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En nuestro grupo “Estudio de Microorga-
nismos Halófilos” (BIO213) llevamos más 
de cuatro décadas investigando sobre 
estos organismos microscópicos capaces 
de prosperar en ambientes con altas con-
centraciones de sal, donde la mayoría de 
los seres vivos no sobrevivirían.

Durante este dilatado periodo hemos 
trabajado en diversas áreas, desde el aisla-
miento y la caracterización de nuevas espe-
cies de arqueas y bacterias halófilas, hasta 
el estudio de su ecología, fisiología, metabo-
lismo, genética y evolución. Para ello hemos 
combinado métodos clásicos de cultivo en 
laboratorio con técnicas modernas como la 
metagenómica, que permite analizar direc-
tamente el ADN presente en un ambiente 
sin necesidad de cultivar los organismos.

Nuestros estudios pioneros en metage-
nómica abrieron caminos inéditos para 
comprender los ecosistemas hipersali-
nos. Hoy en día, centramos gran parte de 
nuestra investigación en dos escenarios 
principales: las salinas solares y los suelos 
salinos, hábitats donde descubrimos for-
mas de vida de gran interés científico y con 
enorme potencial biotecnológico.

	k Salinas marinas
Nuestras primeras investigaciones 

metagenómicas se realizaron hace más 
de 15 años en las salinas “Bras del Port” 
(Santa Pola, Alicante) y de Isla Cristina 
(Huelva) mediante pirosecuenciación 454. 
Allí analizamos la diversidad de microor-
ganismos procariotas en estanques con 
distintos niveles de salinidad. Con el tiem-
po, hemos ampliado también el estudio a 
otros estanques salinos como los de Isla 
Bacuta (Huelva) utilizando tecnologías 
de secuenciación más avanzadas, como 
Illumina, lo que nos ha permitido recons-
truir numerosos Metagenome-Assembled 
Genomes (MAGs) y descubrir cómo varía la 

composición microbiana según la concen-
tración de sal.

Un hallazgo llamativo ha sido compro-
bar que la diversidad microbiana no se 
reduce drásticamente con el aumento de 
la salinidad, como se pensaba inicialmen-
te, aunque sí cambia la composición de 
las comunidades. Además, confirmamos 
que a mayor salinidad predominan las 
arqueas, pero descubrimos rutas meta-
bólicas inesperadas, vinculadas a un incre-
mento en los genes de síntesis de novo de 
solutos compatibles relacionados con la 
estrategia de osmorregulación “salt-out”, 
hasta entonces asociada principalmente 
con el dominio Bacteria. También hemos 
puesto de manifiesto la capacidad de cier-
tos grupos de microorganismos de sinte-
tizar compuestos esenciales como biotina 
o β-carotenos, entre otros.

Otro descubrimiento destacado de estos 
estudios fue la detección, en los estanques 
de salinidad intermedia, de numerosas 
secuencias correspondientes a un grupo 
no descrito previamente, perteneciente 
a la clase Gammaproteobacteria. Tras un 
exhaustivo trabajo de aislamiento y carac-
terización describimos un nuevo género 
bacteriano, Spiribacter, hoy con siete espe-
cies reconocidas, una mayoría descrita por 
nuestro grupo. 

Los estudios genómicos de especies del 
género Spiribacter han permitido determi-
nar adaptaciones de estas bacterias haló-
filas que les permiten crecer óptimamente 
en condiciones extremas no solo de sali-
nidad, sino de limitación de nutrientes y 
otros factores ambientales adversos. Estos 
microorganismos poseen genomas muy 
reducidos, si bien presentan una diversi-
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azufrados inorgánicos, incluyendo tiosul-
fato y tetrationato. La presencia de genes 
que codifican la enzima tiosulfato deshidro-
genasa sugiere su capacidad para oxidar 
el tiosulfato a tetrationato, posibilitando 
una respiración aeróbica y anaeróbica. 
Un aspecto muy relevante del genoma de 
Spiribacter es la presencia de genes relacio-
nados con el catabolismo de solutos com-
patibles, que le permite no solo acumular 
dichos compuestos para su balance osmó-
tico sino, adicionalmente, utilizar dichos 
compuestos (específicamente hidroxipro-
lina, myo-inositol y L-prolina) como fuente 
de carbono y energía cuando los requiera.

También hemos descrito, dentro del 
dominio Archaea, un nuevo orden (Haloru-
tilales), una nueva familia (Halorutilaceae) 
y también varios géneros: Halorutilus, 
Haloglomus y Halosegnis. Además, hemos 
descrito varias especies microbianas de 
géneros ya conocidos como Salinivibrio, 
Halorubrum o Natronomonas, entre otros. 
Halorutilus salinus es una haloarquea con 
un genoma muy simplificado (2.1 Mb), sien-
do el más pequeño de los descritos hasta la 
fecha en haloarqueas, relacionado con un 
tipo de vida auxotrófica y con requerimien-
tos nutricionales muy reducidos. Dicho 
microorganismo crece exclusivamente en 
medios definidos, con piruvato como úni-
ca fuente de carbono y energía, no siendo 
capaz de utilizar otras fuentes habitualmen-
te empleadas por haloarqueas. Asimismo, 
en el genoma de esta nueva haloarquea 
destaca la presencia del set completo de la 
ruta de degradación del nucleótido mono-
fosfato mediante la enzima RuBisCO.

	k Suelos salinos
Otro de los escenarios de estudio de 

nuestro grupo son los suelos hipersalinos 
de las Marismas del Odiel (Huelva). Aquí, la 
salinidad extrema se combina con la pre-
sencia de metales pesados, lo que convier-
te este ecosistema en un auténtico desafío 
para la vida.

Gracias a la secuenciación masiva de 
numerosas muestras, primero mediante 
pirosecuenciación 454 y, posteriormente, 
con secuenciación Illumina, hemos podido 
analizar y comparar la diversidad de estos 
suelos con la de las salinas solares, deter-
minando que los suelos albergan comuni-
dades microbianas mucho más diversas. 
Hemos reconstruido más de 4.000 MAGs. 
De ellos, 273 se clasificaron como de cali-
dad media (≥50% de completitud; <10% de 

contaminación), mientras que 11 cumplie-
ron los estándares de alta calidad (>90% de 
completitud; <5% de contaminación). Un 
análisis exhaustivo de estos reveló que los 
MAGs asignados al dominio Bacteria fue-
ron, en general, más completos y menos 
contaminados que aquellos clasificados 
como Archaea. Entre los MAGs de alta cali-
dad, solo uno pudo identificarse a nivel de 
especie (Pseudomonas taetrolens), mien-
tras que los demás se clasificaron a nivel 
de familia o superior. El análisis genómico 
comparativo de estos MAGs reveló ras-
gos metabólicos clave relacionados con la 
supervivencia en condiciones de extrema 
salinidad y exposición a metales pesados.

Estos estudios también han puesto de 
relieve rutas metabólicas únicas y han 
permitido describir nuevos taxones no cul-
tivados (Candidatus) que amplían nuestro 
conocimiento sobre la vida en condiciones 
extremas. Además, mediante enfoques de 
culturómica, hemos identificado un nuevo 
género, Terrihalobacillus, y varias especies 
de los géneros Aquibacillus, Pseudidioma-
rina, Halonotius, Halogeometricum, Halomi-
croarcula, Natrinema y Fodinibius, algunos 
de ellos implicados en procesos metabóli-
cos de gran relevancia, como la biosíntesis 
de vitaminas (tiamina o biotina).

En resumen, lo que parece un mundo 
hostil e inhabitable, estanques de sal casi 
saturada o suelos contaminados con meta-
les, resulta ser un laboratorio natural don-
de florece una sorprendente diversidad de 
vida microbiana. Cada hallazgo no solo 
nos ayuda a entender cómo la vida puede 
adaptarse a condiciones extremas, sino 
que también abre puertas a aplicaciones 
biotecnológicas con gran potencial.
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