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En DARWIN estamos especializados 
en la exploración de la biodiversidad 
microbiana y la aplicación de la biotecno-
logía para desarrollar soluciones innova-
doras para la industria. Desde nuestras 
instalaciones en el Parc Científic de la 
Universitat de València, llevamos a cabo 

Foto de grupo.

proyectos de investigación disruptivos, 
abarcando todas las etapas del proceso, 
desde la concepción de ideas adaptadas 
a las necesidades de cada cliente hasta la 
implementación de soluciones finales que 
impulsan el desarrollo de varios sectores 
industriales, incluyendo el sector agro-

alimentario, cosmético, farmacéutico y 
medioambiental.

Llevamos a cabo campañas de biopros-
pección de muestras ambientales, lo que 
nos está permitiendo generar una extensa 
colección de microorganismos de interés 
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rincones del mundo, desde entornos 
extremos hasta alimentos exóticos. Nues-
tra colección cuenta con más de 1400 
bacterias y 270 levaduras de numerosos 
grupos taxonómicos. Nuestro compromi-
so con el acceso justo y equitativo a estos 
recursos genéticos se refleja en nuestras 
buenas prácticas, las cuales están alinea-
das con las regulaciones del Protocolo de 
Nagoya.

Contamos con técnicas de cultivo optimi-
zadas y de secuenciación de última gene-
ración que nos dan acceso a la completa 
diversidad microbiana. La combinación de 
estas técnicas con sistemas de cribado de 
alto rendimiento nos permite identificar 
los microorganismos más prometedores 
para desarrollar soluciones en cada pro-
yecto que abordamos.

Nos apasiona la colaboración abierta 
y fomentamos la innovación a través de 
alianzas estratégicas con socios indus-
triales. En nuestras divisiones especializa-
das, desplegamos todo nuestro potencial 
creativo y técnico. En Nutrición y Salud, 
desarrollamos soluciones que impulsan 
el bienestar tanto de humanos como de 
animales, desde alimentos funcionales 
hasta suplementos nutricionales de últi-
ma generación. En el área Biosolucio-
nes, abordamos desafíos en agricultura, 
medio ambiente y cosmética, ofreciendo 
soluciones que van desde el desarrollo de 
microorganismos PGPR y la biorremedia-
ción de ambientes contaminados, hasta el 
desarrollo de protectores solares de ori-
gen microbiano.

Además, en DARWIN llevamos a cabo 
proyectos internos de investigación, desa-
rrollo e innovación (I+D+i) que nos permi-
te avanzar en el conocimiento y ofrecer 
soluciones biotecnológicas punteras res-
paldadas por datos científicos. Entre otros 
proyectos destacamos:

	ĵ Estudios de ecología microbiana 
de digestores anaerobios: Investigamos 
la diversidad microbiana en sistemas de 
digestión anaerobia, donde los microor-
ganismos degradan la materia orgánica 
en ausencia de oxígeno. Estudiamos la 
composición y función de las comunidades 
microbianas involucradas en estos proce-
sos, así como su respuesta a diferentes 
condiciones, como el pH, la temperatura, 
el tipo de sustrato, entre otros, con el obje-
tivo de desarrollar procesos más eficientes 
y robustos.

	ĵ Estudios de ecología microbiana 
de ambientes extremos: Investigamos 
la diversidad taxonómica y funcional de 
microorganismos que habitan en ambien-
tes extremos, por ejemplo, salinas, placas 
solares, y regiones polares o desérticas. 
Estudiamos cómo estos organismos se 
han adaptado a condiciones ambientales 
extremas y cómo podemos aprovechar el 
potencial biotecnológico de estos microor-
ganismos para aplicaciones en diversos 
campos, especialmente en cosmética.

	ĵ Estudios de microbioma huma-
no: Analizamos los diferentes microbio-
mas humanos, destacando el intestinal, 
el oral y el vaginal. Estudiamos la compo-
sición y diversidad de las comunidades 
microbianas y su relación con la salud, la 
dieta, el estilo de vida y las enfermedades, 
con el objetivo de desarrollar nuevas estra-
tegias nutricionales. 

	ĵ Optimización de nuevas tecnolo-
gías de secuenciación: Trabajamos en el 
desarrollo y optimización de las platafor-
mas de secuenciación de Oxford Nanopore 
Technologies, diseñando aplicaciones que 
saquen el máximo provecho de sus princi-
pales ventajas (portabilidad, tamaño de lec-
tura y coste) y minimicen sus desventajas 
(p.ej., menor precisión en la secuenciación). 
Aplicamos estos desarrollos para el estudio 
de microbiomas industriales en tiempo real 
y para mejorar los procesos de bioprospec-
ción mediante secuenciación in situ. 

	ĵ Descripción de nuevos taxones: 
Gracias a las campañas de bioprospección 
combinadas con procesos de culturómica 
utilizando técnicas y medios de cultivo 
optimizados, hemos logrado aislar una 
amplia variedad de bacterias, algunas 
de las cuales se han propuesto formal-
mente como nuevos taxones. Además, 
recientemente hemos descrito el nuevo 
orden Darwinibacteriales (anteriormente 
conocido como MBA03), un grupo de bac-
terias que hasta la fecha no se han podi-
do cultivar y que son muy prevalentes en 
digestores anaerobios. Nuestro estudio ha 
permitido poner de manifiesto su diversi-
dad funcional, resaltando la importancia 
de este taxón para estimular la síntesis de 
metano en los digestores.

En resumen, en DARWIN Bioprospecting 
Excellence encabezamos la vanguardia de 
la transformación en biotecnología micro-
biana, desde la exploración y acceso a la 
biodiversidad hasta el desarrollo de solu-
ciones innovadoras para la industria.
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