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Presentacion e historia
del grupo

El grupo de Ecologia Microbiana Molecu-
lar de la Universidad de Alicante inici6 sus
actividades en 1999 de la mano de Pepa
Antoén. Pronto, el grupo obtuvo sus prime-
ros proyectos financiados, incluyendo uno
en colaboracién con Ramoén Rossell6-Méra
(IMEDEA), estableciendo asi una colabora-
cion fructifera y duradera. Estos primeros
proyectos sentaron las bases de las prin-
cipales lineas de investigacion del grupo
durante gran parte de su trayectoria: virus
en ambientes hipersalinos, diversidad pro-
cariotica de ambientes hipersalinos, Salini-
bacter ruber y microbiota de invertebrados

marinos. A lo largo de mas de dos décadas,
numerosos investigadores han pasado por
el grupo, ademas de muchos estudiantes
que han llevado a cabo proyectos de fin
de Grado y fin de Master con el equipo.
Actualmente el grupo cuanta con catorce
miembros, firmantes de este trabajo, pre-
sentados en orden alfabético.

Principales lineas
de investigacion

El grupo comenz6 su andadura estudian-
do la diversidad procariota de ambientes

hipersalinos. En particular, el modelo que
mas se ha estudiado ha sido la bacteria
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hal&fila extrema Salinibacter ruber. Desde
que Sal. ruber fuese aislado por primera
vez, se ha estudiado intensivamente en
trabajos posteriores y se ha visto que pre-
senta una elevada diversidad intraespeci-
fica, lo que le convierte en un modelo ideal
para estudios de microdiversidad y de inte-
racciones virus-hospedador. El estudio de
las interacciones de Sal. rubery sus virus
se ha realizado empleando técnicas tanto
dependientes como independientes de
cultivo. De hecho, el aislamiento de virus
que infectan a diferentes cepas de Sal.
ruber ha permitido la caracterizacion deta-
llada de las interacciones de esta bacteriay
sus virus. Por otra parte, en nuestro grupo
hay un gran esfuerzo en caracterizar con-
sorcios microbianos de ambientes hiper-



salinos formados por nanohaloarqueas,
nanohalovirus y haloarqueas, para poder
descifrar el papel ecolégico de cada uno
de ellos, asi como sus interacciones. Para
ello se estan utilizando diferentes herra-
mientas bioinformdticas y experimentales.

En los inicios del grupo también hubo un
claro interés en el estudio de la microbiota
de invertebrados marinos, como ascidias
y corales. Actualmente, estamos también
llevando a cabo la caracterizacion de la
microbiota asociada Posidonia oceanicay a
sedimentos de ambientes eutrofizados, ya
que estudios previos describen la produc-
ciéon de compuestos bioactivos de interés
médico e industrial en estos tipos de mues-
tras. Gracias a la colaboracion entre varias
instituciones de multiples paises, el proyec-
to europeo “Bluetools”, del que formamos
parte, pretende encontrar nuevas molécu-
las de interés a partir del estudio funcional
de estas comunidades microbianas.

Siguiendo con el estudio de ambientes
acuaticos, una parte de nuestro grupo esta
centrada en la bacteria del género Vibrio,
que se encuentra ampliamente distribui-
da, desde aguas costeras y marinas hasta
rios y estuarios. Las técnicas clasicas de
cultivo subestiman el niUmero de especies
microbianas de una muestra natural, sien-
do especialmente relevante en el caso de
los vibrios, no sélo por su papel ecolégico,
sino también por su potencial patogénico.
Ademas, los factores de virulencia en Vibrio
estan frecuentemente asociados a ele-
mentos genéticos méviles encontrados en
sus virus. Por esta razén, uno de los obje-
tivos de esta linea se centra en el estudio
comparativo de las poblaciones naturales
de Vibrio y sus virus en los puntos clave del
ciclo del agua, y la posible dispersion de
factores de virulencia, mediante técnicas
dependientes e independientes de cultivo.

Con el tiempo, el interés del grupo se
ha ido diversificando hacia el estudio de
otros ambientes naturales, siempre den-
tro del marco de la Ecologia Microbiana.
Empleando técnicas de culturémica de
alto rendimiento, se han seleccionado una
serie de biomas (aguas residuales, agua
de mar, agua dulce y sedimentos marinos)
expuestos a diferentes grados de impacto
antropogénico, con el fin de aislar en cultivo
puro un numero importante de procariotas
y sus virus. Los hospedadores bacterianos
son seleccionados en base a su ubicuidad
en estos ambientes y su impacto en la salud
humana. A partir de estos hospedadores
se esta obteniendo una gran coleccién de

ESPECIAL TAXONOMIA, FILOGENIA Y DIVERSIDAD

virus, que se pretende caracterizar a nivel
gendmico y de rango de hospedador, con
especial énfasis en aquellos con aplicacio-
nes futuras en terapia fagica.

Sin embargo, una gran parte de los
microorganismos de muestras naturales
no son cultivables en el laboratorio, cons-
tituyendo la denominada “materia oscura
microbiana”. Algunas de las limitaciones
asociadas a la culturémica han sido solven-
tadas por la metagenémica. No obstante,
los métodos actuales de metagendmica
y bioinformatica no son capaces de recu-
perar algunas poblaciones microbianas
importantes debido a sesgos y limitacio-
nes en los pasos de muestreo o ensam-
blaje de las secuencias. En nuestro grupo,
con el fin de ir cerrando esta brecha de
conocimiento, estamos utilizando la micro-
fluidica, una tecnologia que permite la
encapsulacién individual de células, virus o
incluso moléculas individuales de DNA en
gotas microscopicas, que actuaran como
microcompartimentos, donde se podran
llevar a cabo reacciones de PCR dirigidas a
regiones de interés. Esta técnica permite
el cribado y separacion de aquellas células
individuales positivas para cualquier gen
diana, lo que la convierte en una técnica
muy poderosa en el campo de la Ecologia
Microbiana, dado que posibilita el estudio
de los componentes minoritarios de un
microbioma de manera independiente a
los componentes mayoritarios.

Uno de los principales objetivos del gru-
po, como se ha comentado previamente,
es el estudio de las asociaciones virus-hos-
pedador en ambientes naturales utilizando
diferentes enfoques. Uno de ellos se basa
en analisis bioinformaticos in-silico, usando
caracteristicas de las secuencias genémicas
capaces de cambiar de posiciéon entre una
o varias moléculas de ADN. Estas secuen-
cias se encuentran en diferentes virus de
bacteriasy arqueas, por lo que supone una
herramienta valiosa para descubrir nue-
vas interacciones virus-hospedador. Otra
aproximacién para la asociacién virus-hos-
pedador estd basada en la captura de
uniones de fragmentos de ADN que estan
fisicamente cercanos entre si, por lo que se
emplea para detectar pares virus-procario-
ta aprovechando el momento de infeccién
de un virus a una célula. Estas técnicas nos
estan permitiendo ir desvelando estas inte-
racciones en ambientes marinos, de agua
dulce y aguas residuales.

Por ultimo, una de las lineas que mas
recientemente se ha asentado en nuestro
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grupo es el estudio de biofilms de redes
urbanas de agua potable. La importan-
cia de estudiar esos biofilms radica en la
capacidad de los microorganismos de
persistir en dichos sistemas, influyendo
en la calidad del agua, la integridad de las
infraestructuras y la bioseguridad. Estas
estructuras bioldgicas son particularmen-
te resilientes a los tratamientos rutinarios,
y pueden ser un nicho para el desarrollo
de patogenos y genes de resistencia a
antibidticos, representando una amenaza
directa para la bioseguridad. Aplicando
analisis metataxonémicos y metagenémi-
cos, nuestro grupo investiga las diferencias
de diversidad microbianay funcional entre
los biofilms y las fracciones plancténicas.
Estas estrategias nos permiten obtener
datos claves sobre las bacterias implica-
das en la formacién y estabilidad de los
biofilms, asi como sobre las interacciones
virus-hospedadory la actividad enzimatica
relacionada con la formacion o degrada-
cion de los exopolisacaridos de la matriz
del biofilm.

Una descripcién mas detallada de las
actividades del grupo, sus colaboracionesy
los proyectos financiados se puede encon-
trar en: https://mme-research.com/
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