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UN POCO DE HISTORIA

En la década de los 80, el grupo de investiga-

ción fundado por Esperanza Garay y dedicado 

al estudio de la microbiota bacteriana de las 

aguas del lago de la Albufera de Valencia 

expandió su área de estudio a las aguas mari-

nas costeras colindantes, iniciándose así una 

línea de trabajo ampliada al medio marino 

dentro de la cual realizaron sus tesis doc-

torales María J. Pujalte (1985) y Rosa Aznar 

(1991), hoy investigadoras senior y catedrá-

ticas del equipo. M. Carmen Macián, curator 

de procariotas en la CECT, se formó como 

doctora en el seno de este grupo (2001), lo 

mismo que Teresa Lucena y María A. Ruvira 

algunos años más tarde (2012 y 2013, res-

pectivamente). Por su parte David R. Arahal, 

se incorporó a la Universidad de Valencia en 

2004 con un contrato Ramón y Cajal y, por su 

historial en taxonomía de halófilos (doctor por 

la U. de Sevilla en 1998), no tuvo problemas 

en sumar casi toda su dedicación investiga-

dora a esta línea.

EVOLUCIÓN RECIENTE

El grupo ha desarrollado su actividad cen-

trado sobre todo en aspectos taxonómicos de 

la microbiota marina cultivable, con especial 

dedicación al trabajo en sistemática, pero con 

conexiones con el diagnóstico de patógenos 

bacterianos en organismos marinos (bivalvos, 

peces cultivados) y estudios sobre la inciden-

cia y distribución anual de bacterias autócto-

nas marinas en diferentes tipos de muestras. 

En los últimos diez años el enfoque taxonó-

mico se ha acentuado notablemente gracias 

a la financiación recibida a nivel nacional con 

los proyectos ‘TAXPROMAR - Taxonomía, filo-

genia y conservación de bacterias marinas’ 

(CGL2005-02292/BOS) y ‘TAXPROMAR2010’ 

(CGL2010-18134/BOS) y, a nivel autonómico, 

con el proyecto ‘Exploración de la diversidad 

microbiana y de su potencial biotecnológico’ 

(PROMETEO/2012/040) dentro de las ayudas 

de la Generalitat Valenciana para Grupos de 

Investigación de Excelencia.

Desde el punto de vista metodológico, nues-

tro grupo ha hecho un esfuerzo por incorporar 

las técnicas más resolutivas y de mayor aplica-

bilidad al trabajo de rutina. Entre las primeras 

podemos nombrar el análisis de secuencias 

génicas multilócicas (MLSA) y, más reciente-

mente, el cálculo de índices genómicos como 

criterios para la definición de especies bacte-

rianas y para establecer relaciones evolutivas. 

Entre las segundas se encuentran la obtención 

de perfiles de ácidos grasos de membrana 

metil esterificados (FAME) y de perfiles protei-

cos totales por MALDI-TOF MS.

El cálculo de índices genómicos tales como 

el Average Nucleotide Identity (ANI) o la Hibri-
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dación DNA-DNA estimada in silico (eDDH), 

implica trabajar con secuencias genómicas 

(completas o borrador), lo que a su vez posi-

bilita nuevas vías de estudio y caracteriza-

ción de microrganismos mediante el análisis 

genómico y la genómica comparada. Así, el 

análisis de las secuencias genómicas permi-

te hacer la anotación de genes y clústeres, 

detección de islas genómicas, secuencias 

regulatorias, y otros rasgos descriptivos. 

Pero además, se pueden hacer estudios de 

inferencia fenotípica para establecer corres-

pondencias entre las secuencias genómicas 

observadas y los caracteres fenotípicos de la 

cepa. Así mismo, permiten desvelar la pre-

sencia de genes y rutas metabólicas, que no 

siendo esperadas pueden ser valiosas para la 

descripción del microorganismo y, más aún, 

para su potencial aplicación biotecnológica.

PRESENTE Y FUTURO

Actualmente, el grupo participa en el pro-

yecto Retos Colaboración ‘Drinking Water 

Library’ (RTC-2015-4496-2) junto con 

Aigües de Barcelona y la Fundación Bosch 

i Gimpera - Universitat de Barcelona. La 

investigadora principal por la Universitat de 

València es la Dra. Rosa Aznar, directora 

de la Colección Española de Cultivos Tipo. El 

objetivo del proyecto es el desarrollo de una 

biblioteca de perfiles MALDI-TOF MS para la 

identificación de microorganismos aislados 

de aguas de consumo (redes de distribu-

ción y embotelladas). El papel del grupo en 

el proyecto viene avalado por la experiencia 

de haber participado en el proyecto europeo 

‘European Consortium of Microbial Resour-

ce Centres –EMbaRC’ (FP7- 228310), en el 

que se generaron más de 1000 perfiles MAL-

DI-TOF MS consensuados y representantes 

de diversas especies bacterianas, así como 

por la experiencia de los miembros del grupo 

en la taxonomía de bacterias de origen acuá-

tico. La colaboración del grupo contribuirá al 

desarrollo de una base de datos específica 

de microbiota de aguas de consumo, amplia 

y validada que facilitará la implementación de 

la espectrometría de masas MALDI-TOF como 

técnica de rutina en el análisis microbiológico 

del agua. Junto a proyectos como éste con 

metas aplicadas, mantenemos el interés de 

seguir haciendo ciencia básica, explorando y 

describiendo la diversidad microbiana en un 

ambiente tan importante como es el medio 

acuático.
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