puesta a punto de la metodologia
necesaria para el aislamiento, identifi-
cacion y estudio fisiologico y genético
de bacterias haldfilas moderadas, en lo
que nuestro equipo fue pionero a nivel
internacional.

e Descubrimiento de una veintena de
especies y de varios géneros de bacte-
rias haldfilas aisladas del medio ambien-
te, entre las que destacamos Halomonas
mauray Halomonas stenophila que tie-
nen interés biotecnoldgico debido a las
propiedades funcionales y bioldgicas de
sus exopolisacaridos y diferentes espe-
cies de Bacillus con gran potencial para
la agricultura.

e Descripcion de la biodiversidad de habi-
tats hipersalinos utilizando técnicas de
ecologia molecular, técnicas clasicas de
cultivo y téenicas de dilucion a extincion.
El ambiente que con mayor profundidad
hemos investigado en los ultimos cin-
Co afios ha sido Rambla Salada (Mur-
cia) encontrando que Halomonas es el
microorganismo mas frecuentemente
aislado y que, sin embargo, aguas y
suelos salinos contienen una plétora de
bacterias y arqueas no cultivadas hasta
el presente, pertenecientes a los filos
Euryarchaeota, Crenarchaeaota, Bacte-
roidetes, Proteobacteria, Actinobacteria
y Firmicutes.

 Aislamiento, aplicando nuevas técnicas
de dilucién a extincion, de procariotas
haldfilos que no habian podido ser culti-
vados por métodos convencionales. Con
dichas técnicas hemos hallado nuevas
especies de microorganismos perte-
necientes a los géneros Blastomonas y
Roseovarius entre otros.

EXOPOLISACARIDOS

e (Caracterizacion, estudio fisico-quimico
y funcional de una veintena de exopo-
lisacaridos.

e (aracterizacion de los genes carAB
implicados en la sintesis del exopolisa-
carido producido por Halomonas euriha-
lina, y del operdn epsABCJ responsable
de la sintesis del exopolisacarido en
Halomonas maura.

QUORUM SENSINGY QUORUM
QUENCHING

e Estudios de sistemas quorum sensing
(QS) y de regulacion global en bacte-
rias haldfilas. Hemos identificado por
primera vez la produccion de molé-
culas sefial del tipo N-acilhomoserin
lactonas (AHLs) en distintas especies
del género Halomonas y caracteriza-
do el sistema de comunicacion hanf/
hanl asi como el sistema de regula-
cion de dos componentes gacS/gacA
en Halomonas anticariensis FP35T que
regula tanto la sintesis de moléculas
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AHLs como la produccion del exopo-
lisacarido.

e Seleccion de bacterias marinas y de
enzimas que interfieren los sistemas
quorum sensing para su utilizacion en el
control de enfermedades infecciosas en
acuicultura y agricultura. Se han selec-
cionado un grupo de bacterias capaces
de interferir los sistemas QS de bacte-
rias patdgenas en las que los factores de
virulencia estan controlados por molé-
culas AHLs (quorum quenching). Asimis-
mo, se ha identificado y caracterizado un
nuevo tipo de enzima degradadora de
AHLs a partir de una libreria metagend-
mica construida a partir de un suelo sali-
no. Dichas actividades se han ensayado
con excelentes resultados in vivo frente
a bacterias patogenas de la acuicultura y
agricultura, demostrando asi potenciales
aplicaciones hiotecnologicas.

QUIMIOTAXIS

Estudio de la quimiotaxis de bacterias halo-
filas y de su influencia en la colonizacion de
plantas. A pesar de los exhaustivos estudios
de quimiotaxis hechos con bacterias modelo,
tales como Escherichia coliy Pseudomonas
aeruginosa no existe, que sepamos, estudios
que analicen la quimiotaxis de las bacte-
rias halofilas. Hemos analizado el papel de
la quimiotaxis en la colonizacion de plantas
por bacterias haléfilas demostrando el efec-
to quimioatrayente de exudados de plantas
para estas bacterias. Por otro lado, también
hemos podido observar la menor produccion
de moléculas sefial del tipo AHL en bacte-
rias mutantes en quimiotaxis respecto a la
bacteria original demostrando asi la relacion
quimiotaxis-QS.
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Nuestro grupo de investigacion se formd
en el afio 1996, basandose en la experien-
cia adquirida por los doctores Lorén y Fusté

en el estudio de la estructura genética de
poblaciones bacterianas de Serratia marces-
cens, Escherichia coli'y Neisseria meningiti-
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dis. Mediante la aplicacion de la técnica de
electroforesis de enzimas multilocus (MLEE)
y, mas tarde, de la secuenciacion de genes
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multilocus (MLST, MLSA) se estudiaron dife-
rentes poblaciones de bacterias patogenas
y de interés industrial, como Haemophilus
influenzae, Vibrio cholerae, Pseudomonas
Stutzeriy Aeromonas sp.

Hace mas de una década que el estudio de
la taxonomia, la filogenia molecular y la gené-
tica de poblaciones del género Aeromonas
constituye una de las principales lineas de
investigacion del grupo. Este género bacte-
riano es un modelo idoneo para este estudio,
ya que es un grupo de bacterias que incluye
formas de vida libre, patdgenos oportunistas
y primarios, de una gran ubicuidad, con espe-
cies definidas mediante métodos clasicos y
moleculares y con una taxonomia compleja
y aun no del todo resuelta. Los trabajos con
Aeromonas se iniciaron mediante un estudio
de caracterizacion fenotipica de cepas ais-
ladas de moluscos y aguas. Fruto de este
analisis fue la constatacion de la presen-
cia de distintas especies de Aeromonas en
estos habitats y la descripcion de dos nuevas
especies: A. molluscorumy A. bivalvium. De la
coleccion de cepas obtenida, se selecciona-
ron las pertenecientes al “complejo de espe-
cies Aeromonas hydrophila” (A. hydrophila,
A. bestiarum, A. salmonicida, A. popoffii), un
grupo de Aeromonas en el que es dificil esta-
blecer de manera clara la separacion entre
especies a nivel fenotipico y molecular, y se
llevé a cabo un estudio de genética de pobla-

ciones con la técnica de MLEE. Los resultados
mostraron que cinco loci son suficientes para
una excelente separacion de las especies de
este grupo.

Con el desarrollo de las técnicas molecu-
lares nos planteamos llevar a cabo un estu-
dio filogenético mediante la secuenciacion
de varios genes esenciales o conservados
(“housekeeping genes”). Los resultados
obtenidos con las secuencias de los genes
analizados han permitido la asignacion del
nombre de especie A. diversa para las cepas
anteriormente denominadas Aeromonas sp.
Grupo 501 y las reclasificaciones de una
cepa control de ensayos de calidad (A. hydro-
phila CIP 57.50 en A. salmoniciaa CIP 57.50)
y de Aeromonas hydrophila subsp. anaeroge-
nes dentro de A. caviae. Hemos secuencia-
do también los genomas completos de dos
especies de Aeromonas: A.molluscorum 'y
A.diversa.

Mas recientemente, el estudio de genéti-
ca de poblaciones realizado a partir de las
secuencias correspondientes a 6 genes
conservados (cpn60, dnadJ, gyrB, mah, recA,
rpoD) de 128 cepas representativas de las
especies del “complejo A. hydrophila’, ha
puesto de manifiesto que se trata de un
grupo no monofilético, ya que precisamente
la especie que da nombre al grupo diverge
filogenéticamente de A. bestiarumy A. salmo-
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nicida. Este estudio ha desvelado que mien-
tras que A. salmonicida constituye un grupo
homogeéneo de cepas (a pesar de estar cons-
tituido por 5 subespecies), en A. hydrophila
y A. bestiarum se separan distintos grupos.
Este trabajo se ha completado con un estudio
para establecer la posible existencia de genes
implicados en la virulencia de Aeromonasy la
determinacion de la capacidad de adheren-
cia, invasion y citotoxicidad de estas cepas
en cultivos celulares. El andlisis ha permitido
demostrar la presencia de diversos genes de
virulencia, tanto en cepas medioambientales
como en otras de origen clinico, y su capa-
cidad para adherirse e invadir los cultivos
celulares (Fig. 1).

Para evaluar si el gen recA podria ser un
buen marcador molecular del género Aero-
monas, se realizd un estudio filogenético
con 221 cepas representativas de todas
las especies de Aeromonas. En este trabajo
se identifico la presencia de un fragmento
recombinante en 4 cepas de Aeromonas
bestiarum de una longitud total de 248 pares
de bases, que afectaba a la region terminal
del gen recAy al inicio del gen recX. Se pudo
determinar que el posible origen de la region
recombinante seria una cepa de Aeromonas
eucrenophila. Todos los fragmentos eran
practicamente idénticos, diferian en pocos
nucledtidos, indicando que era una adquisi-
cion relativamente reciente.

Figura 1. Micrografias de células monocapa de Caco-2: A) células no infectadas (control, x10), B) y C) células infectadas con Aeromonas hydrophila CECT 5174 (x10 y x100,

respectivamente).
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Figura 2. Andlisis de diversificacion del género Aeromonas. El grafico semilogaritmico muestra la aparicion de linajes a lo
largo del tiempo (lineages-through-time o LTT plot) a partir del cronograma construido.

En la actualidad el grupo esta trabajando
en el estudio de los procesos de diversifica-
cion y especiacion y en nuevas aproximacio-
nes al estudio de la diversidad y la evolucion
bacteriana. Tradicionalmente la datacion, los
modelos de diversificacion y las tasas de
especiacion y extincion de una poblacion
se han determinado a partir del analisis del
registro fosil, o indirectamente a partir de
eventos geofisicos. Sin embargo, el registro
fosil no siempre esta disponible para todas las
especies, esta restringido a los ultimos 600
millones de afios, y en el caso de los procario-
tas es practicamente inexistente. La reciente
expansion de las filogenias moleculares ha
proporcionado la posibilidad de solventar este
problema. Desde los primeros modelos pro-
puestos por Nee y colaboradores en el afio
1994, se han desarrollado diversos métodos
para estimar los tiempos de divergencia y los
modelos de diversificacion de un linaje a par-
tir de datos moleculares, mas concretamente
a partir de filogenias reconstruidas con taxo-
nes contemporaneos.

Nuestros trabajos mas recientes se basan
en utilizar como modelo el género Aeromonas
para estimar el origen y los tiempos de diver-
gencia de los clados principales y determinar
el modelo y la tasa de diversificacion de este
género. A partir del arbol ultramétrico datado
(cronogramay), construido por inferencia baye-
siana a partir de las secuencias concatenadas
de dos 0 mas genes conservados, se puede
estimar el origen de este género y realizar
el analisis de diversificacion. Los resulta-
dos obtenidos muestran que Aeromonas se
habria originado hace aproximadamente 250
Ma (periodo Pérmico-Triasico) y seguiria un
modelo de diversificacion constante (Fig. 2).
Mas recientemente, hemos aplicado un méto-
do de delimitacion de especies, el llamado
“Generalized Mixed Yule Coalescent” 0 GMYC,
a un grupo representativo de cepas de todas
las especies de Aeromonas. A partir de un
arbol filogenético, el método GMYC estable-
ce el umbral de divergencia que delimita las
especies basandose en el patron de ramas
del arbol, y fija la transicion entre el proceso
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de especiacion (inter-especifico) y el de coa-
lescencia (diversificacion intra-especifica). El
analisis ha permitido delimitar claramente las
especies de este género, incluso en el caso
de los conflictivos complejos de especies de
A. veronii o A. media.
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Nuestro grupo de investigacion surge hace
20 afios para resolver un problema compli-
cado. Muchos lectores recordaran el brote
masivo de hepatitis C que se detectd en
esas fechas en la ciudad de Valencia. En ese
momento, algunos de los integrantes del gru-
po nos ocupabamos de problemas basicos en
biologia evolutiva, utilizando virus como el de
la fiebre aftosa y el de la estomatitis vesicular
como organismos modelo para estudios de
evolucion experimental, a la vez que trabaja-
bamos en la aplicacion de la teorfa evolutiva
en la conservacion de especies vegetales en
riesgo de extincion. Nuestra aproximacion
fundamental en ambos casos era la Genéti-
ca de poblaciones y la teoria de la evolucion
y aplicdbamos sus principios para analizar la
variabilidad genética de las muestras y pobla-
ciones estudiadas, bien mediante la secuen-
ciacion de fragmentos de genes o con la

aplicacion de otros marcadores moleculares,
muchos de los cuales han caido en desuso
hoy en dia. Con estos antecedentes, y tras
conocer que Se estaban secuenciando virus
de la hepatitis C derivados de la posible fuente
y afectados por el brote, planteamos ante las
autoridades sanitarias, primero, y las judicia-
les, a continuacion, que la conjuncion de los
analisis moleculares del virus y los métodos
filogenéticos podrian resolver las principales
cuestiones planteadas: ;habia reamente un
brote con una unica fuente y, en ese caso,
cual era ésta?, quiénes de los posibles afec-
tados habian sido infectados realmente por
una fuente comun?, y, finalmente, ¢ cuando se
habia producido cada infeccion? El andlisis de
mas de 4000 secuencias de un fragmento de
apenas 400 nucledtidos del VHC nos permitio
dar respuestas a esas preguntas no sélo des-
de un punto de vista cientifico (Gonzélez-Can-
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delas et al. 2013), sino en sede judicial, en la
que contribuimos a identificar al anestesista
Juan Maeso como culpable de la infeccion
con VHC de méas de 275 de sus pacientes a
lo largo de 10 afos de actividad profesional.

Con este estudio iniciamos lo que ha resul-
tado ser una fructifera y estrecha colaboracion
con la Direccion General de Salud Publica de la
Conselleria de Sanitat de la Generalitat Valencia-
na, plasmada en numerosos trabajos cientificos
y de asesoramiento, que detallaremos mas ade-
lante, y en la creacion de una unidad mixta de
investigacion entre la Universitat de Valencia y
la fundacion FISABIO, gestora de la investiga-
cion de la DGSP y otros centros sanitarios en
la Comunitat Valenciana. Nuestro planteamiento
es sencillo: al igual que en el caso del brote de
hepatitis C, vamos a aplicar el andlisis molecular,
evolutivo y genético poblacional a microorganis-
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mos infecciosos, tanto virus como bacterias, con
dos objetivos basicos, ampliar nuestro conoci-
miento de cdmo evolucionan estos patdgenos
y aplicarlo en la vigilancia epidemioldgica y la
resolucion de brotes y casos de transmision.

Los virus de RNA y muchas bacterias tienen
tasas de mutacion y evolucion muy elevadas,
lo que permite que se acumulen suficientes
diferencias genéticas en sus genomas en
tiempos muy cortos. El andlisis de genes que
evolucionan rapidamente o el de genomas
completos permite la reconstruccion de las
relaciones genealdgicas entre los aislados
obtenidos tanto de muestras clinicas como de
fuentes ambientales o de otros origenes. Con
estos andlisis hemos identificado el origen de
varios brotes de distintos virus (VIH, VHA, VHB,
Enterovirus, etc., ver, p.e., Patifo-Galindo et al.
2017) y bacterias, en especial de Legionella
pneumophila (Coscolld et al. 2010; Sanchez
Buso et al. 2016), si bien en la actualidad esta-
mos estudiando brotes nosocomiales de otras
bacterias como Pseudomonas aeruginosa,
Klebsiella pneumoniae o Serratia marcescens.

Los estudios de brotes suelen tener gran
repercusion tanto en los medios como para
las autoridades sanitarias, pero las posibilida-
des que ofrece la epidemiologia molecular van
mucho mas alla de esta aplicacion concreta. Asi,
el estudio de los brotes de L. pneumophila en
Alcoy (Sanchez-Busd et al. 2013) mediante la
secuenciacion de 69 genomas completos nos
ofrecid una vision muy novedosa de la dinami-
ca evolutiva y epidemioldgica de esta bacteria.
Determinamos, por ejemplo, que casi el 98% de
la variabilidad genética introducida en los ultimos
20 arios en las principales cepas responsables
de esos brotes se debe a eventos de recom-
binacién con otros linajes de L. pneumaophila
y no a eventos de mutacion puntual. Ademas,
€50s eventos de recombinacion no se producen
al azar en el genoma de la bacteria, sino que
se localizan en “zonas calientes” que han sido
descritas con mas precision posteriormente. El
estilo de vida intracelular de esta bacteria parece
ser, en gran medida, el responsable de esta alta
promiscuidad en el intercambio genético, que se
extiende tanto a genes de origen eucariota asi
como a los procedentes de otras bacterias (Cos-
colla et al. 2011). En ese mismo estudio pusi-
mos de manifiesto que las definiciones de brote
pueden diferir segun la perspectiva con que se
estudien. En concreto, un brote en epidemiologia
se define por la acumulacion extraordinaria de

casos en el espacio y el tiempo mientras que
desde un punto de vista bioldgico definiriamos
un brote por el origen comun del organismo
infeccioso que afecta a varias personas, por
ejemplo. En el caso de Alcoy, probamos que L.
pneumophila aisladas en un mismo brote podian
tener distintos origenes biologicos y que aislados
de brotes diferentes podian ser mas parecidos.
Si esta situacion se repite en otras localidades,
y nada hace sospechar que no pueda suceder
asi, la investigacion y determinacion de la fuen-
te o fuentes de los brotes de Legionella puede
resultar mucho mas compleja de 1o que ya es.

Al comparar las secuencias genéticas de
microorganismos de evolucion rapida podemos
estudiar otros aspectos mas alla de su mayor o
menor parecido o proximidad filogenética. Pode-
mos, por ejemplo, estudiar qué factores y proce-
S0s evolutivos han actuado sobre sus poblacio-
nes, separando el efecto de la seleccion del de la
recombinacion o determinando cudles han sido
las dianas sobre las que ha actuado la seleccion
y en qué forma lo ha hecho (Patifio-Galindo y
Gonzalez-Candelas, 2017). También podemos
analizar la dimension temporal de los aconteci-
mientos evolutivos. Cambiando de organismo,
esto es lo que hemos hecho recientemente con
la bacteria Treponema pallidum, causante de la
sffilis (Arora et al. 2017). En un estudio pionero
por haber analizado el genoma completo de un
buen nimero de cepas no cultivadas de esta
bacteria, al comparar los cambios genémicos
de la subespecie T. pallidum pallidum con los
de T.p. pertenuey Tp. endemicum, causantes
de las treponematosis conocidas como pian y
bejel, respectivamente, hemos revelado una
division reciente en dos linajes (Nichols y SS14)
producida a mitad del siglo XVIII. El segun® do
de estos linajes es el principal responsable de
la expansion epidémica de esta bacteria en la
actualidad, habiendo desarrollado resistencia
al tratamiento con azitromicina a pesar de que
no es el antibiético de primera opcion para esta
infeccion. Desafortunadamente, los datos dis-
ponibles no nos permiten establecer una fecha
y menos un lugar de origen para T.p. pallidum,
por lo que uno de los grandes interrogantes de
la historia de la enfermedades infecciosas atn
esta pendiente de resolver.

En la actualidad, nuestro grupo esta amplian-
do las lineas de investigacion ya apuntadas,
siempre manteniendo nuestro interés en la
dualidad de los resultados obtenidos. Por ejem-
plo, en el Gltimo proyecto para el que hemos
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recibido financiacion del MINECO (BFU2017-
89594R) abordamos la epidemiologia y evo-
lucion de la resistencia a antibidticos desde
una perspectiva genémica. Nos centramos en
Klebsiella pneumoniae productoras de BLEES
con el objetivo de secuenciar un niimero ele-
vado (>2000) de aislados en hospitales de la
CV en los préximos afos. El proyecto se com-
plementara con un andlisis mas detallado de
los plasmidos presentes en estas bacterias y
con estudios de evolucion experimental, con los
que nos proponemos indagar en las relaciones
epistaticas entre las mutaciones responsa-
bles de la resistencia a distintos antibioticos
asi como en coexistencia con fagos (proyecto
PROMETEQ2016-122 de la Generalitat Valen-
ciana). Seguimos, ademas, caracterizando la
epidemiologia molecular de infecciones de
transmision sexual (Neisseria gonorrhoeae,
T pallidumy Chlamydia frachomatis) a la vez
que estamos iniciando una linea de trabajo en
infecciones alimentarias (Salmonella entericay
Campylobacter jejuni). Por lo que respecta a la
epidemiologia y evolucién de virus, nos centra-
mos en la vigilancia epidemioldgica de virus de
la parotiditis y de hepatitis C y E, mientras man-
tenemos varias colaboraciones en estudios con
VIH, VHC y citomegalovirus, entre otros. Podgéis
encontrar mas informacion sobre nuestro pro-
yectos, publicaciones y otras actividades en la
web del grupo https://www.uv.es/epimolecular/
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Nuestro grupo de investigacion comen-
20 a desarrollar su labor aproximadamente
hace 20 afios en el antiguo Departamento de
Patologia Animal | de la Facultad de Veterina-
ria de Universidad Complutense de Madrid.
Actualmente todos sus miembros pertene-
cen al Departamento de Sanidad Animal y al
grupo VISAVET de la UCM donde desarrollan
su labor docente e investigadora. ICM esta
formado actualmente por los profesores
Lucas Dominguez Rodriguez, José Francisco
Fernandez-Garayzabal Fernandez y Ana Isabel
Vela Alonso, dos contratados postdoctorales
(Marta Pérez Sancho y Leydis Zamora Mora-
les), dos Licenciados (Elvira San Martin y Luis
Bouzo) y una técnico de laboratorio (Almude-
na Casamayor). Nuestro trabajo se centra de
forma preferente en la investigacion y en el
desarrollo de tecnologias para el diagnostico y
control de enfermedades animales, especial-
mente zoonosicas, aunque esta dedicacion
no es exclusiva puesto que nuestro trabajo
de investigacion abarca otras areas distintas,

como Salud Publica, Seguridad Alimentaria y
Medio Ambiente. En conjunto ICM tiene una
amplia experiencia en las siguientes lineas
de investigacion: a) Taxonomia y biodiversidad
bacteriana, b) Diagnostico clinico y caracteri-
zacion molecular de bacterias patdgenas de
interés veterinario, ¢) Aplicacion de MALDI
TOF en el diagndstico microbioldgico clinico
y en taxonomia.

TAXONOMIA BACTERIANA Y
BIODIVERSIDAD

En el area de la taxonomia bacteriana, y
en estrecha relacion con el diagnostico clini-
co, hemos identificado un total de 53 nuevos
géneros 0 especies bacterianas aisladas a
partir de diversos procesos clinicos en dife-
rentes especies animales. Se ha abordado el
estudio de nuevos patogenos bacterianos en
distintas poblaciones animales que ha condu-
cido al descubrimiento por parte de nuestro
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grupo de nuevas especies y géneros bacte-
rianos (Streptococcus entericus, Corynebac-
terium aquilae, Corynebacterium testudinoris,
Corynebacterium suicordis, Uruburuella suis).
Nuestras principales contribuciones han sido
en el Género Streptococcus, Corynebacterium
y en la Familia Flavobacteriaceae. En el pri-
mero de los géneros hemos descrito hasta la
fecha 11 nuevas especies bacterianas. En el
género Corynebacterium nuestras aportacio-
nes han sido 7 nuevas especies. Respecto a
la Familia Favobacteriaceae, nuestro trabajo
se ha centrado en la descripcion de nuevas
especies encuadradas en géneros distintos
(Bergeyella, Flavobacteriumy Chryseobacte-
rium). Nuestra contribucion en este sentido
asciende a un total de 12 especies. Asimis-
mo, los estudios taxondmicos nos han per-
mitido la asociacion, en el ambito veterinario,
de ciertas especies bacterianas con nuevos
procesos clinicos o la implicacion de ciertas
bacterias como patogenas en otras especies
animales (por ejemplo Weisella ceti, Globi-
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catella sanguinis o Weissella confusa). Final-
mente hemos realizado estudios de diversi-
dad centrandonos en la microbiota presente
en distintas especies animales, tales como
buitres, 0 aves de vida libre.

Publicaciones representativas del grupo en
esta linea de investigacion a lo largo de los
tres Ultimos afios:

Morales-Covarrubias MS, Bolan-Mejia MC, Vela Al, Fer-
nandez-Garayzabal JF, Gomez-Gil B. Streptococcus
penaeicida sp. nov., isolated from a diseased farmed
Pacific white shrimp (Penaeus vannamej). Int J Syst
Evol Microbiol. IN PRESS

Vela Al, Casas-Diaz E, Fernandez-Garayzabal JF, Serrano
E, Agusti S. Porrero MC, Sanchez del Rey V, Marco |,
Lavin S, Dominguez L. Estimation of cultivable bacte-
rial diversity in the cloacae and pharynx in Eurasian
griffon vultures (Gyps fulvus). Microbial Ecol. 69:597-
607.2015

Gonzalez-Braojos S, Vela Al, Ruiz-de-Castafieda R, Brio-
nes V, Cantarero A, Moreno J. Bacteria on nestling skin
in relation to growth in pied flycatchers. J Ornithol.
156:327-30. 2015.

Zamora L, Pérez-Sancho M, Fernandez-Garayzabal JF,
Orden Ja, Dominguez-Bernal G, De La Fuente R, Do-
minguez L, Vela Al. Streptococcus ovuberis sp. nov.,
isolated from a subcutaneous abscess in the udder of
a sheep. Int J Syst Evol Microbiol. 7:4340-4. 2017.

Zamora L, Dominguez L, Fernandez-Garayzabal JF. Vela
Al. Bergeyella porcorum sp. nov., isolated from pigs.
Syst Appl Microbiol. 139:160-3. 2016.

Vela Al, Mentaberre G, Lavin S, Dominguez L, Fernan-
dez-Garayzabal JF. Streptococcus caprae sp. nov., iso-
lated from Iberian Ibex (Capra pyrenaica hispanica). Int
J Syst Evol Microbiol. 66:196-200. 2016

Vela Al, Perez Sancho M, Dominguez L, Busse H-J Fer-
nandez-Garayzabal JF. Pelistega suis sp. nov., a new
Pelistega species isolated from domestic and wild
animals. Int J Syst Evol Microbiol. 65:4909-14. 2015

Vela Al, Casas-Diaz E, Lavin S, Dominguez L, Fernan-
dez-Garayzabal JF. Streptococcus pharyngis sp. nov.,
a new streptococcal species isolated from the respi-
ratory tract of wild rabbits. Int J Syst Evol Microbiol.
65:2903-7. 2015.

Diaz-Delgado J, Sierra E, Vela Al, Dominguez L, Andrada
M, Arbelo M, Fernandez A. Endocarditis associated
with Wohlfahrtiimonas chitiniclastica in a short-
beaked common dolphin (Delphinus delphis). J Wild
Dis. 51:283-6 2015.

DIAGNOSTICO CLiNICO Y
CARACTERIZACION MOLECULAR
DE BACTERIAS PATOGENAS

DE INTERES VETERINARIO

En esta linea de trabajo trabajamos fun-
damentalmente con bacterias patogenas
responsable de diferentes procesos clinicos
en animales. Asi hemos centrado nuestros
esfuerzos en enfermedades que afectan al
ganado ovino (como la mamitis clinica y

subclinica), al ganado porcino (centrando-
nos en el estudio de procesos respiratorios
y meningitis), en el campo de la acuicultura
(investigando distintos aspectos de patolo-
gias como la lactococosis, la enfermedad de
la boca roja, la forunculosis o la vibriosis de
animales marinos). El grupo ha destacado
internacionalmente en las investigaciones
realizadas en mastitis de ganado ovino, en
el diagndstico de enfermedades infecciosas
de animales salvajes y exoticos, asi como
en procesos bacterianos en ganado porci-
no y peces. En esta linea de investigacion,
utilizamos diferentes técnicas de caracteri-
zacion genética (PFGE, MLST, VNTR, RAPD)
para el tipado de patdgenos bacterianos de
gran importancia para Salud Publica o Sani-
dad Animal. La aplicacion de estas técnicas
genéticas nos ha permitido estudiar la diver-
sidad de la poblacion de distintos microorga-
nismos, como por ejemplo, conocer la posi-
ble existencia de relaciones clonales entre
aislados de una misma especie bacteriana y
analizar sus implicaciones epidemioldgicas.
Asi, hemos trabajado con diferentes pobla-
ciones bacterianas trazando vinculos epide-
mioldgicos entre cepas aisladas de animales
procedentes del mismo brote de enfermedad
(Lactococcus lactis subsp. Lactis) o reali-
zando estudios epidemioldgicos globales
(Pseudomonas anguilliseptica, Yersinia ruc-
keri, Listeria monocytogenes, Lactococcus
garviae, Streptococcus suis).

Publicaciones representativas del grupo en
esta linea de investigacion a lo largo de los
tres Ultimos afios:

Garcia-Alvarez A, Vela Al, San Martin E, Chaves F,
Fernandez-Garayzabal JF, Dominguez L, Cid D.
Characterization of Pasteurella multocida associated
with ovine pneumonia using multi-locus sequence
typing (MLST) and virulence-associated gene profile
analysis and comparison with porcine isolates. Vet.
Microbiol. 204:180-7. 2017

Zheng H, Du P, Qiu X, Kerdsin A, Roy D, Bai X, Xu
J, Vela Al, Gottschalk M. Genomic comparisons of
Streptococcus suis serotype 9 strains recovered from
diseased pigs in Spain and Canada. Vet Res.49:1-
13.2018.

Poirel L, Kieffer N, Fernandez-Garayzabal JF, Vela
Al, Larpin Y, Nordmann P. MCR-2-mediated plas-
mid-borne polymyxin resistance most likely originates
from Moraxella pluranimalium. J Antimicrob Chemo-
ther. 72:2947-.9. 2018

Bustos CP, Guida N, Casamayo A, Muiioz AJ, Fer-
nandez-Garayzabal JF, Vela Al. First report of
molecular characterization of Argentine isolates of
Streptococcus equi subsp. equi. by pulsed-field gel
electrophoresis. J Equine Vet Sci. 53 30-.37. 2017.
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Sanchez del Rey V, Fernandez-Garayzabal, JF,
Gottschalk M, Dominguez L, Vela Al. Screening
of virulence-associated genes as a molecular typing
method for characterization of Streptococcus suis
isolates recovered from wild boars and pigs. Vet J.
209:108-12. 2016

Diaz-Delgado J, Sierra E, Vela Al, Arbelo M, Zucca
D, Groch KR, Fernandez A. Coinfection by Strepto-
coccus phocae and cetacean morbillivirus in a short-
beaked 2 common dolphin (Delphinus deiphis). Dis
Aquatic Org. 124:247-52. 2017

Vela Al Villalon P, Saez-Nieto JA, Chacén G, Domin-
guez L, Fernandez-Garayzabal JF. Characterization
of Streptococcus pyogenes from Animal Clinical Spe-
cimens, Spain. Emerg Infect Dis. 23:2013-6. 2017.

Diaz-Delgado J, Manuel A, Sierra E, Vela Al, Do-
minguez M, Paz Y, Andrada M, Dominguez L,
Fernandez A. Fatal Erysipelothrix rhusiopathiae
septicemia in an Atlantic spotted dolphin (Stenella
frontalis) and an Atlantic bottlenose dolphin (Tursiops
truncatus) “Erysipelas in dolphins”. Dis Aquatic Org.
116:75-81. 2015

Cardoso-Toset F, Gomez-Laguna J Amarilla SP,
Vela Al, Carrasco L, Fernandez-Garayzabal JF,
Astorga RJ, Luque I. Multi-etiological nature of
tuberculosis-like lesions in condemned pigs at the
slaughterhouse. PLOS ONE. 10(9):e0139130. 2015.

APLICACION DE LA TECNICA
MALDI TOF/TOF EN EL CAMPO

DE LA MICROBIOLOGIA CLINICA Y
LA AGROALIMENTACION

Esta linea de investigacion es de las mas
recientes, comenzando en el aiio 2013 con
la adquisicion de una plataforma MALDI
TOF/TOF (Matrix-Assisted Laser Desorption/
lonization y Time-Of-Flight). Esta plataforma
de espectrometria de masas consta de tres
aplicaciones multidisciplinares: identifica-
cion de microorganismos, MALDI Imaging
y LC-MALDI (Protedmica/Metabolomica).
La técnica MALDI-TOF se ha aplicado de
manera tradicional para estudios de pro-
tedmica como la identificacion y carac-
terizacion de proteinas de interés. En los
ultimos afos, se ha demostrado la enorme
utilidad que tiene esta técnica analitica en
el campo de la microbiologia tanto para la
identificacion como para la caracterizacion
de microorganismos, fundamentalmente,
bacterias y hongos. La técnica MALDI-TOF
la estamos utilizando, ademas de en el
diagnostico microbioldgico clinico (para la
diferenciacion de subespecies de distin-
tas bacterias, tales como Photobacterium
damselae), como herramienta en taxonomia
bacteriana para la diferenciacion e identi-
ficacion de nuevas especies bacterianas,
tales como Jeotgalibaca porci o Strepto-
coceus ovuberis.
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Publicaciones representativas del grupo en
esta linea de investigacion a lo largo de los
tres Ultimos afios:

Pérez-Sancho M, Vela Al, Kostrzewa M, Zamora L,
Casamayor A, Dominguez L, Fernandez-Garay-
zabal JF. First analysis by MALDI-TOF MS technique
of Chryseobacterium species relevant to aquaculture.
J. Fish Dis. 41:389-92. 2018.

Pérez-Sancho M, Vela Al, Wiklund T, Kostrzewa M,
Dominguez L, Fernandez-Garayzabal JF. Differen-
tiation of Flavobacterium psychrophilum from Flavo-
bacterium psychrophilum-like species by MALDI-TOF
mass spectrometry. Res. Vet. Sci. 115:345-52, 2017.

Pérez-Sancho M, Vela Al, Garcia-Seco T, Gonza-
lez S, Dominguez L, Fernandez-Garayzabal JF.
Usefulness of MALDI-TOF MS as a Diagnostic Tool
for the Identification of Streptococcus Species Re-
covered from Clinical Specimens of Pigs. PLoS One.
12:¢0170784. 2017.

Pérez-Sancho M, Vela Al, Awad MA, Kostrzewa M,
Dominguez L, Fernandez-Garayzabal JF. Diffe-
rentiation of Photobacterium damselae subspecies
using Matrix-Assisted Laser-Desorption/lonization
Time-of-Flight Mass Spectrometry (MALDI-TOF MS)
in fish isolates. Aquaculture. 464:159-64. 2016.

Pérez-Sancho M, Vela Al, Garcia-Seco T, Gottscha-
Ik M, Dominguez L, Fernandez-Garayzabal JF.
Assessment of MALDI-TOF MS as alternative tool for
Streptococcus suis identification. Front. Public Health
3:202. 2015.
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sitario, Asturias. Diversidad microbiana
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Quebec, Canada. Diversidad Microbiana

e Dr. J. Moreno. Museo Nacional de Cien-
cias Naturales-CSIC. Madrid. Diversidad
microbiana
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Mazatlan Unit for Aquaculture, Sinaloa,
Mexico. Taxonomia bacteriana

e Prof. A. Ventosa. Universidad de Sevilla.
Taxonomia bacteriana
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doba. Diversidad microbiana
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e Dr. E. Moore. University of Gothenburg,
Suecia. Taxonomia bacteriana

e Dr. H.-J. Busse. Universitat Wien. Aus-
tria. Taxonomia bacteriana

e Dr.J.A. Séez-Nieto. Diversidad microbia-
na y Taxonomia bacteriana

e Dr.T. Wiklundc. Abo Akademi University,
Avrtillerigatan Finland. MaldiTof.

e Exopol. (Zaragoza). Diagnostico y Diver-
sidad microbiana

e Piszolla S.L. (Salamanca): Taxonomia
bacteriana, Diagndstico y Diversidad
microbiana

e Grupo Dibag (Segovia) y Exopol (Zara-
goza): Diagnostico y Diversidad micro-
biana

e Bruker Daltonik GmbH, Bremen, Ger-
many. Maldi-Tof

Marchesini Tovar, Giuseppina
Margalet Catala, Maria del Mar
Marin Orenga, Clara

Molina Menor, Esther
Montesdeoca Flores, David Tomas
Morena Gatius, Angela Gala
Nufez Nepomuceno, David
Ruiz Duefias, Francisco Javier
Séanchez Leon, Irene

Sans Catala, Ariadna

Sastre Gallard, Martin

Soder Walz, Jesica Maiara
Tascon Marquez, Delia
Vazquez Merchan, Aimudena
Vega, Santiago

Velasco Rodriguez, Oscar

37



ESPECIAL TAXONOMIA, FILOGENIA Y DIVERSIDAD

SEM@FORO NUM. 65 | JUNIO 2018

Taxonomia de bacterias patogenas inusuales, emergentes,

atipicas y de dificil identificacion

Juan Antonio Sdez Nieto y Sylvia Valdezate

Laboratorio de Taxonomia. Centro Nacional de Microbiologia.
Instituto de Salud Carlos lll. 28220 Majadahonda, Madrid

jasaez@isciii.es

38

El Laboratorio de Taxonomia (desde 1996,
fecha de su creacion) se enmarca en las acti-
vidades de diagnostico, referencia e investi-
gacion del Area de Bacteriologia del Centro
Nacional de Microbiologia. Asi, se reciben
cepas bacterianas y muestras para diagnosti-
cos especiales de 270 laboratorios de micro-
biologia de hospitales, delegaciones territoria-
les de salud, departamentos universitarios y de
otros centros de investigacion. Las actividades
desarrolladas son: identificacion feno- y geno-
tipica de especies bacterianas productoras
de patologia humana emergentes, inusuales
y de dificil identificacion; caracterizacion de
brotes comunitarios y nosocomiales produci-
dos por bacterias inusuales; descripcion de
nuevas especies; determinacion de marcado-
res fenotipicos y moleculares de variabilidad,
virulencia y resistencia a antimicrobianos en
bacterias emergentes e inusuales; diagndstico
de botulismo. Nuestro grupo también integra el
laboratorio de Referencia Nacional de estrepto-
cocos B-hemoliticos, en el cual se desarrollan
las siguientes actividades: vigilancia microbio-

l6gica de las cepas de Streptococcus pyoge-
nes (SGA) y otros estreptococos B-hemoliticos
(grupos, C y G), productoras de cuadros inva-
sivos graves y otros sindromes; determinacion
de serotipos, susceptibilidad a los antibidticos
utilizados para el tratamiento y control de la
infeccion; deteccion de los principales factores
de virulencia (toxinas y superantigenos) de las
cepas circulantes.

METODOLOGIA APLICADA
A ESTAS ACTIVIDADES

En Taxonomia:

e Pruebas bioquimicas/fisioldgicas con-
vencionales: paneles de identificacion
bioquimica y metabdlica.

e Secuenciacion de genes con fines taxo-
nomicos y de factores de virulencia: 16S
RNA, 23S RNA, rooB, recA, gyiB, hpstb,
SecA1,tuf, rpaD, y otros genes metabolicos”
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Pilar Villalon, M? Jose Medina,

Miguel Angel Fernandez Torres,

Juan Antonio Saez Nieto, Sylvia Valdezate,
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housekeeping” integrados en los diferentes
esquemas de MLST “multilocus sequence
typing, genes codificantes de neurotoxinas
de Clostridium botulinum y Clostridium per-
fringens y otros genes de virulencia.

e Caracterizacion molecular (brotes y
estudios de poblaciones): identificacion
de genotipos mediante electroforesis
en campo pulsado (PFGE); “Multilocus
sequence-typing” (MLST); Multilocus
variable number tandem analysis” (MLVA).

e Estudio feno- y genotipico de la resis-
tencia a antibidticos: antibiograma
(E-test, difusion en disco, dilucion en
placa y microdilucion); genes de resis-
tencia a B-lactamicos, macrolidos, ami-
noglicosidos, quinolonas, tetraciclinas,
glicopéptidos, principalmente.

e Diagnostico y deteccion de los serotipos
de Clostridium botulinum: tipado y sub-
tipado de neurotoxinas
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 Analisis y secuenciacion de genomas com-
pletos en cepas de Nocardia, Burkholderia,
Xanthobacter, Paenibacillus y Saezia.

En S. pyogenesy otros beta-hemoliticos:

* Pruebas bioguimicas convencionales,
paneles de identificacion fenotipica y
molecular del género Streptococcus
(94 especies).

e Aglutinacion del latex con serogrupo-es-
pecificos para la determinacion del gru-
po de Lancefield (8-hemoliticos)

e Secuenciacion del gen emm (tipos de
la proteina M) y deteccion de genes de
toxinas y superantigenos de SGA (speA,
speB, speC, speF, speG, sped, speH,
smeZy ssa).

e Estudio de brotes por PFGE y MLST.

e Sensibilidad a antimicrobianos (E-test)
y fenotipos de resistencia a macrolidos
(DDS).

e Deteccion de genes de resistencia a
macrdlidos, tetraciclina (erm, msr, mef,
tetM, tetO.

Ademéas de la actividad de referencia
mencionada, se desarrollan varias lineas de
investigacion:

a. Caracterizacion de nuevas especies
implicadas en infeccion humana

Desde 1996 en el que se cred el grupo
hasta la actualidad se han estudiado
15.000 cepas aisladas de infeccion y
de muestras ambientales relacionadas
con brotes. Las cepas pertenecieron
a 168 géneros y 501 especies de
gram-negativas y 127 géneros y 656
especies de gram-positivas. De estas,
155 cepas pertenecientes a los phyla:
Proteobacteria, (a, B,y) Bacteroidetes,
Firmicutes, Actinobacteria, Fusobacte-
ria y Synergistetes) no se adscribieron
a los géneros y/o especies existentes.
Por lo que englobarian a posibles nue-
vas especies implicadas en infeccion
humana. Actualmente el grupo esta
investigacion las cepascadidatas a nue-
vas especies de Bacillus sp., Paeniba-

cillus sp.y géneros afines a Nocardia
(Actinomadura, Streptomyces y Acti-
nomyces). En gram-negativos se inves-
tigan nuevas especies de Acinetobac-
ter, Ralstonia y Chryseobacterium,. Asi
como en géneros poco habituales en
infeccidn humana como: Paracoccus,
Brevundimonas, Xanthobacter y otros
(a-Proteobacteria), Massilia, Ottowia
(B-Proteobacteria), Pseudoxanthomo-
nas, Idiomarina (y-Proteobacteria).
Recientemente el grupo ha descrito un
nuevo Género perteneciente a B-pro-
teobacteria, aislado de un hemocultivo,
en el Hospital Clinico de San Carlos de
Madrid: “Saezia sanguinis” asi como
11 nuevas especies del género Paeni-
bacillus, aisladas de muestras clinicas
en diversos hospitales. Actualmente se
analiza el genoma completo de diver-
sas candidatas a nuevas especies de
Paenibacillus, Xanthobactery Saezia
(género descrito en nuestro laboratorio
recientemente).

. Filogenia de los géneros Nocardia y

Brucella

Actualmente se realiza estudios compa-
rativos de identificacion, tipado y filoge-
nias de las especies de Nocardia mas
frecuentes en Espana: N. abscessus, N.
cyriacigeorgica, N. farcinica’y N. nova,
mediante analisis del 16S, rpoB, y gyB,
asi como de otras especies. Otro aspec-
to importante que se ha desarrollado es
el estudio de caracterizacion molecular
de cepas de Nocardia con elevada resis-
tencia a antimicrobianos.

En el caso de Brucella melitensis, res-
ponsable del 97% de los casos humanos
de brucelosis, se han aplicado diferentes
marcadores moleculares para el estudio
de poblaciones circulantes: MLST, MLVA-
16 y HOOF-Print (Hypervariable Octame-
ric Oligonucleotide Finfger-Print). Las dos
tltimas técnicas nos han permitido: esta-
blecer la estructura de la poblacion de las
cepas circulantes en Espafia, agrupan-
dose en tres clusters principales: grupo
Americano, Mediterraneo Este y Medite-
rraneo Oeste; su correlacion con los tipos
rpoB1, rpoB2 y rpoB3, respectivamente;
predominando el genotipo 42, del grupo
Mediterraneo Este.
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PRESENTACION DEL GRUPO

El grupo de Ecologia Microbiana Molecular
de la Universidad de Alicante empez6 a fun-
cionar en 1999, cuando estaba constituido
por un par de estudiantes de doctorado recién
licenciados, Fernando Santos y Arantxa Pefia,
y su fundadora, Pepa Anton que acababa de
obtener su plaza de profesora titular de Micro-
biologia. Poco después el grupo consiguid sus
primeros proyectos financiados (uno de ellos
coordinado con Ramon Rosselld-Mdra, del
IMEDEA, con el que desde entonces mante-

! Universitat d’Alacant

/==X Universidad de Alicante
Grupo de Ecologia

Microbiana Molecular

Miembros del grupo de Ecologia Microbiana
Molecular desde sus inicios hasta la
actualidad, ordenados cronologicamente.

De izquierda a derecha empezando por

la fila superior: Pepa Antén, Fernando

Santos, Arantxa Pefa, Lenin Maturrano,
Manuel Martinez-Garcia, Mehmet Burgin
Mutlu, Cristina Lopez, Débora Nercessian,
Marfa Gomariz, Ines Boujelben, Inmaculada
Meseguer, Esther Rubio-Portillo, Judith
Villamor, Ece Albayrak, Pedro Gonzalez-Torres,
Loles Ramos-Barbero, Nuria Sarrias, Borja
Aldeguer-Riquelme, Monica LLuesma, Fran
Martinez-Hernandez, Ana B. Martin-Cuadrado,
Inmaculada Garcia-Heredia y Lucia Maestre.

nemos una fructifera y estable colaboracion)
y se incorporaron al mismo dos nuevos estu-
diantes, Lenin Maturrano y Manuel Martinez
Garcia, que empezaron también a desarrollar
sus tesis doctorales. Estas cuatro primeras
tesis (de Fernando, Lenin, Arantxa, y Manuel)
fueron la semilla de lo que luego serian nues-
tras principales lineas de investigacion duran-
te gran parte de nuestra trayectoria: virus en
ambientes hipersalinos, diversidad procarid-
tica de ambientes hipersalinos, Salinibacter
rubery microbiota de invertebrados marinos,
respectivamente.
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Durante estos casi 20 afios de trayectoria,
son muchos 1os investigadores que han pasa-
do por nuestro grupo para realizar estancias
cortas o hacer sus tesis doctorales (la figura
1 muestra a gran parte de ellos), ademas de
numerosos estudiantes que han llevado a
cabo con nosotros sus DEAs, TFMs y TFGs.
Algunos de los miembros iniciales siguen en el
grupo 'y ya han empezado a formar sus grupos
independientes pero todavia englobados en el
de Ecologia Microbiana Molecular, ya que una
parte esencial de nuestra labor cientifica se
basa en la cooperacion y la optimizacion de
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recursos. Los componentes del grupo en la
actualidad son los firmantes de este resumen,
que aparecen ordenados alfabéticamente.

PRINCIPALES LIiNEAS
DE INVESTIGACION Y
COLABORACIONES DEL GRUPO

En general, nuestra investigacion se centra
en la caracterizacion de la microbiota, virus
incluidos, de distintos tipos de ambientes
marinos e hipersalinos por lo que se engloba
dentro del campo de la Ecologia Microbiana.
Las distintas lineas tienen en comun el desa-
rrollo y aplicacion de herramientas indepen-
dientes de cultivo, normalmente moleculares,
que permiten eludir las bien conocidas limita-
ciones de la denominada “gran anomalia del
recuento en placa” cuando se pretende carac-
terizar comunidades naturales e interacciones
virus-hospedador. Ejemplos de este tipo de
herramientas desarrolladas por nuestro gru-
po son la puesta a punto de protocolos de
CARD-FISH para ambientes hipersalinos, la
clonacién de genomas viricos completos en
fosmidos, el uso de microarrays para el estu-
dio de la expresion virica, la identificacion de
pares virus-hospedador y, mas recientemente,
la optimizacion de protocolos de single virus
genomics, liderada por M. Martinez-Garcia.
En la actualidad, el grupo estéa desarrollando
protocolos que combinan técnicas de metage-
nomica y microfluidica para, entre otros obje-
tivos, caracterizar las interacciones virus-hos-
pedador en ambientes naturales.

No quiere esto decir que despreciemos el
cultivo. De hecho, la recuperacion en cultivo
de microorganismos ecologicamente relevan-
tes es también uno de nuestros objetivos. Fue
precisamente el descubrimiento y aislamiento
en cultivo puro del haldfilo extremo S. ruber,
el primer representante descrito del dominio
Bacteria con relevancia ecologica en ambien-
tes cercanos a saturacion, el punto de partida
del grupo de investigacion y lo que le permitid
obtener su primera financiacion. Posteriormen-
te, hemos cultivado otras bacterias abundan-
tes y ampliamente distribuidas en ambientes
hipersalinos, tales como Salicola spp. (descu-
bierta en las salinas de Maras en los Andes
peruanos) o los nuevos Bacteroidetes hiperha-

I6filos y marinos que estamos aislando de las
salinas de Bras del Port en Santa Pola.

Como se ha comentado anteriormente,
colaboramos con el grupo del Dr. Ramon
Rossello-Mora, en el IMEDEA (CSIC-UIB) des-
de hace 20 afios. De hecho, Ramon estuvo
implicado en el descubrimiento de S. ruber
en el verano de 1998 en el grupo del Dr. Rudi
Amann, con el que también hemos seguido
colaborando posteriormente, en el Instituto
Max-Planck de Microbiologia Marina en Bre-
men. Desde el aiio 2000, hemos venido reci-
biendo financiacion ininterrumpida del estado
espafiol para nuestros proyectos coordinados,
a los que se ha incorporado Eduardo Gonza-
lez-Pastor hace 5 afios.

La linea de estudio de la microbiota de
invertebrados marinos ha sido posible gra-
cias a la participacion del Dr. Ramos, bidlogo
marino de la Universidad de Alicante, con el
que también colaboramos desde el inicio de
nuestra actividad investigadora.

Otras colaboraciones relevantes han sido
las del Dr. Parro, implicado en el desarrollo de
microarrays para el estudio de interacciones
virus-hospedador, los Dres. Dopazo y Gabal-
don, con los que nos iniciamos en el estudio
de la genémica de S. ruber, 0 las del grupo de
la Dra. Ascaso, que ha contribuido mediante
el uso de la microscopia electronica al analisis
de la microbiota de los corales.

Una descripcion mas detallada de las
actividades del grupo, sus colaboraciones
con otros grupos y los proyectos financiados
se puede encontrar en: https://web.ua.es/
es/emm/presentacion/presentacion-gru-
po-de-investigacion-ecologia-microbia-
na-molecular.html

PRINCIPALES CONTRIBUCIONES

DEL GRUPO EN LOS ULTIMOS 10 ANOS
(EN SU CASO, SE INDICA LA TESIS
DOCTORAL ASOCIADA)

Villamor J, Ramos-Barbero MD, Gonzalez-Torres P,
Gabaldon T, Rossellé-Méra R, Meseguer |, Mar-
tinez-Garcia M, Santos F, Antén J. (2017). Cha-
racterization of ecologically diverse viruses infecting
co-occurring strains of cosmopolitan hyperhalophilic
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and abundant viruses. Nat Com 8: 15892. (Tesis de
Fran Martinez).
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Rios A, Ascaso C, Souza-Egipsy V, Ramos-Espla
AA, Antdn J. (2016). Structure and temporal dynamics
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18: 4564 - 4578. (Tesis de Esther Rubio).

Gomariz M, Martinez-Garcia M, Santos F, Constan-
tino M, Meseguer I, Antén J. (2015) Retinal-binding
proteins mirror prokaryotic dynamics in multi-pond so-
lar salterns. Environ Microbiol 17: 514 - 526. 2015.
(Tesis de Maria Gomariz).

Gonzalez-Torres P, Pryszcz LP, Santos F, Marti-
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ractions between closely related bacterial strains re-
vealed by deep transcriptome sequencing. App Environ
Microbiol. 81: 8445 - 8456. (Tesis de Pedro Gonzalez).
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F, Capella-Gutiérrez S, Gabaldon T, Rosselld-Mo-
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ll6-Mora R, Parro V, Antén J. (2011). Metatranscrip-
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Dossat C., Barbe V., Dopazo J, Rossello-Mora,
R, Schiiler M, Glockner FO, Amann R, Gabalddon
T, Antén J. (2010). Fine-scale evolution: genomic,
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- 895. (Tesis de Arantxa Pefia).
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Nuestro Grupo de Investigacion Reconocido
(GIR) de la Universidad de Salamanca “Ecologia
y Biotecnologia Microbiana” es dirigido por la
doctora Martha E. Trujillo Toledo profesora del
departamento de Microbiologia y Genética de
la Universidad de Salamanca y editora en jefe
de la reputada revista International Journal
of Systematic and Evolutionary Microbiology.
El grupo profundiza en el estudio del género
Micromonospora y actualmente estamos lle-
vando a cabo dos lineas de investigacion: la
primera centrada en el rol ecoldgico de Micro-
monospora y su interaccion con diferentes
leguminosas; y la segunda dirigida a estudios
gendmicos y de sistematica bacteriana.

El género Micromonospora descrito por
primera vez en 1923 por (rskov, s un gru-
po de actinobacterias Gram-positivas que en
la actualidad esta representado por 82 espe-
cies reconocidas oficialmente. Este género
se ha aislado de diferentes habitats naturales
incluyendo ambientes acudticos, marinos, sue-
los, manglares, animales y tejidos de plantas.
Diversos estudios realizados en nuestro labora-
torio han demostrado la presencia de Micromo-

nospora en nddulos fijadores de nitrégeno de
plantas actinorrizas, pero sobre todo de nodulos
de diferentes leguminosas procedentes de cli-
mas templados y tropicales. En 2007 nuestro
grupo publico el primer aislamiento de Micro-
monospora procedente de nodulos de altramuz
(Lupinus angustifolius), creyendo en un primer
momento que era una contaminacion debida a
una inadecuada esterilizacion de los nodulos.
Este hallazgo fue muy importante debido a que
se consideraba que Unicamente bacterias del
género Frankiay del grupo de los rhizobia eran
los Unicos microorganismos que habitaban en
el interior de nodulos de fijacion de nitrégeno
dde plantas actinorrizas y leguminosas respec-
tivamente, donde llevan a cabo la fijacion de
nitrdgeno como endosimbiontes. Desde enton-
ces diferentes cepas de Micromonospora se
han aislado de gran variedad de plantas, no
solo de nddulos fijadores de nitrégeno, sino
también de rizosfera y otras zonas de Ia fisiolo-
gia de la planta. A lo largo de nuestra trayecto-
ria de trabajo hemos descrito alrededor de 13
especies pertenecientes a dicho género, entre
las que se incluyen a M. saelicesensis Lupac
09"y M. lupini Lupac 14N" aisladas de nddu-
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Figura 1. Miembros del grupo. De izquierda a derecha:
Irene Moro, Brenda Roman, Raul Riesco, Lorena Carro,
Martha E. Trujillo y Patricia Benito.

los de altramuz azul, Micromonospora ureilytica
GUI23™y Micromonospora noaduli GUI43T pro-
cedentes de nddulos de guisante, M. cremea
CR30", Micromonospora halotolerans CR18™ y
M. zamorensis CR38T obtenidas de rizosfera de
guisante. Nuestro grupo también ha participado
en varios proyectos taxondmicos con investi-
gadores nacionales e internacionales, gracias
a los cuales se han descrito nuevas especies
de géneros diferentes a Micromonospora como
Kribbella lupinil U147 aislada de raices de altra-
muz azul, Promicromonospora kroppenstedtii
RS16" aislada de suelo arenoso, Auraticoccus
monumentiMON 2.27 aislado de monumentos
historicos, Microbacterium diaminobutyricum
RZ63" y Microbacterium proteolyticum RZ36"
procedentes de raices de la planta haldfila
Halimione portulacoides, Epidermidibacterium
keratini EPI-77 aislado de epidermis humana o
Modestobacter caceresii KNN 45-20 y Pseu-
donocardia nigra ATKO3" procedentes de suelo
y rocas del desierto de Atacama. A pesar del
gran nimero de bacterias descritas por el gru-
po, hoy en dia tenemos una coleccion de cerca
de 4.000 cepas que, congeladas, estan a la
espera de ser estudiadas.
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En la actualidad nuestro grupo esta apos-
tando fuertemente por la secuenciacion de
genomas completos y su utilizacién, no solo
para determinar las cualidades y propiedades
de los microorganismos, sino para la descrip-
cion de nuevas especies. Esto es debido a
que la implementacion de tecnologias de
secuenciacion de genomas completos hace
posible obtener informacion que las prue-
bas fenotipicas son incapaces de aportar,
aumentando nuestro conocimiento de los
procesos evolutivos y de desarrollo, pero
también proporcionando nuevas métricas
para el reconocimiento de los limites entre
diferentes géneros o especies. Por todo ello,
nuestro grupo de investigacion ha presentado
en los ultimos congresos diferentes trabajos
que versan sobre la importancia del uso de
nuevas técnicas, no solo de secuenciacion,
sino de analisis de datos que estan surgien-
do con mayor rapidez y efectividad, con el
objetivo de clasificar las nuevas especies
de manera correcta y sin errores que luego
deban ser solventados en el futuro con nue-
vas reclasificaciones. También en este Ulti-
mo afo, hemos publicado un articulo donde
se muestra que la utilizacion de genomas
completos nos puede proporcionar un nuevo
enfoque taxo-gendmico de la sistematica de
procariotas, ayudando a la resolucion de la
estructura de taxones complejos como son
los géneros Amycolatopsis, Rhodococcus,
Streptomyces e incluso Micromonospora
y proporcionando conocimientos valiosos
sobre el potencial biotecnoldgico y ecoldgico
de los grupos definidos. Ademas de proveer
informacion taxonémica, la secuenciacion de
genomas puede generar datos sobre las pro-
piedades bioldgicas y biotecnoldgicas de las
diferentes cepas de estudio, lo que resulta de
gran interés en grupos productores de anti-
bidticos como es el caso de Micromonospora.

Un ejemplo de la importancia del estudio de
los genomas bacterianos a la hora de estudiar
su potencial ecoldgico es el caso de Micromo-
nospora lupini Lupac 08, la cual cuenta con
casi 7.000 genes, de los cuales, casi 200 codi-
fican para enzimas hidroliticas que destruyen
tejidos vegetales, lo que resulta paraddjico en
una bacteria que se encuentra en el interior
de las plantas y que favorece su proteccion
y crecimiento, segun lo demuestran varios
estudios. Ademas de presentar estos genes
relacionados con enzimas hidroliticas M. lupini
esta caracterizada por presentar genes relacio-

Figura 2. Morfologia tipica de Micromonospora.

nados con promocion del crecimiento vegetal,
tales como la produccion de sideréforos, fito-
hormonas como el &cido indol acético, degra-
dacion de quitina (biocontrol), y la biosintesis
de trehalosa para contribuir al bienestar de la
planta huésped. Dichas actividades ademas
de ser localizadas en el genoma han podido
ser observadas in vitro en nuestro laboratorio.
Conocer el conjunto de genes de Micromonos-
pora puede ayudarnos a entender su interac-
¢ién con cultivos importantes, como los cultivos
de garbanzos, lentejas, judias o alfalfa; lo que
abre la puerta al desarrollo de nuevos avances
agrobiotecnoldgicos. La informacion proporcio-
nada tras el estudio del genoma de Lupac 08
nos ha ayudado a acercarnos a la respuesta
sobre qué funcion o funciones tiene Micromo-
nospora en su asociacion con la planta. Por ello
en el Ultimo afo mediante la combinacion de
técnicas de microscopia confocal y electroni-
ca de transmision con proteinas fluorescentes
hemos podido estudiar el proceso de coloniza-
cion entre M. Lupini (Lupac 08), tomada como
modelo, y tres plantas huéspedes diferentes
como son el trébol (Trifolium repens), la alfalfa
(Medicago sativa) y el altramuz (Lupinus albus).
Este es el primer estudio que describe en deta-
lle la interaccion de una bacteria no rizobio con
varias leguminosas desde el proceso de colo-
nizacion hasta su observacion en el interior de
los nodulos fijadores de nitrégeno cohabitando
con las bacterias fijadoras de nitrégeno. Estos
estudios, ademas, muestran una relacion no
especifica entre Micromonospora y la planta,
ya que M. lupini fue aislada de nddulos de
Lupinus angustifolius, y sin embargo tiene la
capacidad de infectar los tejidos de legumi-
nosas como trébol, alfalfa y otra variedad de
altramuz diferente de la que fue aislada (Lupi-
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Figura 3. Interaccion de Micromonospora (verde) con pelos
radicales de trébol junto a la bacteria Rhizobium sp. (rojo).

nus albus), sugiriendo que esta cepa tiene un
amplio rango de hospedadores.

Actualmente estamos trabajando en un
proyecto donde se han secuenciado los geno-
mas de 17 cepas de Micromonospora con el
fin de determinar algunos de los procesos de
interaccion entre la bacteria y la planta. Para
completar la informacion que nos propor-
cionan los genomas a la hora de estudiar el
papel ecoldgico de Micromonospora en rela-
cion con plantas se estan realizado una serie
de estudios proteémicos y trascriptémicos,
cuyos datos estan proporcionando solidos
pilares para acercarnos a la respuesta sobre
qué papel tiene Micromonospora en su cer-
cana relacion con las leguminosas y plantas
actinorrizicas. Para ello, nuestro grupo de tra-
bajo realiza investigacion conjunta con cienti-
ficos de Esparia, Inglaterra, Francia, Alemania,
Estados Unidos, Corea del Sur, Japdn, México,
Portugal, entre otros paises.
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Nuestro grupo de investigacion lleva activo
desde hace mas de 35 afios; durante este
tiempo hemos centrado nuestros estudios
en aspectos relacionados con la diversidad
y taxonomia de bacterias y arqueas haldfilas,
es decir, aquellas que habitan en ambien-
tes con elevadas concentraciones de sales.
Hasta la fecha nuestro grupo ha dado nom-
bre a mas de 130 especies de bacterias y
arqueas, 34 géneros, varias nuevas familias
y una clase. Recientemente hemos partici-
pado en la actualizacion del Bergey’s Manual
of Systematics of Archaea and Bacteria, con
19 capitulos dedicados a las haloarqueas,
que incluyen 10 géneros, 6 familias, 2 orde-
nes y una clase. Aunque nuestros estudios
se han centrado en el estudio taxondmico y
de biodiversidad de procariotas de ambien-
tes acuaticos hipersalinos, también hemos
realizado importantes aportaciones en otros

campos tales como la gendmica y la meta-
gendmica, los mecanismos de adaptacion a
los ambientes extremos y las aplicaciones
biotecnoldgicas de estos microorganismos,
especialmente con relacion a la produccion
de enzimas extracelulares por bacterias halo-
filas moderadas.

EL NUEVO GENERO SPIRIBACTER

En los dltimos afios, hemos incorporado
las nuevas tecnologias de secuenciacion
masiva a nuestros estudios de diversidad
procariota y hemos obtenido los metage-
nomas de varios estanques de las salinas
de Santa Pola (Alicante) y de Isla Cristina
(Huelva). Su andlisis nos ha permitido cono-
cer en profundidad tanto la diversidad filoge-
noémica como metabdlica de estos ambien-
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tes hipersalinos. Estos estudios pusieron de
manifiesto, entre otros muchos datos intere-
santes, la presencia de un nuevo grupo per-
teneciente a la clase Gammaproteobacteria,
muy abundante en los estanques de salini-
dad intermedia, que no habia sido ni aislado
ni caracterizado hasta la fecha. Tras un meti-
culoso trabajo de aislamiento y caracteriza-
cion describimos un nuevo género bacteria-
no, al que denominamos Spiribacter, debido
a su peculiar morfologia celular en forma de
espiral. Hasta la fecha el género consta de
cuatro especies: S. salinus, S. curvatus, S.
roseusy S. aquaticus, todas ellas descritas
por nuestro equipo. En la actualidad esta-
mos estudiando aspectos relacionados con
la biologia de este nuevo grupo bacteriano,
como son su peculiar morfologia, sus meca-
nismos de osmorregulacion y su distribucion
geografica.
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FILOGENOMICA DEL GENERO
SALINIVIBRIO

Por otro lado hemos realizado una profun-
da revision del género Salinivibrio, habitante
habitual de las salinas solares. Tras numerosos
muestreos y aislamientos, a partir de diferen-
tes ambientes hipersalinos, obtuvimos una
coleccion de 70 cepas pertenecientes a este
género. Ademas del estudio inicial basado en
la comparacion de secuencias del gen ARNr
16S de estas cepas, junto con las seis cepas
tipo de las especies y subespecies del género,
se llevd a cabo un estudio MLSA (MultiLocus
Sequence Analysis), basado en las secuencias
individuales y concatenadas de los genes gyrB,
recA, oAy rpoD, que nos permitié clasificar-
las en cuatro filogrupos diferentes, a excepcion
de la cepa tipo de la especie Salinivibrio sha-
rmensis, que no pudo ser incluida en ningun
filogrupo, constituyendo, por tanto, un filotipo
independiente del resto. Con la finalidad de
poder emplear este esquema MLSA con fines
taxondmicos en la descripcion de nuevas
especies de Salinivibrio, realizamos una com-
paracion y posterior validacion de este estudio
MLSA frente a los datos de hibridacion ADN-
ADN (DDH). En todos los casos, los valores
de DDH confirmaron los filogrupos obtenidos
en base al MLSA, constituyendo cada uno de
ellos una especie diferente. Con estos resul-
tados hemos propuesto una correlacion entre
los valores de MLSA y DDH, considerando un
97 % de semejanza entre la secuencia conca-
tenada de los cuatro genes empleados como
valor de corte para la delineacion de especies
del género Salinivibrio. Para completar el estu-
dio hemos secuenciado los genomas de 33 de
estas cepas pertenecientes a distintos filogru-
pos y, segun los diferentes indices de relacion
genomica (ANIb, ANIm, OrthoANI y DDH in
silico) y tras un analisis filogenémico, se con-
firmaron nuevamente 1os filogrupos definidos
anteriormente en base al MLSA. Estos estudios
han llevado a la reclasificacion de la especie
Salinivibrio costicola subsp. vallismortis, como
una sinonimia de la especie S. proteolyticus,
y a la descripcion de una nueva especie,
Salinivibrio kushneri, constituida por 10 cepas
representativas. De ellas, se selecciond la cepa
tipo para obtener la secuencia completa de su
genoma, que resultd poseer dos cromosomas,
al igual que ocurre en algunas, sino todas, las
especies de Vibrio. EI genoma completo de
esta cepa tipo de Salinivibrio kushneri se ha
utilizado como referencia para estudiar la con-

servacion del orden de los genes entre repre-
sentantes de cada filogrupo, observandose un
elevado nivel de sintenia entre los miembros
del género Salinivibrio.

HALOARQUEAS: EL GENERO
HALORUBRUM COMO MODELO

Con el objetivo de comprender mejor el
proceso de especiacion en haloarqueas y
como podria beneficiarse la taxonomia de
estudios de poblaciones, hemos examinado
diferentes comunidades naturales perte-
necientes al género Halorubrum. Para ello,
partimos de cepas aisladas y cultivadas a
partir de diversas salinas solares de Esparia,
Namibia e Iran, comparandolas con las cepas
tipo de 30 especies descritas previamente de
dicho género mediante cinco aproximaciones
diferentes: i) analisis filogenético en base al
gen ARNr 16S, que mostré una escasa capa-
cidad de resolucion para diferenciar adecua-
damente los nuevos aislados; ii) MLSA en
base a la concatenacion de los genes atpB,
EF-2, gInA, ppsAy rpoB’, que si nos permitio
agrupar las cepas en distintos clusteres; iii)
perfil de lipidos polares (obtenidos mediante
cromatografia en capa fina de alta resolu-
cion, HPTLC), que permitio observar peque-
fias diferencias entre cepas pertenecientes
al mismo filogrupo, posiblemente debidas a
la adaptacion al nicho ecoldgico; iv) identidad
media de nucledtidos (ANI), que confirmd las
clisteres obtenidos en base al estudio MLSA,
v) estudios de hibridacion ADN-ADN, median-
te los que también se observd la heteroge-
neidad y divergencia de cepas aisladas en
diferentes localizaciones geograficas a pesar
de pertenecer al mismo filogrupo. Estos estu-
dios nos han permitido delinear y describir
nuevas especies del género Halorubrum y
establecer diversas sinonimias entre especies
previamente descritas. Actualmente estamos
realizando el aislamiento de nuevas cepas
pertenecientes al género Halorubrum para
ampliar estos estudios mediante una apro-
ximacion genémica. Hemos secuenciado el
genoma completo de un elevado nimero de
cepas y nuestro objetivo es la secuencia-
cion de los genomas de las 36 especies de
Halorubrum y mas de un centenar de cepas
con la finalidad de determinar la organiza-
cion genomica, divergencia y estructura de
las poblaciones de los diferentes taxones de
este género.
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NUEVOS ESTUDIOS EN SUELOS SALINOS

Aunque los ambientes hipersalinos acua-
ticos han sido nuestro principal objeto de
estudio, en los Ultimos afios hemos ampliado
nuestra linea de investigacion incluyendo el
estudio de la diversidad procariota de suelos
salinos, concretamente de suelos hipersalinos
localizados en las Marismas del Odiel (Huelva).
Con este objetivo, inicialmente obtuvimos dos
metagenomas shotgun de estos suelos (con
una conductividad eléctrica de ~24 y 55 dS/m,
respectivamente). La comparacion de estos
resultados con los obtenidos de los ambien-
tes acuaticos ha puesto de manifiesto que la
diversidad procariota presente en los suelos
salinos es mucho mayor, pudiendo identificar-
se hasta 29 phyla diferentes, en contraste con
los 8-9 phyla generalmente encontrados en los
ambientes acuaticos estudiados. Por otra parte,
a partir de estos metagenomas hemos logra-
do reconstruir cuatro genomas de las especies
mas abundantes en estos suelos, las cuales
estan relacionadas con los phyla Balneolaeota
y Bacteroidetes y con la clase Halobacteria, y
cuyo metabolismo y estrategias de osmoadap-
tacion estan muy relacionados con las propie-
dades intrinsecas de este ecosistema. Por otro
lado, hemos determinado la influencia de la
salinidad y de otros parametros fisicoquimicos
en la estructura de la comunidad procariota
de dichos suelos salinos. Actualmente estamos
trabajando en el aislamiento y caracterizacion
de nuevos grupos de arqueas y bacterias a
partir de estos ambientes salinos, que cons-
tituyen representantes de nuevos taxones no
descritos hasta la fecha.
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El papel del agua como vehiculo de trans-
mision de enfermedades es conocido. En este
ambito hemos participado a lo largo de los
afnos en los proyectos europeos AQUACHIP,
EPIBATHE, HEALTHY-WATER, AQUAVALENS
y JPI-METAWATER y en el proyecto nacional
NEWMICRORISK. Todos estos proyectos han
permitido un significativo avance en el estu-
dio de la calidad del agua, asi como aislar
numerosas cepas de los géneros Aeromonas
y Arcobacter con los que venimos trabajando
desde hace afos.

TAXONOMIA Y EPIDEMIOLOGIA
DE AEROMONAS

Aeromonas €s un microorganismo autoc-
tono del medio acuatico también aislado con
frecuencia en alimentos destinados al con-
sumo humano, peces y en diversos procesos
infecciosos en humanos (Figueras y Beaz-Hi-
dalgo, 2015). Nuestros objetivos desde 1996,
cuando empezamos a trabajar con este géne-
ro, han sido el estudio de la taxonomia y epi-
demiologia. Desde entonces se han realizado
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6 tesis doctorales, en las cuales se ha descri-
to un total de 13 nuevas especies, 4 de ellas
pendientes de aceptacion, representando un
36% del total de especies del género (n=36).

Los estudios de taxonomia y filogenia se han
realizado con cepas clinicas y ambientales uti-
lizando una identificacion basada en la secuen-
ciacion de genes “housekeeping” tales como
rpoD o gyrB entre otros (Martinez-Murcia et
al., 2011). Nuestro grupo ha demostrado que
estos genes tienen un gran poder discrimina-
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tivo. Su utilizacidn ha permitido caracterizar las
distintas especies conocidas y descubrir las 13
especies mencionadas (Figueras et al., 2017;
Latif-Eugenin et al., 2016a, 2016b). Asi mis-
mo, en colaboracion con la Dr. Brigitte Lamy
del Centre Hospitalier Universitaire de Niza, se
ha revisado la taxonomia de especies cripticas,
como Aeromonas media, y se ha demostrado
que esta especie enmascaraba otras dos mas
(Talagrand-Reboul et al., 2017). En estos estu-
dios y en otros realizados con el Dr. Mark Liles
de la Universidad de Auburn (Alabama, USA),
se ha utilizado ya la secuenciacion de genomas
para la descripcion de nuevas especies (Figue-
ras et al., 2014a, 2017; Rasmussen-Ivey et
al., 2016). La comparacion de estos genomas
con otros ya depositados en las bases de datos
ha permitido reconocer que mas de un 30%
de los genomas estaban mal etiquetados, por
lo que se recomienda que una vez obtenidos
los genomas se comparen con la cepa tipo de
la especie a la que se supone que pertenece
utilizando el Average Nucleotide Identity (ANI), y
la hibridacion DNA-DNA in silico (iSDDH). Valo-
res de ANl e isDDH superiores al 96% y 70%,
respectivamente permiten confirmar la perte-
nencia a la especie, pero si estos valores son
inferiores deberan extraerse 10s genes “hou-
sekeeping” del genoma y realizar un andlisis
filogenético con las cepas tipo para determinar
si el genoma pertenece a una especie cono-
cida o se trata de una nueva (Beaz-Hidalgo et
al., 2015; Figueras et al., 2014a).

Respecto a la virulencia y epidemiologia,
el principal objetivo es demostrar la capaci-
dad patdgena de Aeromonasy que estas se
pueden transferir del ambiente al hombre. En
este sentido en la tesis de Fadua Latif-Eu-
genin se demostrd que las mismas cepas
de Aeromonas caviae y Aeromonas saranelli
aisladas de tomate y perejil coincidian con las
aisladas en el agua de riego (Latif-Eugenin et
al., 2017). Ambas especies han sido aisla-
das en asociacion con infecciones humanas
(Figueras y Beaz-Hidalgo, 2015).

Los objetivos desarrollados en las tesis
de Ana Fernandez-Bravo van mas dirigidos
a determinar la virulencia y son i) Evaluar
in vitro la respuesta inmunitaria frente a las
infecciones producidas por Aeromonas, utili-
zando una linea celular de monocitos huma-
nos; ii) Estudiar las complejas infecciones
mixtas asociadas a la fascitis necrotizante
causada por Aeromonas. Cabe destacar que

se ha puesto a punto un modelo in vitro con
una linea celular monocitica humana (THP-
1) para determinar la respuesta inmunitaria
frente a infecciones realizadas con cepas de
diferentes especies de Aeromonas de origen
clinico y ambiental. Con este trabajo el gru-
po obtuvo el premio otorgado por el grupo
especializado de patogenicidad de la SEM
en el Congress of European Microbiologist
FEMS 2017 celebrado en Valencia. Por otro
lado, Ana Fernandez-Bravo ha realizado una
estancia en la University of Texas Medical
Branch con el grupo del Dr. Chopra. Duran-
te la misma ha continuado estudiando las
infecciones mixtas responsables de producir
fascitis necrotizante en una paciente joven
inmunocompetente (Ponnusamy et al., 2016).

Nuestro mayor reto es demostrar que
Aeromonas es un patogeno con importancia
en salud publica y que, como tal, sea consi-
derado de declaracion obligatoria. Con este
objetivo seguimos publicando nuevos casos
clinicos asociados a Aeromonas en colabora-
cion con numerosos hospitales y realizando
estudios que apoyan este mensaje (Teunis
y Figueras, 2016). Asi mismo, hemos sido
los responsables del capitulo “Aeromonas
infections in humans” en el libro Aeromonas
(Figueras y Beaz-Hidalgo, 2015).

TAXONOMIA Y EPIDEMIOLOGIA
DE ARCOBACTER

El género Arcobacter incluye especies rela-
cionadas con la produccion de enfermedades
entéricas y sistémicas en animales y huma-
nos (Collado y Figueras, 2011; Salas-Masso
etal., 2016). Nuestro grupo empezo a trabajar
con este género en 2007 y desde entonces
se han desarrollado 4 tesis doctorales a partir
de las cuales se ha descrito un total de 12
especies, representando un 44% del total de
especies del género (n=27). Ademas, también
demostramos la asociacion de Arcobactercon
la contaminacion fecal (Collado et al., 2008;
Fisher et al., 2014; Levican et al., 2016) y
una elevada prevalencia de este género en
moluscos y productos céarnicos (Collado et al.,
2009; Salas-Masso et al., 2016). Las ultimas
tesis realizadas por Nuria Salas-Masso y Alba
Pérez-Catalufia se han centrado en esclare-
cer, la primera, la incidencia de Arcobacter en
bivalvos y la segunda en realizar un analisis
taxogendmico del género Arcobacter, para el
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cual ha sido necesario secuenciar 10s geno-
mas de la mayoria de las cepas tipo y otras
cepas adicionales. En esta ultima tesis y en
colaboracion con diferentes hospitales Univer-
sitarios, como el Hospital San Joan de Reus,
Hospital Juan XXIIl de Tarragona y Hospital
Miguel-Servet de Zaragoza, hemos caracte-
rizado a nivel de especie sus aislados clini-
cos de Campylobactery Arcobacter mediante
secuenciacion del gen rpoB, y hemos descri-
to un caso clinico producido por Arcobacter
cryaerophilus enmascarado bajo un Campylo-
bacter sp. (Figueras et al., 2014b). Sin embar-
go, los centros que cuentan con MALDI-TOF
ya reconocen cepas como pertenecientes al
género Arcobacter, siendo confirmadas pos-
teriormente en nuestro laboratorio como Arco-
bacter butzleri. El genotipado de estos aislados
mediante la tipificacion multilocus de secuen-
cias (MLST) revel6 una elevada variabilidad, ya
que las 28 cepas clinicas estudiadas resultaron
pertenecer a 27 nuevas secuencias tipo o ST.
Unicamente una de nuestras cepas presentd
la misma ST que dos cepas aisladas también
de heces ya depositada en la bases de datos
(Pérez-Cataluria et al., 2017). Adicionalmen-
te, este estudio evidencid que cepas no rela-
cionadas epidemiologicamente presentaban
el mismo ST lo que indica que el MLST no
posee la suficiente resolucion para el estudio
epidemioldgico de Arcobacter (Pérez-Catalufia
etal., 2017).

La tesis doctoral de Alba Pérez-Catalufia
ha sido financiada por el Instituto de Inves-
tigacion Sanitaria Pere Virgili (IISPV) y la de
Nuria Salas-Masso se encuadra dentro de las
becas URV-IRTA-SANTANDER, estando codiri-
gida por la Dra. Figueras y por la Dra. Dolors
Furones y el Dr. Karl B Andree, estos Ultimos
del IRTA-SCR. En esta tesis, por primera vez,
se adiciond 2.5% de cloruro sddico al caldo
de enriquecimiento y se usd Agar Marino en
la recuperacion de especies de Arcobacter de
bivalvos y del agua que los rodea (Salas-Mas-
s et al., 2016, 2018). El resultado fue el
descubrimiento de 8 potenciales nuevas
especies y el aislamiento por primera vez de
las especies Arcobacter marinus'y Arcobac-
ter halophilus (Pérez-Catalufia et al., 2018a;
Salas-Masso et al., 2016). Hemos desarrolla-
do en conjunto con el Dr. Dang Duong Bang
de la Denmark Technical University (DTU),
donde Nuria Salas-Masso realizd una estan-
cia de tres meses, una viable-gPCR para la
deteccion de células vivas de Arcobacter, la
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cual utiliza Propidio Monoazida (PMA) para
evitar la amplificacion tanto del DNA libre
como del DNA de células con las membranas
afectadas. Se ha estudiado también, como
Arcobacter se distribuye en los tejidos de los
bivalvos y como dos especies frecuentes en
moluscos (Arcobacter butzleriy Arcobacter
molluscorum) son depuradas de estos anima-
les. Ademas, gracias a la colaboracion con el
grupo de investigacion del Departamento de
Inmunologia, Microbiologia y Parasitologia de
la Facultad de Farmacia de la Universidad del
Pais Vasco, liderado por el Dr. Rodrigo Alonso
y la Dra. Aurora Fernandez; y con Francisco
Javier Garcia Pefia del Ministerio de Agricul-
turay Pesca, Alimentacion y Medio Ambiente;
hemos encontrado otras 3 nuevas especies
pertenecientes a este género, que estan en
proceso de descripcion.

Con relacion al andlisis genomico, tene-
mos secuenciados los genomas del 90% de
las especies del género Arcobacter. En todas
las descripciones de nuevas especies reali-
zadas por el grupo hemos incluido sus geno-
mas y el analisis basado en el ANI e isSDDH
(Pérez-Catalufa et al., 2018a). Ademas, l0s
estudios genémicos también nos han per-
mitido descubrir la existencia de 4 genomo-
vares dentro de la especie A. cryaerophilus
(Pérez-Catalufia et al., 2018b). Actualmente,
en colaboracion con el equipo del Dr. Jesus
Romalde de la Universidad de Santiago de
Compostela estamos comprobando, utili-
zando un estudio taxondmico polifasico, la
hipatesis de que el género Arcobacter esta
en realidad formado por 7 géneros diferen-
tes. Recientemente el grupo ha participado
en dos capitulos del Handbook of Foodbor-
ne Diseases. Edited by Dongyou Liu sobre
Aeromonas en colaboracion con el Dr. Ko
(National Cheng Kung University, Taiwan) y
otro realizado integramente por nuestro gru-
po sobre Arcobacter el cual saldra publicado
proximamente. Una participacion similar es
la realizada para el Global Water Pathogen
Project, Part Ill. Specific excreted pathogens:
environmental and epidemiology aspects
(GWPP, http://www.waterpathogens.org/toc)
con un capitulo dedicado a Arcobacter (Ban-
ting y Figueras, 2017) y otro de Aeromonas
(Figueras y Ashbolt, 2017).
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El Grupo de Ictiopatologia de la Universida-
de de Santiago de Compostela comenzo sus
investigaciones en microbiologia del medio
acuatico con estudios de Vibrios patdgenos
para ostra y rodaballo en la década de los
afos 1980. Desde entonces, y con la incor-
poracion de nuevos miembros, las investiga-
ciones del grupo se han ido diversificando y,
en concreto, la linea dedicada al estudio de
la microbiota de moluscos ha crecido enor-
memente gracias a diferentes proyectos tanto
del Plan Nacional, como Europeos y autond-
micos.

Asi, alo largo de estos afios, nuestro grupo
ha participado en la descripcion de méas de 30
nuevas especies, mas de la mitad pertene-
ciantes al género Vibrio que incluye conocidos
patdgenos oportunistas de organismos acua-
ticos, y ha desarrollado estudios de diversidad
microbiana en diferentes ambientes relacio-
nados con la acuicultura proponiendo mejo-
ras para optimizar el estatus sanitario de los
cultivos.

DIVERSIDAD MICROBIANA ASOCIADA
A MOLUSCOS GALLEGOS

Una de las principales lineas de investiga-
cion de nuestro grupo has sido el estudio de
la microbiota asociada a moluscos cultivados
en Galicia. El estudio mas exhaustivo llevado
a cabo hasta la fecha se centr6 en el analisis
de la microbiota asociada a los cultivos de
almeja japonesa (Ruditapes philippinarum)
y almeja fina (R. decussatus) en diferentes
zonas geograficas de nuestra costa. Fruto de
estos muestreos recopilamos mas de 3000
aislados, describiéndose diversas nuevas
especies de los géneros Vibrio, Alliivibrio,
Marinomonas, Lacinutrixy Kiloniella.

La aparicion de las técnicas de secuencia-
cion masiva (NGS) nos permitio realizar un
estudio mas completo de la microbiota aso-
ciada a estos moluscos. Asi, mediante secuen-
ciacion masiva de la region V3-V4 del gen 16S
rRNA analizamos la microbiota asociada a las
mismas poblaciones de almeja en dos épo-
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cas del afio diferentes. Se detectaron mas
de 15 phyla bacterianos diferentes, ademas de
nuMerosos taxones que no pudieron ser identi-
ficados, sugiriendo que las almejas, y todos 10s
moluscos en general, constituyen un “almacén
bacteriano” que es necesario estudiar.

La mayor parte de taxones pertenecieron
a las Proteobacteria, Actinobacteria y Bacte-
riodetes. Cabe destacar que aquellos grupos
que han sido clasicamente descritos asociados
al cultivo de la almeja y otros moluscos como
Vibrio, Aliivibrio 0 Pseudoalteromonas aparecie-
ron como grupos minoritarios, 0 incluso estaban
ausentes en alguno de los 6rganos estudiados.

Se estudio ademas la fraccion de bacterias
cultivables minoritarias utilizando el método
de dilucion a extincion usando medios oligo-
trofos. De los méas de 130 aislados, la mayo-
ria se identificaron como pertenecientes a
los géneros Pseudomonasy Shewanella, y,
en menor medida, Rhanella'y Micrococcus.
Actualmente estamos trabajando en la des-
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cripcion de nuevas especies de esta fraccion
de la microbiota.

APLICACIONES POTENCIALES
EN ACUICULTURA Y BIOTECNOLOGIA

En los ultimos afios y en el marco del pro-
yecto europeo “Reproseed”, llevamos a cabo
un estudio comparativo de la microbiota aso-
ciada a dos sistemas de produccion diferen-
tes en un criadero de vieira (Pecten maximus)
en Noruega, un sistema de flujo continuo de
agua y otro de recirculacion.

Los resultados de este estudio pusieron de
manifiesto la importancia de la interaccion entre
los nichos bioldgicos que suponen los distintos
compartimentos del criadero para el correcto
funcionamiento del mismo. Segun los resulta-
dos obtenidos en nuestro estudio, las diferen-
cias en la microbiota asociada a los distintos
sistemas de produccion no son importantes,
por lo que el sistema de recirculacion podria
congiderarse como una buena alternativa de
cultivo para esta especie en aguas noruegas.

A nivel diversidad bioldgica, los géneros
mayoritarios fueron Vibrio, Pseudoalteromonas,
Neptuniibactery Shewanella que aparecieron
en casi todos los compartimentos. Se encon-
traron ademas algunos géneros exclusivos de
reproductores, Kordia, Microbulbifer o Sino-
bacterium, mientras que otros como Vibrio y
Shewanella presentaron un patron de distri-
bucién desde los reproductores hasta agua
y larvas, indicando una posible transmision
vertical. El estudio de la microbiota asociada
a reproductores se realizd también aplicando
técnicas de secuenciacion masiva. Mediante
esta técnica pudimos identificar un total de 13
filos incluyendo Proteobacteria, Bacteroidetes,
Firmicutes, Actinobacteria o Spirochaetes, y
hasta 110 géneros diferentes. A diferencia de
la fraccion cultivable, los géneros dominantes
incluyeron Delftia, Acinetobacter, Hydrotalea,
Aquabacterium, Bacillus, Sediminibacterium o
Sphingomonas.

Por otro lado, la caracterizacion polifasica
de los diferentes aislados obtenidos en los
distintos compartimentos del criadero permi-
tid la descripcion de cuatro nuevas especies:
Sinobacterium norvegicum, Neptuniibacter
marinus, Neptuniibacter pectenicola'y Arco-
bacter lekithochrous.
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2.- Andlisis metagendmico de las poblaciones microbianas asociadas a almeja cultivada.

La identificacion y el analisis del geno-
ma completo de cepas identificadas como
Neptunomonas phycophila ha dado lugar, no
solo a la ampliacion del rango geografico y
de hospedador de esta especie, sino que ha
revelado el potencial biotecnoldgico de estas
bacterias para la degradacion de compuestos
aromaticos. Por otro lado, el andlisis gendmi-
co de los aislados de Neptuniibacter mostrd la
capacidad de estas bacterias para la degra-
dacion de compuestos aromaticos y su uso
potencial en biorremediacion.

VARIABILIDAD INTRAESPECIFICA Y
POTENCIAL PATOGENICO

Otra de las lineas de investigacion actuales
del grupo se centra en el estudio de la diversi-
dad de una de las especies de Vibrio descritas
por nuestro grupo, V. toranzoniae. Esta especie
bacteriana se considerd parte de la microbio-
ta habitual de la almeja, hasta que dos afos
después de su descripcion, se detectd como
el responsable de una mortalidad de congrio
rojo chileno. Mediante un andlisis polifasico
se confirmo la afiliacion de estos aislados a
esta especie incluyendo estudios fenotipicos
y filogenéticos. Decidimos ademas comparar
los genomas de las diferentes cepas de la
especie, incluyendo los aislados patdgenos
de congrio, las cepas aisladas de almeja y
aislados ambientales obtenidos de agua de
mar. Los diferentes aislados de la especie
mostraron marcadas diferencias relacionadas
con la capacidad patdgena de estos aislados.
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Asi, algunos de los factores de virulencia dife-
renciales fueron la capacidad de sintesis de
capsula, los sistemas de adquisicion de hierro
mediante siderdforos y determinadas toxinas
con actividad citotoxica. Pudimos determinar
también diferencias en el estilo de vida de la
bacteria, como su capacidad de sintetizar fla-
gelo v, por lo tanto, de moverse.

Actualmente se esta llevando a cabo un
estudio de la importancia de estos factores de
virulencia mediante la construccion de mutan-
tes marcados con proteina verde fluorescente.

Por Ultimo se encontraron diferencias en
la capacidad de adaptarse a condiciones
adversas. Encontramos que la cepa aislada
de almeja es capaz de alcanzar el estado
viable no cultivable y resucitar cuando las
condiciones son favorables mientras que la
cepa aislada de congrio necesita periodos
mas largos. Observamos ademas un claro
descenso en la transcripcion de los genes
necesarios para la generacion del divisoma,
fisZ y para el mantenimiento de la forma baci-
lar, mreB mientras que el osmosensor envZ
Se encuentra sobreexpresado.

OTROS PROYECTOS Y
COLABORACIONES

Son numerosos los grupos con 10s que
hemos establecido colaboraciones a lo largo de
estos afos y que han cristalizado en la publi-
cacion de articulos compartidos, intercambio
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3.- Comparacion de genomas de Vibrio toranzoniae.

de estudiantes, etc. Entre ellas, destacar el
estudio taxondmico completo de las especies
de Arcobactery la propuesta de reclasificacion
del género, en colaboracion con el grupo de
la Profa. Maria José Figueras de la Universi-
dad Rovira i Virgili (ver contribucion en este
monografico), o el estudio sobre biogeografia
y comparativa genomica de Polaribacter spp.
y Kordiia spp. en colaboracion con el grupo de
la Dra. Silvia G. Acinas Del Instituto de Cien-
cias Marinas del CSIC. Entre las colaboracio-
nes internacionales mencionar los trabajos
taxonomicos en diferentes especies con los
Drs. Bruno Gémez-Gil (México), James Oliver
(USA), Duncan Colquhoun (Noruega) o Anne-
mie Decostere (Bélgica).
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El grupo de investigacion “Microbiologia”
s uno de los grupos de excelencia recono-
cidos por la Direccion General de Innovacion
e Investigacion del Gobierno de la Comu-
nidad Auténoma de las Islas Baleares. Los
miembros del grupo estan integrados en las
tres instituciones principales de Investiga-
cion en Baleares: la Universidad (Departa-
mento de Biologia), el Instituto Mediterraneo
de Estudios Avanzados (IMEDEA, CSIC-UIB)
y el Instituto Universitario de investigacion
en Ciencias de la Salud (IUNICS). Esta cons-
tituido en estos momentos por todas las
personas relacionadas como autores del
articulo. Los miembros del grupo son res-
ponsables de la organizacion y docencia del
Master Universitario Microbiologia Avanza-
da (http://estudis.uib.es/es/master/MMAV/)
y del programa de Doctorado en Microbio-
logia Ambiental y Biomédica (http://estudis.
uib.es/es/doctorat/TMAB/) que se imparten
en la UIB.

Desde el inicio del grupo a finales de los
afios 70, coincidente con la constitucion
de la universidad, el grupo ha focalizado
sus investigaciones en el estudio de los
microorganismos en su ambiente, lo que
ha conducido a la especializacion en Micro-
biologia Ambiental, aunque se han hecho
incursiones en otros ambitos. La necesidad
de disponer de buenas técnicas de identifi-
cacion de los microorganismos ha sido una
preocupacion constante a lo largo de los
anos, lo que ha conducido en estos 40 afios
a la incorporacion de las tecnologias que se
iban desarrollando en cada momento para
entender la clasificacion y filogenia de los
procariotas. Cuando ello no ha sido posible,
se han establecido colaboraciones con otros
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Impacto de los estudios genémicos en la taxonomia del género Pseudomonas. Representacion de las relaciones
gendmicas entre cepas de las 15 especies reconocidas dentro del grupo filogenético representado por
Pseudomonas syringae. El estudio, basado en el andlisis de las secuencias de 219 genes monocopia, demuestra

que existen por lo menos 7 especies filogenémicas no descritas como especies en taxonomia y que 4 consideradas
actualmente como especies distintas deberian reagruparse en una sola (Gomila et al., 2017).

grupos nacionales e internacionales para
mantener el nivel de competitividad exigi-
do en la investigacion. En estos momentos,
se colabora con grupos de investigacion en
Suecia y Portugal para utilizar la técnica de
“optical mapping” (mapeo dptico) para faci-
litar el ensamblaje de lecturas largas de DNA
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0 en la secuenciacion de plasmidos (Bogas
et al., 2017). También se colabora con USA
y Alemania para conseguir que la diversidad
microbiana no cultivable disponga de un
reconocimiento en la taxonomia de proca-
riotas mediante la clasificacion de especies
por metagendmica (Konstantinidis et al.,
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2017). Los estudios de proteogendmica se
realizan en colaboracion con la Universidad
de Warwick (Gran Bretafia). Consecuencia
de las investigaciones realizadas es que los
miembros del grupo han descubierto y des-
crito hasta este momento mas de 50 espe-
cies bacterianas nuevas.

Las investigaciones realizadas a lo largo de
los afos acerca de la ecologia de los pro-
cariotas en ambientes naturales, sobre todo
acuaticos, marinos e hipersalinos, han con-
ducido a la especializacion del grupo en siste-
matica bacteriana y al estudio de la microbio-
ta de ambientes contaminados y sus posibles
aplicaciones en biorremediacion. Para ello,
se utilizan tanto técnicas dependientes de
cultivo (aislamiento, gendmica, espectro-
metria de masas, marcadores filogenéticos,
metaboldmica, etc.) como independientes de
cultivo (metagendmica, secuenciacion masiva
de amplicones, microscopia de fluorescen-
cia, etc.). Como en casi todos los laborato-
rios del mundo, también tenemos nuestros
microorganismos predilectos que nos sirven
de modelo para estudios autoecologicos:
arqueas y bacterias haldfilas, los miembros
del clado Roseobacter, las especies del géne-
ro Pseudomonas, 0 las de crecimiento rapido
dentro del género Mycobacterium.

HALOFILOS/SALINIBACTER

La investigacion en este campo se reali-
za tanto por el aislamiento en cultivo puroy
estudios gendmicos y metaboldmicos de las
distintas especie de Salinibacter para conocer
su biogeografia, microdiversidad y evolucion
(Anton et al., 2013, Viver et al., 2017). Tam-
bién, los estudios en sistemas hipersalinos se
realizan por medio de técnicas independien-
tes del cultivo tanto por secuenciacion masiva
de amplicones (Mora-Ruiz et al., 2018) como
por metagendmica y reclutamiento de “meta-
genome assembled genomes” (MAGs; Viver
etal., 2017).

LINAJE ROSEOBACTER

Los miembros del linaje Roseobacter son
muy abundantes en aguas costeras, llegando
a suponer hasta el 20% del total de las bacte-
rias presentes en ellas. Estas aguas costeras
estan siendo crénicamente contaminadas por

hidrocarburos debido a la actividad humana.
Por este motivo, nuestro grupo se ha centrado
en los Ultimos afos en analizar la presen-
cia de Roseobacters en zonas portuarias y
en caracterizar el potencial degradador de
hidrocarburos de los miembros del linaje.
Las aproximaciones llevadas a cabo han sido
tanto independientes como dependientes de
cultivo. En esta tltima estrategia se centra el
trabajo que realizamos actualmente, princi-
palmente por analisis gendmico comparativo
del potencial catabdlico de todos los miem-
bros secuenciados del linaje (Alejandro-Marin
et al., 2014), asi como por caracterizacion
proteogenomica y fisiologica del potencial
degradador de hidrocarburos de nuestro
Roseobacter modelo: Citreicella aestuarii 357
(Sudrez-Sudrez et al., 2012).

MYCOBACTERIUM

Las especies de crecimiento rapido del
género Mycobacterium, como M. absce-
sus, M. chelonae, M. immunogenum o M.
llatzerense, son de origen ambiental y se
comportan como patdgenos oportunistas.
Constituyen un buen modelo para buscar
evidencias gendmicas que expliquen la capa-
cidad de estas especies para desencadenar
una infeccion en determinadas situaciones.
Se ha caracterizado por vias gendmica y
experimental un sistema toxina-antitoxina
potencialmente relacionado con funciones
de patogenicidad, como son la persistencia
celular en un estado de latencia cuando las
condiciones son adversas y luego volver a un
estado de normalidad cuando desaparece la
presion negativa y reproducir una infeccion
(Jaén-Luchoro et al., 2017)

PSEUDOMONAS

Los estudios filogendmicos aplicados a
este género esta permitiendo la diferencia-
cién precisa entre especies, 10 que conlle-
vara un incremento importante en el nimero
de especies descritas (Gomila et al., 2015).
Ademas, demuestra que los linajes y grupos
filogenéticos definidos dentro del género
estan claramente diferenciados. Los estudios
filogendmicos estan ayudando a la diferencia-
cion entre cepas ambientales y otras de las
mismas especies que pueden ser patogenas
para humanos, animales y plantas (Mulet et
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al., 2017; Gomila et al., 2017). El estudio
taxondmico de Pseudomonas patdgenas de
plantas representa una linea de futuro que
se ha iniciado gracias a colaboraciones inter-
nacionales.

XYLELLA

La introduccion reciente de este patoge-
no vegetal en Europa (ltalia 2013, Baleares
2016, Alicante 2017, y recientemente en
Madrid) ha promovido la creacion de grupos
de trabajo para su estudio. Las administracio-
nes europeas, nacionales y regionales inician
la financiacion de proyectos de investigacion
para encontrar soluciones. Nuestro grupo
participa en un proyecto nacional (INIA), un
proyecto europeo (EFSA) y dos locales finan-
ciados por la Caixa y la consejeria de Inno-
vacion, Investigacion y Turismo del Gobierno
Balear. Todos ellos se han puesto en marcha,
0 se iniciaran a lo largo de 2018.

BASES DE DATOS

El disponer de bases de datos fiables es
actualmente un punto critico en taxonomia
bacteriana. No solo han de contener datos
contrastados, sino que ademas hay que
intentar mantenerlas actualizadas con la
mayor frecuencia posible. Miembros del
grupo participan en JSpeciesWS o “The
All-Species Living Tree Project” (LTP; www.
arb-silva.de/projects/living-tree/) muy (til en
la diferenciacion de especies bacterianas.
Recientemente se ha propuesto el inicio de
una base de datos que incluya la descripcion
de 1as nuevas especies bacterianas que se
clasifiquen bajo el nombre de “Digital Protolo-
gue” (http://imedea.uib-csic.es/dprotologue/)
(Rosselld-Mora et al., 2017) que esta tenien-
do muy buena aceptacion.

ENLACES DE INTERES

e |nformacion del grupo: http://www.uib.
es/es/recerca/estructures/grups/grup/
MICROBIO/

e Microbiologia del medio ambiente den-
tro del Departamento de Biodiversidad
animal y microbiana: http://imedea.uib-
csic.es/research_ru.php?1=8
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ZARAGOZA

5-7 SEPTIEMBRE 2018

especializado de Microbiologia Mole-
cular de la SEM tendra lugar en Zara-
goza, los dias 5 al 7 de Septiembre.
La Reunion esta organizada por la
Universidad de Zaragoza y el consorcio
Campus Iberus.

Como en ocasiones anteriores, las
sesiones cientificas se centraran en
Biotecnologia Microbiana, Patogenici-
dad, Antimicrobianos, Fisiologia y Meta-
bolismo, Regulacion Génica, etc.

iEsperamos vuestra participacion!

Comiteé Organizador: Jesus A. Gonzalo, Carlos Martin, Maria Fillat, Rosa Bolea y José A. Ainsa

Pagina web:
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ENTREVISTA JISEM

Fernando Baquero

Consejos para jovenes microbidlogos

Entrevista: Ignacio Belda
Redaccion: Samuel Garcia
Grabacion y sonido: Alvaro Sanz Llopis

Fernando Baquero, en el Hospital Universitario Gregoria Marafién, durante su entrevista a JISEM

Reseria resumen de la entrevista realizada
al Dr. Fernando Baquero, expresidente de la
SEM y actualmente Profesor de Investigacion
en el Instituto Ramon y Cajal de Investigacion
Sanitaria (IRYCIS). En esta nueva Serie tema-
tica que iniciamos desde JISEM, microbio-
logos esparioles de referencia mundial nos
dan su opinion y consejos sobre la situacion
y perspectivas de la ciencia espaiola para
los jovenes. Tiene la palabra el Dr. Baquero.
La entrevista completa en video estd dispo-
nible escaneando el codigo QR de arriba 0
haciendo click en el enlace.

¢COMO FUERON LOS INICIOS DE SU
CARRERA CIENTIFICA?

Mi carrera cientifica, de alguna forma,
es muy anterior a la universidad. Porque yo
naci ya rodeado de microbios; no solamente
de la forma en que todos nosotros lo esta-
mos, sino yo también profesionalmente. Mi

padre trabajaba en el Hospital Nacional de
Enfermedades Infecciosas y yo, desde que
era nifio, he jugado con microbios en vez de
jugar con otras cosas. Asi es que los conoz-
co desde mi mas tierna infancia. Claro que
eran bacterias que mi padre consideraba ‘no
patdgenas’, como Pseudomonas, E. coli. ..
Para mi padre solo eran patdgenas Salmo-
nella typhi, Neisseria meningitidis, Mycobac-
terium tuberculosis... Y esas otras carecian
de interés para la microbiologia de la época.

TRAS ESTUDIAR MEDICINA, ;POR
QUE DECIDE CENTRARSE EN LA
MICROBIOLOGIA Y SE ALEJA DE LA
PRACTICA MEDICA?

Después me hice médico porque me intere-
saba la Medicina, pero nunca he sido un mé-
dico excesivamente volcado en el quehacer
humanitario de los pacientes, sino mas bien
buscando razones bioldgicas, investigacion. ..
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You([T)

La entrevista a Fernando Baquero
puede verse en este enlace:

Ty

http://youtu.be/ZAsSloYJ4Cs

Y mi interés por la microbiologia fue porque
me parecia que, ademas de su valor médico,
tenia un valor bioldgico, explicativo de la natu-
raleza en general, que me atraia muchisimo.

De hecho, hasta un cierto momento de mi
carrera, colaboraba con la catedra del pro-
fesor Lopez Ibor. Queria ser psiquiatra has-
ta que realmente me di cuenta de que, en
aquel momento, aquello carecia de la base
experimental que una mentalidad cientifica
como la mia exigia. Me parecia que aquello
era, digamos, dudosamente cientifico en el
sentido de que no habia la posibilidad de ha-
cer experimentacion y evaluacion objetiva de
las posibilidades de cambio, de intervencion.

TRAS SU TESIS DOCTORAL, VIAJO AL
INSTITUTO PASTEUR...

Fui alli a hacer alli realmente cursos de es-
pecializacion, lo que ellos llamaban ‘estudios
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profundos’, en Bioquimica, Ecologia y Gené-
tica de la resistencia a antibicticos, que en-
tonces empezaba. La herencia de Jacob y de
Monod estaba muy presente en el Instituto
Pasteur de aquellos afios, en el que se veia
cualquier problema bioldgico, incluyendo los
problemas de caracter médico, como la re-
sistencia a antibidticos, como una ocasion de
entender la naturaleza en su conjunto.

Que cualquier microbio, bien en alimenta-
cion, en la medicina humana, en la medici-
na veterinaria, en la produccion de sustan-
cias... Que cualquier microbio es capaz de
darte una vision general de la Biologia.

[.]

El joven microbidlogo es una persona in-
teligente y sensible. [Se rie] En el sentido de
Que €S una persona curiosa. Yo creo que lo
que caracteriza al microbidlogo, sobre todo,
es la curiosidad. Y la curiosidad que se puede
solucionar. Hay curiosidades insolubles, pero
en la microbiologia hay muchas cuestiones
perfectamente experimentables, a las que
se puede dar respuesta incluso con medios
relativamente modestos.

Uno tiene que hacerse la pregunta, la pre-
gunta nadie te la tiene que dar. EI cientifico
tiene que hacerse él la pregunta, esa es su
dignidad como cientifico. Preguntarse. No
adquirir la pregunta de prestado de otro, sino
hacérsela él. Y buscar la respuesta. Tomar
prestadas las preguntas y las respuestas de
otros; eso degrada tu actividad y tu dignidad
como cientifico.

Siempre me ha gustado jugar a ‘si yo fuera
un microbio ¢qué haria?’ o ‘si las bacterias
fueran personas ¢;qué harian?’. [Se rie] Y esa
especie de intento de comparacion, francisca-

namente, con nuestras hermanas bacterias,
me ha hecho comprender muchas de las co-
sas que hacen y también comprender, gracias
a ellas, muchas de las cosas que hacemos
nosotros. Y, de hecho, he llegado a la conclu-
sion, a mi avanzada edad, de que no existe
una diferencia esencial entre el hombre y la
bacteria. Me refiero a los comportamientos,
no ya a la parte bioquimica, ni siquiera en los
comportamientos. De tal forma que nosotros
Creo que actuamos practicamente como las
bacterias v, eso si, tapizamos de una aparente
racionalidad 1o que hacemos, pero no es evi-
dente que la tengamos.

[..]

Desde luego no los premios. Lo de los pre-
mios es una cuestion que jamas he busca-
do, jamas he aplicado directamente por un
premio. Si me han dado un premio ha sido
porque me lo han dado. Y tampoco me ha
supuesto, digamos, una satisfaccion inmen-
sa. Quien diga que no le agrada que le den
un premio simplemente miente, por supues-
to que nos agrada. Pero no es una cuestion
que me apasione.

La gratificacion, realmente, consiste en
cuando uno es capaz de publicar un buen
articulo que es reconocido después como un
conocimiento que ha proporcionado algin
caracter seminal para otras investigaciones.
Es decir, la repercusion en la ciencia de tu
trabajo es o que realmente mas te gratifica
con mucha diferencia.

El consejo para el resto de su vida seria:
no dejes de considerar todos los demas
aspectos en los que tu tarea pueda tener
repercusion. Es decir, amplificar el terreno
de tu capacidad mental, de tu representa-
cion y de tu ambicion, a todos los campos
posibles. Hoy hay que saber de tu proceso,
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Fernando Baquero, distinguido con el Premio André
Lwoff de la FEMS por su trayectoria investigadora en
Microbiologia junto al profesor Jean-Claude Piffaretti

pero hay que saber también de Ecologia, de
Evolucion, de la Biosfera en su conjunto. ..
Hay que saber incardinar tu planteamiento
en un planteamiento muy general. Y hay que
formarse para eso desde el primer momento,
no puede uno dejar de saber de esos asun-
tos en cualquier cosa que uno esté haciendo.
Yo dirfa que esa ‘inspiracion global’ es lo que
recomendaria para cualquier cientifico que
empezara.

E. coli; claro.

Estados Unidos.

La Universidad de Utrech.

El mundo de los microbios.

R.Y. Stanier
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La nueva etapa de International Microbiology

José Berenguer

Como probablemente sabréis, desde el 3 de Enero de 2018 la revista International
Microbiology ha pasado a ser publicada por el grupo Springer Nature manteniendo
su cardcter de revista cientifica oficial de la Sociedad Espafiola de Microbiologia. En

| nte rn at I O n a | esta nueva etapa el objetivo para nuestra revista es otorgarle un caracter ain mas

internacional siguiendo el camino iniciado por el anterior editor jefe, Ricardo Guerrero al
M I C RO B I O LO G Y decidir en 1994 publicar exclusivamente en Inglés, y facilitando su visibilidad y acceso a
través de un portal en linea mucho mas directo y reconocido, otorgado por una editorial
cientifica de gran prestigio (https://www.springer.com/life++sciences/microbiology/jour-
nal/10123). Adicionalmente, la revista ha adoptado el sistema de manejo en linea “Edi-

torial Manager” muy sencillo de utilizar y de auditar, tal y como exigen las compafiias de
indexacion cientifica, y ha modificado su portada haciéndola mas moderna y atractiva.

Official journal of the Spanish Society for Microbiology

En esta nueva etapa la publicacion de articulos no conlleva costes para los autores,
quedando en acceso libre tras un periodo de embargo que establece la editorial y sien-
do posible también la eleccion del acceso abierto inmediato con un coste econoémico.
Adicionalmente, el acceso a la revista esta incorporado en los paquetes de distribucion
que la editorial contrata con la mayor parte de las instituciones cientificas y académicas
del mundo, por lo que la accesibilidad es basicamente inmediata para la mayor parte
de los investigadores. En todo caso, se ha acordado con la editorial el acceso gratuito
directo a los contenidos de la revista para los socios de la SEM a través de sus claves
en la pagina web de la Sociedad (http://www.semicrobiologia.org > Publicaciones >
International Microbiology).

k@ Springer

Nueva portada de International Microbiology. Imagen central:
Micrografia electronica de barrido de Asticacaulis spp (Miguel
A. de Pedro, CSIC). Imagen superior derecha: Colonia de

Streptomyces coelicolor (Ramén Santamaria, CSIC). Imagen El sjstema de acceso y.envio de manu§critos a través de una gran editorial otorgala
central derecha: Estria en placa de Paenibacillus spp tefiido la revista un mayor atractivo para Microbiologos de todo el mundo, constatado a través
con azul de metileno (Ramon Santamarfa, GSIC). Imagen del incremento muy considerable del nimero de manuscritos que se han recibido este

inferior derecha. Colonias generadas a partir de una muestra

de suelo (Victor Jiménez, UCM) ano. Asi, desde el 2 de Enero hasta la fecha de escritura de esta resefia (21 de Mayo)

hemos recibido 130 articulos frente a los 100 que recibimos a lo largo de todo el afio

2017, por lo que estimamos en cerca de 300 los articulos que recibiremos a lo largo
de todo el afio. Sin duda se trata de un comienzo prometedor que permitird a la revista incrementar su calidad cientifica, toda vez que tras la
correspondiente evaluacion obligatoria por dos revisores solamente un 10-15% % de ellos podran ser aceptados durante esta primera etapa,
en la que esta prevista la publicacion de 4 nimeros por afo. Esto conllevard Idgicamente la colaboracion desinteresada de un gran ndmero de
revisores expertos en la tematica, amplia, que abarca International Microbiology, y en este sentido, me gustaria pedir vuestra colaboracion y
ayuda experta como posibles revisores de articulos de nuestra revista. Seguro que de vez en cuando os llegara desde la editorial a algunos de
vosotros solicitudes de revision de articulos de vuestra especialidad; os pido que en la medida de vuestras posibilidades aceptéis revisarlos
mediante el link que os llegara de la editorial que os facilitard posteriormente las claves para acceder como revisores al sistema Editorial
Manager. Desde International Microbiology y la SEM os lo agradecemos de antemano.

También considero muy deseable para la promocion de la revista y para la propia SEM la publicacion de articulos de calidad de los ex-
celentes grupos de investigacion en Microbiologia que tenemos en Espafia, pues estoy seguro de que esto contribuira de forma relevante a
respaldarla y potenciar su visibilidad, y por extension, la de la propia SEM. Como dato, a lo largo de este afio solamente un 3% de los 130
articulos recibidos tienen una direccion de correspondencia en Espafia. Como investigador que solicito proyectos, soy consciente del dafio que
ala Ciencia en general y a la Microbiologia en particular le esta haciendo la interpretacion del significado del indice de impacto, y otros indica-
dores bibliométricos al uso, que hacen las autoridades responsables del reparto de fondos de investigacion o de promociones profesionales,
pero desde estas lineas consideramos factible potenciar también en este aspecto nuestra revista a través de vuestras aportaciones, como
hacen otras sociedades cientificas con las suyas. Por ello, desde Sem@Foro os animamos a considerar International Microbiology como una
buena opcidn para enviar vuestros trabajos de investigacion, pues sélo desde la calidad del conjunto se puede alcanzar relevancia y atractivo
internacionales que deseamos.

SEMgm
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Humberto Martin
Presidente del Grupo Especializado de Hongos Filamentosos y Levaduras

El grupo especializado de Hongos Filamentosos y Levaduras concede bienalmente y coincidiendo con el congreso nacional de micologia el
“Premio Fleming” al mejor trabajo de investigacion presentado a concurso, en el ambito de la Micologia y realizado en un laboratorio de Espania
en los dos afos previos. En la presente edicion, una comision compuesta por cuatro miembros de la Junta Directiva del grupo especializado
ha otorgado el premio “Fleming 2018” al trabajo titulado “ORP-Mediated ER Contact with Endocytic Sites Facilitates Actin Polymerization”,
publicado el afio pasado en “Developmental Cell” y cuyos autores son Javier Encinar del Dedo, Fatima-Zahra Idrissi, Isabel Maria Fernan-
dez-Golbano, Patricia Garcia, Elena Rebollo, Marek K. Krzyzanowski, Helga Grotsch y Maria Isabel Geli. Este trabajo serd expuesto por Javier
Encinar en la charla de clausura del XIV Congreso Nacional de Micologia que tendra lugar en Tarragona del 19 al 21 de septiembre de este
afo (https://xivcongresonacionalmicologia2018.wordpress.com/). A continuacion tenéis un breve resumen del trabajo premiado y un anticipo
de la charla que disfrutaremos en Tarragona.

iNuestra mas sincera enhorabuena a los ganadores!

Javier Encinar del Dedo

La endocitosis es el proceso mediante el cual la célula internaliza parte de su membrana plas-
matica, junto con muestras del medio extracelular. El cargo internalizado es transportado a los
compartimentos endosomales, desde donde puede reciclarse a la membrana plasmatica, o ser
transportado hasta los lisosomas para su degradacion. La endocitosis controla la sefializacion
celular y es necesaria para la internalizacion de nutrientes y la renovacion de proteinas de
membrana, estando su disfuncion fuertemente relacionada con numerosas patologias huma-
nas, incluidas el cancer y la neurodegeneracion. En nuestro laboratorio, utilizamos la levadura
de gemacion S. cerevisiae como sistema modelo para estudiar los mecanismos moleculares
conservados en el tréafico endocitico.

Usando una metodologia que incluye la dimension temporal en el andlisis ultragstructural de las
invaginaciones endociticas (Time-Resolved Electron Microscopy, TREM) y microscopia de fluores-
cencia “in vivo” hemos demostrado que las invaginaciones endociticas se asocian con los bordes
del reticulo endoplasmatico cortical a medida que maduran. Esta asociacion tiene un papel doble,
por un lado, facilita el inicio de la polimerizacién de actina en los sitios de endocitosis, y por otro

La imagen muestra la colocalizacion entre las proteinas

. , . . , " ; Sec61-mCherry (marcador de reticulo endoplasmatico),
lado, promueve la fision de la invaginacion para liberar la vesicula endocitica en el citoplasma  gspo-vrp (marcador de las proteinas de union a

celular. Esta conexion entre el reticulo cortical y los sitios de endocitosis esta mediada por las pro-  esteroles) y Abp1-CFP (marcador de actina en los
teinas Scs2 y Scs22 (Vesicle-Associated membrane Protein-associated protein, VAP), las proteinas  Sitios de endocitosis). El recuadro marca l2 zona

" o . . analizada mediante un diagrama de superficie en 3D
de union a esteroles (OSBP) Osh2 y Osh3 y la miosina de tipo | Myo5. Finalmente, demostramos (ar4fica). Toda la imagen ha sido tratada con los filtros

que el complejo miosina-I / OSBP / VAP permite la transferencia localizada de esteroles desde el adecuados para dar relieve y un toque “artistico” a la
reticulo cortical hacia los sitios de endocitosis induciendo la polimerizacion de actina. misma.

Nuestro trabajo abre una nueva via de investigacion de relevancia no solo para la endocitosis, sino también para todos aquellos procesos
celulares que requieren la organizacion de micro-dominios enriquecidos en esteroles asociados a la polimerizacion de actina, incluida la
migracion celular o la formacion de invadopodios.

Encinar del Dedo J. et al. ORP-Mediated ER Contact with Endocytic Sites Facilitates Actin Polymerization. Dev Cell. 2017 Dec 4;43(5):588-602.
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Ana Lopez Diéguez
Jests L. Romalde / Sabela Balboa
Departamento de
Microbiologia y Parasitologia, Facultad de
Biologia, Universidade de Santiago de Com-
postela

La vieira, Pecten maximus, €S un bivalvo de
alto valor comercial y alto potencial en acuicul-
tura. Uno de los principales factores limitantes
de este cultivo es la obtencion de una semi-
lla de calidad. El disefio y experimentacion de
sistemas de produccion de semilla son, con-
secuentemente, un punto fundamental en el
desarrollo de una industria productora.

Los criaderos de moluscos bivalvos consti-
tuyen ecosistemas completos, en los que se
producen numerosas interacciones fisicas,
quimicas y microbioldgicas entre sus distintos
compartimentos. La mayoria de los estudios
realizados en criaderos se han centrado en la
deteccion y prevencion de patogenos, a pesar
de que un estudio microbioldgico en profun-
didad no sdlo proporciona informacion acerca
del estatus sanitario del animal, sino que per-
mite también optimizar los sistemas de cultivo
mediante el control de su microbiota.

En esta tesis doctoral se estudio la micro-
biota asociada a un criadero de P maximus en
Noruega, utilizando dos sistemas de produc-
cion diferentes, un sistema de flujo continuo
de agua (FTS: Flow-Through System) y otro
de recirculacion de agua (RAS: Recirculation
Aquaculture System), que supone un ahorro
en el gasto de agua y energia e implica un
mayor control bioldgico en el cultivo.

Los resultados obtenidos mostraron que
los géneros mayoritarios en el criadero en
ambos sistemas eran Vibrio, Pseudoaltero-
monas, Neptuniibacter y Shewanella, con un
comportamiento ubicuo. Las génadas de los
reproductores mostraron una gran diversidad
bacteriana. Muchos de estos taxones fueron
exclusivos de reproductores como Kordia,
Microbulbifer o Sinobacterium, mientras que
otros como Vibrio 0 Shewanella presentaron
un patrén de distribucion desde los reproduc-
tores hasta el agua y larvas, lo que nos lleva a
pensar en una posible transmision vertical de
los mismos. Por su parte, y como era espera-
ble por el caracter filtrador de los moluscos,
la microbiota de las larvas esta fuertemente
vinculada a la del agua y las biopeliculas de
los tanques, siendo esta relacion mas eviden-
te en el sistema FTS. Siguiendo este razo-
namiento, las comunidades bacterianas que
encontramos en las muestras de microalgas
deberian influir en la microbiota presente en
las larvas, pero los (inicos microorganismos
comunes en ambos compartimentos perte-
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necian a los géneros Alteromonasy Vibrio,
mientras otros géneros fueron exclusivos del
fitoplancton, como Muricauday Jejuia.

Los resultados de este estudio pusieron
de manifiesto que las interacciones entre
los distintos nichos biolégicos (compar-
timentos) de un criadero son esenciales
para el buen funcionamiento del mismo.
Las diferencias observadas en la micro-
biota asociada a los distintos sistemas de
produccion no son significativas, por lo que
el sistema de recirculacion podria conside-
rarse como una buena alternativa de cultivo
para esta especie.

Por otro lado, de los mas de 200 aisla-
dos obtenidos en este ciclo de produccion,
se seleccionaron cuatro grupos que consti-
tuyeron tras su caracterizacion las nuevas
especies: Sinobacterium norvegicum sp.
nov., Neptuniibacter pectenicola sp. nov.,
Neptuniibacter marinus sp. nov. y Arcobac-
ter lekithochrous sp. nov. La caracterizacion
de un quinto grupo de aislados identificados
como Neptunomonas phycophila, permitio
ampliar el rango de hospedador, la distribu-
cion geografica y la descripcion de la espe-
cie. El analisis del los genomas completos de
las cepas tipo, indico el uso potencial de las
nuevas especies de Neptuniibactery de Nep-
tunomonas phycophila en biorremediacion,
ya que presentan genes de degradacion de
compuestos aromaticos.

SEM@foro publica resimenes de Tesis Doctorales realizadas por miembros de la SEM. Deben enviarse a la Secretaria de la SEM
(secretaria.sem@semicrobiologia.org) o al Director Editorial (m.sanchez@umh.es) por correo electronico, siguiendo el formato: Titulo,
Autor, Director(es), Centro de realizacion, Centro de presentacion (si es distinto) y Resumen (maximo, unas 200 palabras).

SEM@foro se reserva el derecho a no publicar la informacion si el resumen es excesivamente largo o el tema del trabajo no guarda

suficiente relacion con la Microbiologia.

Los restiimenes de tesis dirigidas por miembros de la SEM no seran publicados en esta seccion. Se recomienda enviar a la seccion
“"Nuestra Ciencia" un resumen de alguno de los articulos producidos por la tesis.
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22 Circular, 17 abril 2018

En el XXI CMA2018, Congreso bianual del Grupo especializado de Microbiologia de los Alimentos de la Sociedad Es-
pafiola de Microbiologia (SEM), se revisaran las Nuevas Tendencias en Microbiologia de Alimentos.

XXI CONGRESO NACIONAL DE
MICROBIOLOGIA DE LOS ALIMENTOS
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Tarraigona, 17-20 septiémbre 2018

- e

UNIVERSITAT ( :—\§§ %
ROVIRA I VIRGILI .. MicROBIOLOGIA SEM

DE LOS ALIMENTOS

Otras FECHAS IMPORTANTES limites:

* 11 junio para la inscripcion con cuota reducida

* 25 junio para las comunicaciones completas

* 9 julio para la designacion de las comunicaciones escogidas para oral Hasta el 3 septiembre para las ultimas ins-
cripciones

Hay una reduccion del 33% en la cuota del XXI CMA2018 al inscribirse también en el XIV Congreso de Micologia, a
celebrar también en Tarragona del 19 al 21 de septiembre 2018.

PREMIOS relacionados con el XXI CMA2018:

* PREMIO Especial del Grupo SEM Microbiologia de Alimentos para INVESTIGADORES JOVENES
¢ PREMIO a la MEJOR TESIS DOCTORAL

 PREMIO al MEJOR POSTER del Congreso

Contacto e-mail: semalimentos2018@urv.cat
http://wwwa.fundacio.urv.cat/congressos/xxi-congreso-nacional-sem-de-microbiologia-de-alimentos/inicio
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