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Nuestro grupo de investigación se ges-
tó de la mano, del conocimiento y de la 
amplia experiencia del Profesor Alber-
to Ramos-Cormenzana, quién junto a 
otros investigadores constituyó el Grupo 
Especializado de Taxonomía Bacteriana por 
encargo de la Sociedad Española de Micro-
biología en 1984. 

En esta etapa el equipo de taxonomía de 
la Unversidad de Granada trabajó de for-
ma pionera y con suma dedicación en el 
estudio y descrición taxonómica clásica de 
nuevos microorganismos halófilos. 
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Posteriormente, con la Profesora Mer-
cedes Monteoliva-Sánchez liderando el 
grupo BIO-190 “Microorganismos Halófilos y 
Biorremeciación Ambiental”, se introdujeron 
nuevas metodologías y herramientas qui-
miotaxonómicas para la determinación de 
nuevas arqueas y sus estructuras lipídicas 
diferenciales. 

A partir de 1998, el grupo avanzó sóli-
damente con la introducción de nuevas 
técnicas moleculares (determinación y 
secuenciación del gen del 16S rRNA, hibri-
dación DNA-DNA, etc) implementadas en 

nuestro laboratorio a través de estancias y 
colaboraciones de la Dra. Catherine Liza-
ma con el grupo del Profesor Jorge Lalucat 
y Dr. Ramón Rossello-Mora. La taxonomía 
molecular permitió ampliar el espectro de 
áreas de investigación que se beneficiarían 
de descripciones taxonómicas más exhaus-
tivas, coincidiendo además con una etapa 
científica mas multidisciplinar y aplicada. 

 En este contexto, nuestro grupo des
tacó por su trabajo en múltiples proyectos 
con la determinación de nuevas especies 
microbianas de interés y en diferentes 

Grupo BIO190 (2004) Dra. Cebrián; Dra.Jiménez-Pranteda; Dra. Fuentes; Dª Gloria; Dr. Durbán; Dra. González-Paredes; Dr. Ramos-Cormenzana;  
Dra. Monteoliva-Sánchez; Dr. Morillo y Dra. Aguilera.
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áreas de investigación: Microorganismos 
halófilos; microorganismos y biorreme-
diación de los residuos del aceite de oli-
va; determinación de lípidos de nuevas 
arqueas para su uso en formulaciones 
liposómicas (arqueosomas); microbiota 
infantil y probióticos, entre otros. Con este 
último proyecto, las nuevas metodologías 
de estudio de comunidades microbianas 
como FISH y citrometría de flujo, TGGE, 
DGGE fueron transferidas al grupo por la 
Dra. Margarita Aguilera en su etapa pos-
doctoral en 2003 y en colaboración con el 
grupo del INRAe liderado por el Dr. Joel 
Doré. En esta etapa, ya se empezaban a 
realizar los primeros estudios de microbio-
ta con secuenciación masiva que permitiría 
la tipificación de multiples taxones y com-
posición de las comunidades microbianas, 
para posteriormente elucidar la expresión 
genética diferencial, sus funciones, y sus 
potenciales capacidades metabólicas. 
Destacamos el efersvescente interés del 
momento por la microbiota intestinal 
humana como fuente de nuevos recursos 
taxonómicos microbianos y biotecnoló-
gicos, ya que en ella se han descrito más 
de 3.000 especies de microorganismos, 
siendo las bacterias de los filos Bacillota 
(antiguo Firmicutes -aprox 60%) y Bacte-
roidota (antiguo Bacteroidetes-aprox 25%) 
los mayoritarios. Y en menor proporción, 
microorganismos de los actuales filos Pseu-
domonadota, Actinomycetota, Verrucomi-
crobiota, Fusobacteriota, también arqueas, 
cianobacterias, levaduras, hongos, virus y 
otros microorganismos están presentes. 

Este ha sido el caldo de cultivo para la 
progresión de nuestro grupo de investiga-
ción BIO-190,  al que se han unido en los 
últimos seis años la Dra. Ana López-Mo-
reno, Dra. Alicia Ruiz-Rodríguez, y doc-
torandos Alfonso Torres-Sánchez, Pilar 
Ortiz, Gracia Luque, Jorge Muñoz y estu-
diantes de Grado. Contamos además con 
preciados colaboradores de la UGR, Dr. 
Antonio Suárez entre muchos otros, y de 
entidades nacionales y programas inter-
nacionales (EUFORA-EFSA), como la Dra. 
Anna Kostka.

 La actual línea de investigación integra 
los nuevos conocimientos metodológicos 
sobre taxonomía, secuenciación, ómicas, 
estadística, análisis de datos y bioinformá-
tica, que dan soporte a la trayectoria multi-
disciplinar con impacto en el ámbito de la 

salud y con la que el grupo ha conseguido 
una nutrida producción científica. 

La temática central de estudio es la com-
posición de la microbiota humana intes-
tinal mediante métodos dependientes e 
independientes de cultivo en enferme-
dades metabólicas. Para posteriormente, 
verificar los resultados de la diversidad 
diferencial encontrada entre los grupos de 
estudio mediante validación en modelos ex 
vivo e in vivo y determinar así el rol fisiopa-
tológico de los taxones relevantes encon-
trados de forma diferencial en estados de 
salud o enfermedad (obesidad y enferme-
dades inflamatorias-crónicas no transmi-
sibles). Especial relevancia tienen nuestros 
resultados de caracterización de taxones 
microbianos en individuos con exposición 
a xenobióticos de la dieta derivados de 
compuestos plásticos, su variabilidad, resi-
liencia, organización y conectividad de los 
mismos en las comunidades microbianas y 
determinación de metabolitos relevantes.

El grupo ha demostrado que la exposi-
ción acumulativa a xenobióticos tiene efec-
tos ambientales y para la salud humana, 
impacto que actualmente se evalúa bajo 
el enfoque One-Health (Ortiz et al., 2022). 
La exposición a sustancias plastificantes 

como el Bisfenol A (BPA) y la prevalencia de 
la obesidad infantil han aumentado parale-
lamente durante las últimas décadas. Por 
lo que se han realizado diversos estudios 
para demostrar si estos productos con-
taminantes son obesogénicos, y deter-
minar además el papel de los taxones de 
microbiota intestinal como moduladores 
de los efectos clínicos. Hemos generado 
un catálogo de especies y cepas microbia-
nas aisladas de muestras fecales de niños 
expuestas a BPA en la estación de anaero-
biosis para revelar e identificar su poten-
cial función como probióticos y su impacto 
en la dinámica general de la microbiota 
infantil y su relación con disbiosis especí-
ficas de la obesidad. El grupo de niños con 
normopeso exhibía una red de taxones 
más estructurada y conectada en com-
paración con los grupos con sobrepeso y 
obesidad, lo que podría representar una 
comunidad más resiliente a xenobióticos y 
con mayor capacidad de degradación enzi-
mática (López-Moreno et al., 2024).

Por otro lado, el grupo de investigación 
participa activamente en colaboración con 
la Agencia Europea de Seguridad Alimen-
taria (EFSA) desde 2014, en proyectos don-
de la utilidad de la taxonomía microbiana 
ha sido fundamental para el avance de la 

Grupo BIO190 (2024) en el Instituto de Nutrición y Tecnología de los Alimentos-Centro de Investigación 
Biomedicas: Alfonso Torres; Gracia Luque; Pilar Ortiz; Virginia; Andrea;  Dra. Margarita Aguilera;  
Dra. Alicia Ruiz; María; Dra. Ana López; Dra. Anna Kostka; Diego y Dr. Antonio Suárez.
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evaluación de riesgos alimentarios (EUFO-
RA, Biopesticidas, Novel Foods) (Ampatzo-
glou et al., 2022). Los principios básicos de 
taxonomía microbiana son relevantes en 
la producción o elaboración de productos 
alimentarios de base microbiana. Y espe-
cialmente en los aspectos relacionados 
con la evaluación de la calidad y seguri-
dad de acuerdo a la legislación vigente 
específica de cada producto. Uno de los 
objetivos fundamentales es identificar con 
la mayor precisión los microorganismos 
(Whole Genome Sequence) y explorar o 
anticipar si poseen la capacidad de gene-
rar potenciales toxinas, factores de virulen-
cia, genes de resistencia a antibióticos y/o 
subproductos con posibles riesgos para 
salud y el medio ambiente. En función de 
la especie microbiana, se pueden también 
controlar las condiciones de fermentación 
que evitan la aparición de sustancias de 
riesgo en el producto final. 

Además, la biotecnología moderna ha 
permitido la manipulación y mejora con-
tinua de determinadas especies micro-
bianas para aumentar el rendimiento y 
la calidad de los productos finales (“nue-
vos alimentos”, probióticos, prebióticos, 
postbióticos, enzimas, vitaminas, oligosa-

cáridos, etc). Por todo ello, se hace abso-
lutamente necesario la implementación  
de los métodos avanzados, actualizados 
y validados para la determinación taxonó-
mica, el conocimiento de las reclasificacio-
nes, la transferencia y correcciones de la 
nomenclatura (Oren & Garrity, 2021). 

Igualmente, es de especial interés para 
nuestro grupo la búsqueda de nueva gene-
ración de probióticos (NGP), más allá de los 
clásicos lactobacilos y bifidobacterias. Los 
NGP requieren una exhaustiva determina-
ción taxonómica y funcional para demos-
trar sus capacidades en la mitigación de 
desórdenes nutricionales, inmunitarios y 
metabólicos (Torres-Sánchez et al., 2022; 
López-Moreno et al., 2024).
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