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El grupo de investigacion “Microbiologia”
es 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
afos, lo que ha conducido en estos 40 afos
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 gendémicos 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 deberfan 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 Gptico) para faci-
litar el ensamblaje de lecturas largas de DNA

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 proteogenomica se
realizan en colaboracion con la Universidad
de Warwick (Gran Bretafa). 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 afios 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, genomica, espectro-
metria de masas, marcadores filogenéticos,
metabolémica, 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 autoecoldgicos:
arqueas y bacterias haldfilas, los miembros
del clado Roseobacter, las especies del géne-
ro Pseudomonas, 0 1as de crecimiento rapido
dentro del género Mycobacterium.

HALOFILOS/SALINIBACTER

La investigacion en este campo se reali-
za tanto por el aislamiento en cultivo puro y
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 cronicamente contaminadas por

hidrocarburos debido a la actividad humana.
Por este motivo, nuestro grupo se ha centrado
en los Ultimos afios 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 Ultima estrategia se centra el
trabajo que realizamos actualmente, princi-
palmente por analisis genomico comparativo
del potencial catabolico de todos los miem-
bros secuenciados del linaje (Alejandro-Marin
et al., 2014), asi como por caracterizacion
proteogendmica y fisiologica del potencial
degradador de hidrocarburos de nuestro
Roseobacter modelo: Citreicella aestuarii 357
(Suarez-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 genomicas que expliquen la capa-
cidad de estas especies para desencadenar
una infeccion en determinadas situaciones.
Se ha caracterizado por vias genémica 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 estd permitiendo la diferencia-
cién precisa entre especies, 10 que conlle-
vara un incremento importante en el niimero
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 patdgenas
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 patdge-
no vegetal en Europa (talia 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 e 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 las 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 Informacion 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 fberus.

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