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Nuestro grupo (figura 1), integrado en el
Grupo de investigacién interuniversitario
Biotecnologia Sostenible y Biorremediacion
(2021 SGR 00852, Generalitat de Catalunya),
posee una trayectoria de mas de 30 afios
en el estudio de los procesos bacterianos
de degradacion de contaminantes orga-
nicos, y su aplicacion en el desarrollo de
estrategias de biorremediacién de aguas
y suelos contaminados. Esta actividad se
ha desarrollado en gran parte en estrecha
colaboracion con el grupo de investigacion
en Biorremediacién y Biodisponibilidad del
IRNAS-CSIC, liderado por el Dr. José Julio
Ortega-Calvo, a lo largo de 9 proyectos
del Plan Nacional. Utilizando las mezclas
de hidrocarburos, especialmente hidro-
carburos aromaticos policiclicos (HAPs),
como contaminante modelo, buscamos
soluciones a las limitaciones actuales de
la biorremediacién. El objetivo final es
consolidar esta estrategia basada en la
naturaleza como una alternativa segura,
fiable y sostenible a las metodologias fisi-
co-quimicas para la descontaminacién de
suelos y aguas, restaurando sus funciones
ecosistémicas. La base para alcanzar este
objetivo es comprender el funcionamiento
de las redes metabdlicas microbianas que
operan en estos ambientes para i) identifi-
car mecanismos que permitan modular su
actividad, disminuyendo el riesgo asociado
ala formacién de productos de transforma-
ciény a la presencia de fracciones residua-
les de contaminante; ii) desarrollar nuevas
herramientas para monitorizar los proce-
sos de biodegradacion; iii) mejorar la eva-
luacién del riesgo, actualmente limitada a
determinar la concentracién de un nimero
limitado de dianas analiticas; y iv) restaurar
el microbioma del suelo y su funcionalidad.
Ademas de esta vertiente de investigacion
basica, el grupo mantiene una importante

Figura 1. Miembros del Grupo de Investigacién en Biodegradacion y Biorremediacién de la UB. La
imagen incluye los componentes senior Joaquim Vila (Profesor agregado), Salvador Lladé (Profesor
Agregado), y Magdalena Grifoll (Catedrdtica), asi como el técnico responsable de transferencia, Pol
Martin, la investigadora predoctoral Maria Jorddn, y varios estudiantes de TFM y TFG. La investigadora

post-doctoral Ndria Forns no aparece en la foto.

actividad de transferencia tecnolégica al
sector medioambiental, evaluando la viabi-
lidad de la biorremediacion en diferentes
escenarios, asesorando en la eleccion de la
estrategia mas apropiada, y monitorizando
el éxito de su implementacion.
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El estudio de las redes metabdlicas micro-
bianas que operan en ambientes contami-
nados se realiza mediante un abordaje
polifasico (figura 2) iniciado a principios de
los 90 con el aislamiento de las primeras
cepas con capacidad para degradar HAPs.
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Figura 2. Flujo de informacién en el abordaje polifdsico implantado por el grupo de investigacién para comprender las redes metabdlicas microbianas
implicadas en la biodegradacion de hidrocarburos aromdticos policiclicos (HAPs) en suelos y aguas contaminados. La integracién de informacién taxonémica
y funcional de cultivos puros, consorcios microbianos y comunidades ambientales tras su exposicion a HAPs o sus mezclas debe permitir reconstruir los
procesos microbianos que tienen lugar en ambientes contaminados. La informacién obtenida de los abordajes metagenémicos debe permitir definir dianas y

estrategias para el aislamiento dirigido de nuevos filotipos clave detectados. Adaptado de Vila et al., 2015.

El aislamiento ha dado como resultado
la obtencion de una amplia coleccién de
estirpes Gram negativas asociadas a la
degradacion de compuestos de 2y 3 ani-
llos aromaticos, y de micobacterias de cre-
cimiento rapido asociadas a la degradacion
de compuestos de mayor peso molecular.
A partir de la identificacion de metabolitos
acumulados durante el crecimiento de
estas cepas frente a sustratos individuales,
se ha podido reconstruir nuevas rutas para
la utilizaciéon de HAPs como el fluoreno, el
pireno o el fluoranteno. Actualmente, estos
estudios metabolémicos se complementan
con el analisis gendmico y transcriptémico
de los aislados, permitiendo una recons-
truccién multiémica de los procesos de
degradacion a nivel celular.

Sin embargo, en el medio ambiente los
contaminantes organicos generalmen-
te no se encuentran como compuestos
puros individuales, sino formando parte
de mezclas complejas. Por este motivo, el

siguiente paso en el abordaje del grupo
ha sido investigar las acciones de estas
estirpes aisladas sobre mezclas de hidro-
carburos. Estos trabajos han demostrado
la versatilidad de estos microorganismos
que, utilizando sustratos especificos para
el crecimiento, actdan simultaneamente
sobre un amplio espectro de andlogos
estructurales, poniéndose de manifiesto
la importancia de los fenémenos de oxi-
dacion parcial y cometabolismo durante
la degradacion de mezclas ambientales.
Estos procesos dan lugar a la formacion
y acumulacién de productos de transfor-
macién microbiana, como cetonas y qui-
nonas aromaticas, cuya presencia se ha
observado en suelos y matrices ambien-
tales contaminadas. De hecho, las mejo-
ras en las metodologias analiticas han
permitido identificar no solo productos
de oxidacién, sino también una amplia
diversidad de co-contaminantes asociados
alos HAPs, como son los metil derivados y
los compuestos heterociclicos, que actual-
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mente son obviados durante los analisis
de riesgo. La presencia de estos produc-
tos, algunos con mayor toxicidad y biodis-
ponibilidad que los HAPs, y cuyo destino
ambiental se desconoce, supone un riesgo
a considerar durante la biorremediacién
de emplazamientos contaminados.

Los estudios con cultivos puros aportan
una informacién fundamental sobre los
mecanismos implicados en la degradacion
de contaminantes orgdnicos y son clave
para nutrir las bases de datos que permiten
enfoques -émicos. Sin embargo, infraesti-
man la diversidad real de las comunidades
naturales y no permiten conocer las inte-
racciones entre los distintos componentes
que contribuyen a los flujos de carbo-
no que determinan la eventual eliminacién
de los contaminantes organicos. La intro-
duccion de herramientas de metagenémi-
ca basadas en la amplificaciéon del gen del
ARNr 16S ha permitido identificar nuevas
poblaciones asociadas a la degradacion de
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hidrocarburos, ya sea a partir del analisis
de los cambios estructurales del microbio-
ma de muestras ambientales en respues-
ta a la presencia de contaminantes o del
estudio de consorcios microbianos. Estas
estrategias permiten asignar un posible
rol a las poblaciones detectadas mediante
inferencia filogenética basada en aislados
degradadores conocidos. Sin embargo,
la funcién de una fraccién importante de
las comunidades ambientales, para las
que todavia no existen representantes
aislados, permanece desconocida. Actual-
mente, la utilizacion de herramientas de
metagendmica funcional ha supuesto un
paso adelante en la comprension de estas
poblaciones, permitiendo la reconstruccion
de los genomas de bacterias no aisladas a
partir de datos metagendmicos. Un avance
adicional en esta estrategia es la utilizacion
de estas herramientas metagendmicas
combinadas con la aplicacion de is6topos
estables (normalmente *C para contami-
nantes organicos) a muestras ambientales
(DNA-stable isotope probing, en inglés). Esta
aproximacion permite recuperar especifi-
camente los genomas de las poblaciones
ligadas a la utilizacién de un contaminante
concreto introducido como trazador, per-
mitiendo la reconstruccién in situ de rutas
metabdlicas de contaminantes diana sin
necesidad del aislamiento de los microor-
ganismos implicados.

El andlisis genémico de bacterias todavia
no aisladas proporciona, ademas, infor-
macién sobre sus potenciales auxotrofias
o requerimientos nutricionales especificos,
lo que permite el disefio de nuevas estrate-
gias de aislamiento dirigido. Recientemen-
te, se ha aplicado con éxito esta estrategia
para la recuperacion en cultivo puro de ais-
lados especializados en la degradacién de
productos de transformacién de HAPs, que
hasta el momento se habian mostrado elu-
sivos al cultivo. Mediante el posterior ana-
lisis multiémico de estos cultivos hemos
reconstruido rutas metabdlicas para la
degradaciéon de compuestos polares, iden-
tificando enzimas clave para su degrada-
cion atipicos en el metabolismo de HAPs.
Estas poblaciones, altamente especializa-
das en la degradacion de compuestos pola-
res, ponen de manifiesto la importancia de
las complejas redes catabolicas microbia-
nas para la eliminacién completa del riesgo
asociado a los contaminantes organicos y
sus productos de transformacién.

Como se ha comentado, nuestro gru-
po de investigacion, ademas de realizar
investigacién bdsica en el campo de la

biodegradacion y biorremediacién de
contaminantes organicos, tiene una eleva-
da actividad de transferencia tecnologica
al sector medioambiental. Realizamos
tareas de disefio y evaluacién de estrate-
gias de biorremediacién en emplazamien-
tos contaminados, facilitando la toma de
decisiones en relacion a los tratamientos
mas adecuados para cada emplazamien-
to especifico. Estas estrategias incluyen
tanto aproximaciones de bioestimulacion,
como el desarrollo y escalado de inéculos
microbianos ad-hoc para su aplicacion
en estrategias de bioaumento con pobla-
ciones autoctonas. Posteriormente, para
garantizar la efectividad de los tratamien-
tos propuestos, llevamos a cabo una moni-
torizacién diagndstica del proceso en base
la deteccion de indicadores de biodegra-
dacion activa. Estos indicadores incluyen
el recuento de poblaciones degradadoras
especificas, la aplicacién de una bateria
de biomarcadores moleculares por gPCR
para la cuantificaciéon de genes clave
ligados a procesos de biodegradacion, el
seguimiento de cambios en el microbioma
en respuesta al tratamiento, o la identi-
ficacion de marcadores quimicos. Entre
estos ultimos se incluye la elaboracién de
ratios diagnéstico a partir de cambios en
la composicién de mezclas de contaminan-
tes atribuibles a degradacién microbiana,
el enriquecimiento isotépico mediante
CSIA (compound specific isotopic analysis,
en inglés), o la deteccién de productos de
transformacién microbiana.
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