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Nuestro grupo de investigación ha veni-

do realizando estudios metagenómicos en 

ambientes hipersalinos, especialmente en 

salinas costeras de nuestro país, que cons-

tituyen excelentes modelos de estudio de 

hábitats extremos, presentando un gradiente 

de salinidad desde la del agua de mar hasta 

la saturación de sales. Estos estudios han 

permitido determinar la estructura y activi-

dad de los grupos de arqueas y bacterias 

que constituyen la diversidad microbiana de 

estos sistemas hipersalinos, de los cuales 

un porcentaje elevado de microorganismos 

abundantes en estos ambientes aún no han 

sido aislados en cultivo puro. Con tal motivo, 

un objetivo de nuestro grupo consiste en rea-

lizar estudios exhaustivos enfocados al ais-

lamiento y caracterización de dichos grupos 

de arqueas y bacterias halófilas a partir de 

salinas marinas.

Entre los nuevos grupos que hemos aisla-

do y caracterizado en detalle recientemen-

te se encuentran especies de los géneros 

Natronomonas, Halorientalis, Natrinema y 

Halorubrum, y muy especialmente debe-

mos referirnos al aislamiento de tres nuevas 

cepas pertenecientes al género Halonotius 

y cuatro nuevas cepas que constituyen un 

nuevo género, para el que proponemos la 

designación de Halosegnis, con dos nuevas 

especies: Halosegnis longus y Halosegnis 
rubeus. Estudios de reclutamiento genómi-

co y de comparación de secuencias ribo-

sómicas indican que estos nuevos taxones 

constituyen grupos abundantes en ambien-

tes hipersalinos, con una amplia distribución 

geográfica. Las reconstrucciones metabóli-

cas basadas en el análisis de los genomas 

de las especies del género Halonotius (Figu-

ra 2) demostró que poseen los genes de 

biosíntesis de cobalamina (vitamina B
12

), un 

resultado relevante que permitiría justificar 

su amplia distribución geográfica y abun-

dancia en ambientes hipersalinos, en los 

cuales podrían desempeñar un importante 

papel como fuente de dicha vitamina. Estos 

estudios forman parte de la Tesis Doctoral 

de Ana Durán Viseras, que será presentada 

proximamente.

DIVERSIDAD FILOGENÓMICA Y 

FUNCIONAL DE PROCARIOTAS EN 

SUELOS HIPERSALINOS

Un proyecto de investigación que actual-

mente estamos desarrollando tiene como 

objetivos la determinación de la estructura 

y actividad de la comunidad procariota de 

suelos hipersalinos, así como la compara-

ción de dichos ambientes terrestres con los 

ambientes hipersalinos acuáticos que hemos 

estudiado previamente y de los que existe 

mucha mayor información. Este estudio ha 

sido objeto de una Tesis Doctoral, realizada 

por Blanca Vera Gargallo (2018), en suelos 

hipersalinos localizados en las Marismas del 

Odiel, Huelva, mediante el empleo de técnicas 

metagenómicas, metagenéticas y de marca-

je con isótopos estables (SIP). Los suelos 

hipersalinos estudiados mostraron una mayor 

diversidad tanto taxonómica como funcional 

con respecto a los ambientes acuáticos estu-

diados con anterioridad, siendo mayoritarios 

grupos pertenecientes a Euryarchaeota, Bac-
teroidetes, Balneolaeota y Rhodothermaeota, 
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si bien una elevada proporción de secuen-

cias metagenómicas se afiliaban a taxones 

no cultivados hasta la fecha, especialmente 

pertenecientes al dominio Bacteria. Los estu-

dios de SIP sugieren que la comunidad de 

arqueas de los suelos salinos estudiados se 

encuentra mejor adaptada que la comunidad 

bacteriana presente en dichos ambientes 

extremos (Vera-Gargallo & Ventosa, 2018; 

Vera-Gargallo et al., 2019).

GÉNERO SALINIVIBRIO: MLSA Y 

GENÓMICA COMPARATIVA

El género Salinivibrio incluye bacterias 

halófilas moderadas, que se encuentran nor-

malmente en ambientes hipersalinos (salinas, 

lagos salinos), así como en salmueras y ali-

mentos en salazón. Este género incluye un 

número muy reducido de especies y nuestro 

grupo de investigación ha venido realizando 

estudios acerca de la situación taxonómica de 

las mismas, así como el aislamiento de nuevas 

cepas de Salinivibrio que pudieran constituir 

nuevas especies de dicho género. Con dicha 

finalidad, y como parte del estudio de Tesis 

Doctoral de Clara López Hermoso (2017), 

aislamos 70 nuevas cepas de ambientes 

salinos de diferentes localizaciones. Debido 

a la dificultad para diferenciar dichas cepas a 

nivel de especie mediante la comparación de 

secuencias del ARNr 16S, establecimos una 

metodología alternativa, basada en un análi-

sis por secuenciación multilócica (MultiLocus 

Sequence Analysis, MLSA), mediante la com-

paración de los genes “housekeeping” gyrB, 

recA, rpoA y rpoB. Este estudio fue validado 

mediante la realización de estudios alternati-

vos basados en las técnicas convencionales 

de hibridación ADN-ADN, usadas tradicional-

mente en la delineación de especies en pro-

cariotas (López-Hermoso et al., 2017). Más 

recientemente, hemos obtenido los genomas 

de 36 cepas de Salinivibrio, incluyendo las 

cepas tipo de todas las especies y subespe-

cies descritas. Por otro lado, al no disponer de 

ningún genoma cerrado de representantes de 

Salinivibrio, hemos procedido a la secuencia-

ción del genoma completo de la cepa tipo 

de Salinivibrio  kushneri, una especie descrita 

recientemente por nuestro grupo de inves-

tigación. Al igual que otros miembros de la 

familia Vibrionaceae, S. kushneri posee dos 

cromosomas circulares con tamaños de 2,84 

Mb y 0,60 Mb, respectivamente; por otro 

lado, posee un elevado número (9) de opero-

nes ribosómicos, típico de bacterias con tasas 

de crecimiento rápido en medios de labora-

torio. El análisis de los genomas de las cepas 

de Salinivibrio puso de manifiesto una alta 

homogeneidad y grado de sintenia entre los 

representantes de este género. El estudio filo-

genómico ha permitido conocer con detalle la 

estructura del género, quedando constituido 

por seis especies (S. costicola, S. siamensis, 

S. sharmensis, S. proteolyticus, S. kushneri 
y S. socompensis) y una especie adicional, 

que debe ser descrita en el futuro (de la Haba 

et al., 2019).
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