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El grupo “Estudio de Microorganismos
Halofilos” se cre6 hace més de cuatro déca-
das y posee una dilatada trayectoria en el
estudio de los microorganismos extremo-
filos —fundamentalmente halo6filos— en
facetas tan diversas como el aislamiento,
caracterizacion y descripcién de nuevas
especies de arqueas y bacterias haléfilas,
su ecologia, fisiologia, genética y filogenia,
asi como sus aplicaciones biotecnolégicas.

Ademas de la vertiente investigadora, el
grupo ha contribuido a la formacién de
mas de 30 doctores, ha realizado relevantes
actividades de divulgaciéon y ha organizado
diversas reuniones cientificas nacionales
e internacionales. Entre ellas destacan la
organizacion del V Congreso Internacional
de Microorganismos Haléfilos (2001), IV
Reunion del Grupo de Microbiologia del
Medio Acuatico de la SEM (2002), XXI Con-
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greso Nacional de Microbiologia (2007), XIII
Reunién del grupo de Taxonomia, Filogenia
y Diversidad de la SEM (2010), IX Congreso
Internacional de Microorganismos Extre-
mofilos (2012) y dos Reuniones de la Red
Nacional de Microorganismos Extremofilos
(1997 y 2018).

Durante los ultimos afios nuestro grupo
ha realizado importantes aportaciones
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en el conocimiento de la microbiota de
ambientes hipersalinos utilizando técnicas
independientes de cultivo (metagenémica
shotgun), asi como dependientes de culti-
vo (culturémica y gendémica comparativa).
Los estudios metagendmicos en ambien-
tes hipersalinos han sido pioneros en este
campo, enfocados inicialmente en las sali-
nas marinas de Santa Pola (Alicante) e Isla
Cristina (Huelva), y mas recientemente en
ambientes terrestres hipersalinos, en con-
creto en suelos salinos de las Marismas del
Odiel, en la provincia de Huelva.

La diversidad filogenética y el potencial
metabdlico de las comunidades procario-
tas presentes en suelos hipersalinos de las
Marismas del Odiel fueron objeto de estu-
dios pioneros mediante pirosecuenciacion
y, mas recientemente, mediante secuen-
ciacion por lllumina. Los analisis compa-
rativos de bases de datos metagenémicas
de suelos salinos con las bases de datos
previamente disponibles de salinas sola-
res permitieron identificar rasgos uUnicos y
compartidos por las comunidades micro-
bianas que habitan en estos habitats. Los
suelos salinos, a diferencia de sus homo-
logos acuaticos, albergaban una comuni-
dad procariota mucho mas diversa, con
secuencias relacionadas con microorganis-
mos haléfilos ya descritos, mientras que
otras se emparentaban con nuevos grupos
microbianos haléfilos o halotolerantes sin
representantes cultivados, lo que refleja
la heterogeneidad fisica de la matriz del
suelo. Nuestros resultados mostraron que
Haloquadratum y ciertos miembros del filo
Balneolota predominan preferentemente
en habitats acuaticos o terrestres, respec-
tivamente, mientras que las haloarqueas,
nanohaloarqueas y Salinibacter pueden
estar adaptados de forma similar a ambos
entornos. De hecho, durante este estudio
se describié por primera vez la presencia
de nanohaloarqueas en suelos salinos.
Estudios recientes mas detallados en sue-
los hipersalinos contaminados por metales
pesados determinaron que, aunque tanto
bacterias como arqueas representan pro-
porciones muy semejantes, se observa una
mayor diversidad en el grupo de las bac-
terias (pertenecientes fundamentalmente
a los filos Pseudomonadota, Bacteroidota,
Gemmatimonadota y Balneolota) que en el
de las arqueas (badsicamente representan-
tes de la clase Halobacteria). Por otro lado,
los analisis funcionales metagenémicos en
dichos suelos mostraron que los procario-
tas poseen mecanismos de resistencia a
metales pesados, destacando el papel

que puede jugar la microbiota de estos
habitats en la transformacion de arsenito,
mucho mas toxico, en arsenato, que pre-
senta una menor toxicidad.

Paralelamente, la culturémica como
aproximacion para el aislamiento de nue-
VoS microorganismos a partir de diferentes
ambientes hipersalinos ha permitido aislar
un elevado nimero de cepas microbianas,
que constituyen grupos de arqueas relati-
vamente abundantes en estos ambientes
y no descritas con anterioridad. Los anali-
sis filogenéticos y filogendmicos de estas
cepas han dado lugar a la descripcién de
un nuevo orden: Halorutilales ord. nov.;
una nueva familia: Halorutilaceae fam.
nov.; tres nuevos géneros de haloarqueas:
Halorutilus gen. nov., Haloglomus gen. nov.
y Halosegnis gen. nov.; y 13 nuevas espe-
cies de arqueas halodfilas extremas. El
descubrimiento de uno de estos microor-
ganismos que constituye un nuevo orden,
familia, género y especie dentro de la cla-
se Halobacteria y del filo Methanobacteriota
(Euryarchaeota) supone un gran avance en
la denominada “materia oscura microbia-
na”, expandiendo significativamente el
conocimiento que se tiene de este grupo
de arqueas. Por otro lado, también hemos
descrito componentes de la biosfera rara,
como el nuevo género y especie bacteria-
na Terrihalobacillus insolitus, y las nuevas
especies Aquibacillus salsiterrae y Pseudidio-
marina terrestris.

Por otra parte, los estudios ecolégicos,
basados en reclutamientos metagendmi-
cos, sobre los nuevos géneros Halorutilus,
Haloglomus, Halosegnis y Halonotius han
puesto de manifiesto que los represen-
tantes de estos géneros constituyen una
proporcion importante de la poblacion
microbiana en ambientes hipersalinos,
al mismo tiempo que se encuentran
ampliamente distribuidos geograficamen-
te. Asimismo, los estudios metabdlicos
detallados del genoma de estos grupos
han demostrado la presencia de la ruta
completa de biosintesis de cobalamina
(vitamina B,,) por las cepas del género
Halonotius, sugiriendo el papel esencial
que desempefian en las comunidades
microbianas de estos ambientes a las que
les proporcionan productos metabdlica-
mente costosos. La ruta completa de sin-
tesis del acido y-aminobutirico (GABA) por
las cepas del género Halosegnis sugiere su
posible potencial biotecnolégico. La iden-
tificacién por primera vez en haloarqueas
de las rutas completas de sintesis de solu-
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tos compatibles, apuntan a la capacidad de
los miembros del género Halomicroarcula
de utilizar estrategias de osmoadaptacion
alternativas a las clasicamente descritas
para haloarqueas. Mas recientemente
hemos aislado y caracterizado una nueva
especie bacteriana, Fodinibius salsisoli, que
representa una proporcién relativamente
elevada de la microbiota de los suelos
salinos estudiados, con capacidad para
biosintetizar biotina, que posiblemente
juegue un papel relevante suministrando
esta vitamina a otros microorganismos
que dependen de una fuente exdgena de
este nutriente. Un estudio detallado de los
miembros de la familia Balneolaceae sugie-
re que tienen preferencia por ambientes
salinos terrestres sobre habitats acudticos
y, por otra parte, el analisis taxogenémico
de las especies de Fodinibius y Aliifodinibius
nos permitié determinar que las cinco
especies del género Aliifodinibius debian
ser reclasificadas dentro del género Fodi-
nibius.

Cabe también destacar la realizacién de
un estudio filogenémico detallado de los
representantes de la familia Halomonada-
ceae (la familia mas extensa de bacterias
halofilas) en el que se han determina-
do genes singulares especificos de cada
género, lo que nos ha permitido proponer
en dicha familia 6 nuevos géneros y recla-
sificar algunas especies existentes. Los
nuevos géneros propuestos son: Bisbau-
mannia, Billgrantia, Franzmannia, Litchfiel-
della, Onishia 'y Vreelandella.
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