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EL GRUPO MICROAQUA

Centra su investigación en la Microbiología Ambiental pres
tando servicios externos de análisis y asesoramiento a

la vez que estudia la taxonomía y epidemiología de los géne
ros bacterianos Aeromonas y Arcobacter que son conside
rados patógenos emergentes en el hombre, de los que se
desconocen muchos aspectos relacionados con su taxono
mía, virulencia, diversidad genética y prevalencia tanto en
agua como en alimentos. Entre los servicios externos el más
importante es el que se realiza ininterrumpidamente desde
el año 1990 para la Agencia Catalana del Agua (ACA) del
Departamento de Medio Ambiente del gobierno catalán y
que consiste en el control microbiológico de todas las zonas
de baño de Cataluña. Cada sábado durante las 17 semanas
que dura la estación balnearia se analizan 250 muestras de
agua para los indicadores de contaminación fecal y el diag
nóstico de los resultados que proporcionamos cada martes
al ACA, y que se difunde al público cada semana. Para poder
realizar este servicio con las máximas garantías el grupo ini
ció una línea de investigación con dos objetivos: 1. Evaluar
la fiabilidad de los métodos de cultivo recomendados para
el análisis de los indicadores de contaminación fecal y 2. Eva
luar la capacidad de los indicadores de contaminación fecal
para predecir la presencia de microorganismos patógenos
como Salmonella, Arcobacter, etc. Los resultados de nuestros
estudios han demostrado la poca fiabilidad de los métodos
microbiológicos y la experiencia adquirida nos ha permitido
actuar como asesores de diversos organismos como el Minis
terio de Sanidad y Consumo, el Ministerio de Medio Ambien
te Medio Rural y Marino, la Organización Mundial de la Salud
(OMS), el Programa de Medio Ambiente de la Naciones Uni
das (en su programa para la prevención del la contaminación
del Mar Mediterráneo  MED POL) y la Comisión Europea en
el diseño de la nueva Directiva para la gestión de la calidad
de las aguas de baño (2006/7/CE) que aplicamos en la actua

lidad. De especial relevancia han sido las aportaciones rea
lizadas en las guías desarrolladas por la OMS para la moni
torización de las aguas de baño en las que también colabora
el Prof. Juan José Borrego de la Universidad de Málaga.
(http://www.who.int/water_sanitation_health/bathing/bath
ing3/en/index.html; http://www.who.int/water_sanitation_
health/bathing/srwe1/en/). 

En la actualidad, los principales objetivos se centran en
definir el riego de contaminación microbiológica de las aguas
de baño en función de los criterios de la nueva directiva Euro
pea y evaluar sus posibles limitaciones, así como en validar
su capacidad de proteger la salud de los bañistas mediante
estudios epidemiológicos. Asimismo seguimos investigando
métodos alternativos rápidos para establecer la calidad sani
taria de las aguas de baño.

El papel del agua como vehículo de transmisión de enfer
medades es conocido, no obstante, existen muy pocos estu
dios epidemiológicos que evalúen cuantitativamente el ries
go real para las personas expuestas al agua de baño o al
consumo de agua potable. En este sentido hemos realizado
dos estudios epidemiológicos, como los mencionados, en
dos proyectos Europeos EPIBATHE y HEALTHY WATER. En
el primero, se reclutaron a 2.250 personas, para un estudio
aleatorizado durante el cual mientras el grupo de bañistas
se encontraba en el agua recogíamos muestras de las mis
mas cada 20 minutos. El principal objetivo era evaluar si los
nuevos estándares de calidad incluidos en la nueva directiva
Europea para el agua de baño (2006/7/EC) protegían sufi
cientemente a los bañista de cualquier riego de infección.
Los resultados de este estudio realizado por nuestro grupo
en las playas Catalanas, ha demostrado la capacidad de la
Directiva para proteger la salud de los bañistas. El segundo
proyecto tuvo como objetivo evaluar microorganismos
emergentes en aguas potables mediante estudios epide
miológicos y moleculares. Entre nuestras responsabilidades
se incluyeron los estudios sobre Arcobacter y Aeromonas,
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así como la preparación de materiales formativos para difun
dir los Water Safety Plans, basados en la metodología del
Análisis de Peligro y Puntos de Control Critico desarrollados
por la OMS para la industria del agua potable, considerando
que estos serán de aplicación obligatoria según la modifica
ción de la actual Directiva para el agua potable. 

TAXONOMÍA Y EPIDEMIOLOGÍA 
DE AEROMONAS

Nuestro grupo tiene una amplia trayectoria en el estudio
de este complejo de bacterias autóctonas del medio

acuático capaces de producir infecciones gastrointestinales
y extraintestinales en humanos (Figueras, 2005) así como
diversas patologías en peces (BeazHidalgo, 2010). Muchos
de los estudios se han realizado en colaboración del Dr. Anto
nio MartínezMurcia, profesor de la Universidad Miguel Her
nandez y director del Molecular Diagnostic Center (MDC) de
Orihuela. Los objetivos se han centrado en: 1. Evaluar la inci
dencia de Aeromonas en muestras de origen clínico y ambien
tal para estudiar la taxonomía y filogenia del género y des
arrollar técnicas de identificación molecular rápidas y fiables;
2. Determinar la presencia de genes que codifican factores
de virulencia y estudiar los mecanismos de patogenicidad y
3. Investigar la epidemiología de especies de interés clínico. 

La poca fiabilidad de los métodos fenotípicos para la iden
tificación de Aeromonas tanto a nivel de especie como de
género, demostrada repetidas veces (Figueras, 2005; Beaz
Hidalgo, 2010 y otras referencias incluidas en estos estudios),
motivaron el desarrollo de una sonda específica de género
(Chacón et al., 2002) y de un método (RFLP16S ARNr) que
permitía la identificación de todas las especies descritas hasta
entonces (Borrel et al.,1997; Figueras et al., 2000). El gen ARNr
16S no es útil para la identificación de Aeromonas spp. ya que
la mayoría de especies muestran similitudes >99 % (BeazHidal

go et al., 2009; Alperi et al., 2010; BeazHidalgo et al., 2010;
Figueras et al., en prensa a) y además un 8.1 % de las cepas
presentan mutaciones en alguna de las copias de los operones
de este gen (Alperi et al., 2008). Este hallazgo nos llevó a cen
trar los estudios filogenéticos del género en las secuencias
de genes housekeeping (gyrB, rpoD, etc.) no estudiados hasta
entonces, demostrando el gran poder discriminativo que tie
nen estos genes (Yañez et al., 2003; Soler et al., 2004) y su
capacidad para caracterizar especies clínicas y ambientales
cuya prevalencia estaba enmascarada por identificaciones
incorrectas (Figueras, 2005; 2009; en prensa b; Alperi et al.,
2008; BeazHidalgo et al., 2009; 2010; Figueras et al., 2009).
Muy recientemente, el MDC ha realizado el primer análisis
filogenetico con las secuencias de 7 genes housekeeping
(MLPA) en el que hemos colaborado (MartínezMurcia et al.,
en revisión en Syst. Appl. Microbiol.). Además, 5 de estos genes
nos han sido de gran utilidad para caracterizar cinco especies
nuevas para el género: A. fluvialis, A. piscicola, A. sanarellii,
A. taiwanensis y A. rivuli (BeazHidalgo et al., 2009, 2010; Alperi
et al., 2010 b,c; Figueras et al., en prensa a). 

Con respecto a la virulencia y epidemiología, hay que des
tacar que describimos por primer vez en cepas clínicas la
presencia del Sistema de Secreción de Tipo III (T3SS) (Chacón
et al. 2004) y que gracias a la experiencia de los Drs. Juan
Tomás y Susana Merino de la Universidad de Barcelona pudi
mos describir conjuntamente la secuencia completa de los
35 genes que constituyen el T3SS de Aeromonas (Viches et
al. 2004). Además, nuestro grupo ha descrito un nuevo caso
de síndrome urémico hemolítico (SUH) asociado a Aeromo
nas (Figueras et al., 2007) y recientemente hemos detectado
la presencia de los genes que codifican las toxinas Shiga (stx1
y stx2), responsables del SUH, en cepas de este género (Alpe
ri y Figueras, 2010a). Actualmente seguimos trabajando en
los mismos objetivos y colaborando con diversos hospitales,
para los que identificamos genéticamente las cepas perte
necientes a este género. 

De izquierda a derecha: Arturo Levican, Roxana Beaz-Hidalgo, Carolila Sivera, Kendra Rodriguez, Catalina Nuñez, Maria
José Figueras y Kathiusca Paredes.
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TAXONOMÍA Y EPIDEMIOLOGÍA DE ARCOBACTER

El género Arcobacter fue propuesto en el año 1991 a partir
de especies incluidas previamente en el género Campylo

bacter y sus especies son capaces de producir gastroenteritis
y bacteremias en humanos así como numerosas patologías
en animales (diarrea, mastitis, abortos) (Collado y Figueras.,
en revisión en Clin. Microbiol. Rev.). Los objetivos planteados
para este género son similares a los descritos para Aeromonas.
A pesar de que esta línea de investigación se inició en el año
2007, ha resultado ser muy productiva. Hemos demostrado
por primera vez que la presencia de Arcobacter en agua está
asociada a la contaminación fecal (Collado et al., 2008; 2010)
y constatado su elevada prevalencia en muestras de carne y
moluscos (Collado et al., 2009b). Desde la perspectiva de la
Salud Pública estos resultados son muy relevantes, ya que
recientemente estos microorganismos se han asociado a bro
tes hídricos. Además, se ha desarrollado el primer método de
identificación molecular que permite reconocer todas las espe
cies del género (RFLPARNr 16S) descritas hasta entonces
(Figueras et al., 2008) y su aplicación nos permitió reconocer
tres especies nuevas: A. mytili y A. molluscorum, aisladas de
mejillones (Collado et al., 2009a; Figueras et al., en revisión
en Syst. Appl. Microbiol.) y A. defluvii aislada de aguas residua
les (Collado et al., en prensa). En la actualidad, estamos carac
terizando otras posibles nuevas especies y optimizando los
métodos de cultivo, detección e identificación. Asimismo, en
colaboración con el MDC, estamos preparando el primer aná
lisis filogenético del género basado en 5 genes housekeeping.
También se determinará la patogenicidad de las distintas espe
cies utilizando cultivos celulares y se desarrollarán métodos
para establecer la presencia de genes que codifiquen sus fac
tores de virulencia.
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