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os ambientes hipersalinos, tales como las salinas o los

lagos vy suelos hipersalinos, son ambientes extremos en

los que los microorganismos deben adaptarse a condi-
ciones de elevada salinidad y en muchos casos a valores
extremos de temperatura, pH, concentracién de nutrien-
tes, etc. Los microorganismos haléfilos que habitan estos
ambientes estan representados por algunos eucariotas, si
bien los mejor adaptados a dichas condiciones extremas
son arqueas y bacterias. Las salinas de estanque mdltiple,
tan abundantes en nuestra geografia, constituyen excelen-
tes modelos para el estudio de la diversidad microbianay la
ecologia molecular de los ambientes hipersalinos, pudién-
dose estudiar estanques con concentraciones salinas com-
prendidas entre la del agua de mar y la saturacion de sales.

Nuestro grupo viene trabajando en estudios relaciona-
dos con diferentes aspectos de los microorganismos halofi-
los y los ambientes hipersalinos en los que se encuentran,
desde su biodiversidad, relaciones evolutivas, filogenémi-
ca y taxonomia, etc. En los dltimos afios hemos realiza-
do una serie de estudios metagenémicos en estanques de
salinas localizadas en la costa mediterranea (salinas de
Santa Pola, Alicante) asi como atlantica (salinas de Isla
Cristina, Huelva). Estos estudios han permitido conocer
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mas detalladamente la diversidad taxonomica y metabélica
de los estanques con salinidades intermedias, del 13 al
33% de sales totales, en comparacion con los estanques
cristalizadores que ya habian sido objeto de estudios mas
detallados utilizando tanto técnicas tradicionales de cul-
tivo como moleculares independientes de cultivo. Uno de
los ambientes hipersalinos mejor estudiados desde el pun-
to de vista microbioldgico son las salinas «Bras del Port»
de Santa Pola, de las que recientemente se ha publicado
un articulo de revision (Ventosa et al, 2014). A diferen-
cia de los estanques cristalizadores, en los que existe un
predominio de la arquea cuadrada Haloquadratum walsbyi
y de la bacteria haléfila Salinibacter ruber, en los estan-
ques concentradores con salinidades intermedias existe
una mayor diversidad de especies pertenecientes a nueve
taxones superiores. El ensamblaje de contigs a partir de
las secuencias metagendmicas nos ha permitido detectar
la abundante presencia de nuevos representantes de los
dominios Archaea y Bacteria en estanques concentradores
intermedios, como la nanohaloarquea «Candidatus Halore-
divivus», nuevas haloarqueas relacionadas con el género
Halorubrum y una nueva Gammaproteobacteria, relacionada
filogenéticamente con el género Alkalilimnicola.
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Los estudios metagenémicos realizados en las salinas
nos han permitido desarrollar distintas estrategias enfo-
cadas al aislamiento y caracterizacion de nuevos represen-
tantes abundantes en las salinas, entre ellas la bacteria
perteneciente a la clase Gammaproteobacteria, a la que
hemos designado como Spiribacter salinus (Ledn et al,
2014). El analisis del genoma completo de dicha bacteria
ha permitido determinar que se trata de un microorganis-
mo que posee un genoma muy sencillo, con un tamafio de
1,74 MB (el mas pequefio descrito para un representante
de la familia Ectothiorhodospiraceae a la que pertenece),
un contenido en G+C de 62,7% y un Gnico operén rRNA.
Spiribacter salinus posee una versatilidad metabélica muy
simplificada, mostrando caracteristicas tipicas de otros
microorganismos oligotrofos que alcanzan altas densida-
des en ambientes acuaticos (Lopez-Pérez et al, 2013). Una
de las peculiaridades de esta bacteria es su morfologia
celular: se trata de un bacilo Gram-negativo curvado en
cultivos jovenes que posteriormente forma espirales; en
fase estacionaria tienden a condensarse formando una
espiral compacta. Algunas de estas células se rodean de
una envoltura externa semejante a la descrita en Thermus
u Oceanothermus. Algunos aspectos que hemos estudiado
en detalle de esta nueva bacteria son la composicion de
los lipidos polares de sus membranas, la estructura de la
mureina de la pared celular o su mecanismo de osmorregu-
lacion (posee una estrategia «salt-out»). Sin duda alguna
los estudios metagendmicos recientes permitiran avanzar
en el conocimiento de la biodiversidad de los ambientes
hipersalinos y de los mecanismos de adaptacion de los
microorganismos a dichos ambientes extremos, asi como al
aislamiento y caracterizacién de los microorganismos mas
abundantes en dichos habitats.

Otro aspecto que nuestro grupo estéa estudiando en la
actualidad es la aplicacion de técnicas genomicas en siste-
matica microbiana. En la actualidad el principal marcador
filogenético utilizado en la taxonomia de procariotas es el
gen ARNr 16S, si bien presenta ciertas limitaciones como
su alto grado de conservacién que no permite distinguir en
muchos casos entre especies estrechamente relacionadas, su
elevada frecuencia de recombinacion entre cepas cercanas o
la presencia de mdltiples copias divergentes. Por ello, hemos

realizado diversos estudios basados en marcadores filogené-
ticos alternativos, para llevar a cabo un analisis por secuen-
ciacion multilécica (MLSA), estudiando tanto las secuencias
individuales de genes housekeeping como las secuencias con-
catenadas. Entre los grupos estudiados se encuentran bacte-
rias pertenecientes a la familia Halomonadaceae o arqueas
del género Halorubrum. En éste Gltimo grupo hemos realizado
un analisis comparativo del esquema MLSA con respecto a
la hibridacion ADN-ADN (que nos ha permitido validar dicho
esquema), asi como con respecto a la composicion de los
lipidos polares mediante cromatografia en capa fina de alta
resolucion (ampliamente utilizada en este grupo de arqueas
como marcador quimiotaxonémico) y la secuenciacion y ana-
lisis comparativo de algunos genomas completos.
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