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NUESTROS SOCIOS PUBLICAN

UN GRUPO DE LA UNIVERSIDAD DE CORDOBA PARTICIPA EN LA ANOTACION DEL
GENOMA DE Fusarium graminearum.

1 articulo describe el desciframiento y analisis del genoma com-

pleto del hongo patégeno de cereales, Fusarium graminearum,
causante de grandes pérdidas econémicas a nivel mundial y §
ademas produce micotoxinas que contaminan el grano almacenado \
por lo que representa una amenaza para la salud humana y animal.
La iniciativa para la secuenciacion y el analisis del genoma ha sido |
liderada por el Profesor Corby Kistler de la Universidad de Minne-
sota, en colaboracién con el Broad Institute del Massachusetts Ins- §
titute of Technology (MIT) y la Universidad de Harvard (EEUU)
[Cuomo et al, Science 317 (5843):1400-1402 (2007)].
En el trabajo han participado 45 investigadores de 8 paises, de los
cuales Antonio Di Pietro y M. Isabel G. Roncero, socios de la
SEM, pertenecen al Departamento de Genética de la Universidad de
Cordoba. Este grupo lleva trabajando mas de 15 anos en los meca-
nismos de patogénesis de Fusarium y ha contribuido con su experiencia al analisis e interpretacion de las secuen-
cias genomicas de este hongo patégeno. El objetivo final del proyecto es identificar aquellos genes relevantes para
el desarrollo de la infeccion. Este conocimiento es de gran interés al permitir el desarrollo de nuevos métodos para
el control sostenible y eficaz de las enfermedades de las plantas.

- UN ANALOGO BACTERIANO DE LA PROTEINA DEL PRION

afael Giraldo (CIB-CSIC), socio de la SEM, acaba de publicar [PNAS

104, 17388-17393 (2007)] que pequenas moléculas de ADN, depen-
diendo de su secuencia de nucleétidos, pueden inducir en una proteina
modelo (RepA-WH1, del plasmido de Pseudomonas pPS10) la formacion de
polimeros fibrilares de naturaleza amiloide. Hasta la fecha, dicho compor-
tamiento sélo se conocia en la proteina del prion de mamiferos (PrP).

IMAGEN:

El ADN puede inducir la agregacion de proteinas amiloides. La interaccion
transitoria de cortas secuencias de ADN (en verde) con RepA-WH1 (cintas:
a-hélices en celeste, hebras-f en violeta), neutraliza un grupo de residuos
basicos (esferas azules) en la proteina, actuando asi como "chaperona" en
i el ensamblaje de las fibras amiloides (fondo de la imagen).

UN NUEVO METODO PARA CUANTIFICAR ALTERACIONES EN EL MATERIAL GENETICO

Esta metodologia cuantifica la capacidad de condiciones fisicas y de
compuestos quimicos para inducir alteraciones en el material gené-
tico. La técnica se fundamenta en la deteccion de la respuesta SOS,

-~ -

medida como la liberacion de profagos de bacterias lisogénicas mediante l
RT-PCR. Para ello, el grupo de Evaristo Suarez, socio de la SEM, usa
como cebadores oligonucledtidos convergentes que flanquean la region attB
attP (de integracion) del fago (Figura 1). El método se ha puesto a punto
con bacterias Gram positivas (Lactobacillus casei/fago A2 y Gram nega-
tivas (Escherichia coli/lambda) para minimizar los problemas de imper- g
meabilidad derivados de la estructura peculiar de cada tipo de pared 4 HP
celular [Soberon et al, Appl. Environ. Microbiol. 73: 2815-2819 (2007)]. (/ a

|

IMAGEN: Esquema de la disposicion del DNA viral (linea gruesa) respec- [\
to al bacteriano. Los sitios attPy attB son los puntos en los que ocurre

la recombinacion que conducira a la integracion/escision del DNA viral.

Las flechas horizontales representan a los oligonucleétidos cebadores. Los oligonucleétidos, que tienen orientacion
divergente en el fago integrado, pasan a ser convergentes en el DNA viral auténomo. El rectangulo colocado entre
ambos cebadores representa el segmento que resultara amplificado por PCR.

\
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SEM digital:

una nueva cuwltura microbiologica

Los libros no estan muertos (lo que pasa es que
se estan volviendo digitales), es el llamativo
titular de una reciente portada de la revista

Newsweek. ¢Esta exhausta la “galaxia de
Gutenberg”, cinco siglos y medio después de
empezar a revolucionar la cultura humana? No,
cambia la tecnologia, pero los objetivos y los con-
tenidos deben seguir siendo los que caracterizaron
la revolucion cientifica: profundizar en el conoci-
miento, difundir los descubrimientos y extender el
saber a la mayor cantidad de personas posible. En
nuestro caso, conocimientos, descubrimientos y
saberes de la ciencia microbiolégica. Nuevas tec-
nologias suponen, e imponen, nuevas capacida-
des, nuevas actitudes. Nuevos métodos, nueva
informacion... contrastada. Internet es el medio,
la biblioteca global. Internet nos tiene que servir
no solo para buscar informacién, sino para traba-
jar mas eficazmente y para aumentar nuestra
capacidad de discriminaciéon, ya que debemos
aprender a “separar el grano de la paja” -y, a
veces, paja mohosa llena de errores. Y nuevos
libros, deben sustituir el enciclopedismo por indi-
caciones de lugares de trabajo y fuente de infor-
macién, en Internet, l6gicamente. Este es el prin-
cipal objetivo del libro Microorganismos, de
Schaechter et al. [véase Int. Microbiol. 9:75-77, e
Int. Microbiol. 10:157-168], que se publicara en el
proéoximo curso académico, con el apoyo de la SEM.

“cQué hay en un nombre?” -le hace decir
Shakespeare a la enamorada Julieta. “Eso que lla-
mamos rosa, ¢oleria tan fragantemente si tuviera
otro nombre?” El mundo digital, y los registros
bibliométricos estan influyendo en nuestras inve-
teradas costumbres. La falta de normalizacion de
los nombres de los investigadores y de sus centros
en las publicaciones cientificas y en las bases de
datos es un hecho extendido, lo que disminuye la
visibilidad de los autores y de sus centros a nivel
internacional y dificulta el calculo de las citas reci-
bidas. Para remediar ese defecto, la FECYT ha
publicado un documento —elaborado por los gru-
pos de investigacion EC3 de la Universidad de
Granada y Analisis Cuantitativos de Ciencia y
Tecnologia del CINDOC-CSIC—, que contiene un
conjunto de orientaciones extremadamente utiles
[www.accesowok.fecyt.es/recomendaciones_publi
caciones.html|

¢Juan de Dios Lucas del Castillo y Jiménez de
la Gandara de Castejon de Arriba? Probable-
mente, ninguno de los lectores se llame asi —y si

asi lo es, pido excusas por la coincidencia—, pero
es sabido que los nombres y apellidos de los espa-
noles y espanolas pueden ser muy largos, y que a
veces sorprenden fuera de nuestras fronteras.
Cuando abri una cuenta corriente en Davis,
California, hace ya muchos anos, me sorprendi6
que me preguntaran —como contraseina— “your
mother’s maiden name”. Las mujeres en Espaia,
afortunadamente, no cambian de apellido, ni de
documentos, al casarse. En Estados Unidos,
pocas personas conocen el apellido original de la
madre de un amigo. Viene esto a cuento de que
cada pais tiene sus costumbres y que es bueno
que conservemos cada uno las propias. Y hasta
aqui, nos limitamos al terreno de lo privado. Pero,
¢qué pasa cuando aparecemos como autores de
un articulo cientifico en una revista internacional?
Segtan el documento de la FECYT citado, en las
bases de datos de Thomson-ISI, el porcentaje de
investigadores espanoles que aparecen bajo dos o
mas nombres oscila entre un 20% y un 40%. Y
una cosa parecida pasa con los nombres de los
centros de trabajo. Los propios investigadores son
en parte responsables, ya que utilizan distintas
formas de apellidos en distintos articulos. Pero,
ademas, las bases de datos bibliograficas cometen
con frecuencia errores, sobre todo a causa de sus
practicas de indizacién adaptadas a la cultura
anglosajona (principalmente, por qué negarlo,
norteamericana).

La digitalizacion conlleva normalizacion. El
océano de Internet necesita singladuras claras.
Gutenberg sigue imponiendo su impronta (no, lec-
tor, es una O, no una E), y que lo haga por
muchos anos todavia. Si no ya en papel, en el
rigor que €l y sus herederos, los editores e impre-
sores, aplicaban a la correccién de lo que impri-
mian, y del que se carece cuando se deja un docu-
mento en Internet. Seria de desear que la actual
revolucion de la ensefianza universitaria (“la refor-
ma de Bolonia”) supusiera un cambio real de
conocimientos, habilidades y actitudes, y no una
mera continuacion de las “tareas de casa” de
siempre, aunque ahora con un nombre altisonan-
te. Y los profesores estan dispuestos, pero es la
hora de los “administradores” que deben aportar
los medios docentes, técnicos y econémicos nece-
sarios.

Ricardo Guerrero
Presidente de la
Sociedad Espaiola de Microbiologia
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La CECT rinde homenaje a
M? Dolores Garcia Lopez (Loly)

ebido a su jubilacién, Loly ha terminado su

larga y fructifera trayectoria profesional en la
Coleccion Espanola de Cultivos Tipo (CECT) y en
el Departament de Microbiologia i Ecologia de la
Universitat de Valéncia. Ahora dispondra de mas
tiempo para dedicarse a otras actividades y aficio-
nes, y todos le deseamos muchas satisfacciones
en esta nueva etapa.

En nombre de la CECT y como miembro del
Departament de Microbiologia i Ecologia de la
Universitat de Valéncia, quiero expresarle mi mas
sincero reconocimiento por los muchos afios que
ha estado con todos nosotros, siempre con una
sonrisa y siempre dispuesta a ayudar en lo que
hiciera falta. A pesar de las dificultades que tuvo
que superar tras el repentino fallecimiento de
Federico Uruburu, siguié adelante con sus obliga-
ciones docentes y su trabajo en la CECT. Todos
nos quedamos sorprendidos por su capacidad de
reaccionar ante la adversidad y demostr6 una for-
taleza interior digna de admiracién.

Se va la persona que ha estado siempre ligada
y dedicada a la CECT desde sus comienzos en la
década de los 60 en el Instituto Jaime Ferran de
Microbiologia del Consejo Superior de
Investigaciones Cientificas (CSIC). Gracias a su
tes6n y entusiasmo junto a Federico Uruburu, la
CECT adquirié un lugar entre las mejores colec-
ciones europeas y se consiguié su reconocimiento

como servicio de la Universitat de Valéncia.
Superaron épocas muy duras sin ningan tipo de
ayuda institucional y practicamente sin personal,
pero poco a poco fueron reuniendo a un equipo de
personas al que supieron transmitirle su entu-
siasmo por la coleccién. De ellos, algunos siguen
en la coleccion y otros ocupan diversos puestos de
trabajo en la Universidad, en el CSIC o en empre-
sas, pero todos ellos guardan un recuerdo muy
grato de su época en la CECT. También han sido
muchisimos los estudiantes a los que ella ha con-
tribuido a formar a lo largo de su dilatada carrera
docente, y que la recuerdan con gran carifio desde
sus actuales trabajos.

Su excelente trato y su ayuda desinteresada a
cualquiera que se lo pidiera han hecho que todo el
personal de la CECT y del Departament de
Microbiologia i Ecologia la aprecie y valore su
esfuerzo callado de tantos afios. Aparte de las cua-
lidades cientificas, hay cualidades humanas que
son cruciales para una convivencia armoénica y un
buen ambiente de trabajo. Loly ha sido un ejem-
plo de ellas a lo largo de tantos afios. Buena prue-
ba de ello fue la masiva asistencia a la comida de
despedida y a la foto tomada en el Campus, que
adjuntamos.

Loly, sabes donde nos tienes siempre para lo
que quieras,

Esperanza Garay
Directora de la CECT
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Rafael Rotger Anglada

Rafael Rotger, (“Rafa” para todos sus amigos y
companeros de la SEM), ha estado vinculado
durante anos a numerosas tareas de gestion,
organizacién, y representacion de nuestra
Sociedad. Ha desempenado el cargo de vicepresi-
dente entre 1990 y 1998, cumpliendo los dos
periodos consecutivos que permite nuestro
Reglamento y desde 1999 hasta finalizar 2006 ha
dirigido con entusiasmo y éxito la revista
Actualidad SEM. Dedic6 mucho empefnio a darle
un enfoque agil, actual y participativo, mediante
la creacion de secciones como Comentarios, El rin-
con de la lengua y los articulos de divulgaciéon y
revisiones. Ahora deja esta revista (“el boletin”) en
buenas manos, las de Federico Navarro-Garcia,
que ya ha estado colaborando con él en los ulti-
mos meses. Y todas las palabras de agradecimien-
to que le dediquemos parecen escasas para valo-
rar adecuadamente su dedicacion a la SEM
Conoci a Rafa cuando me incorporé como vocal
a la Junta directiva, siendo él vicepresidente y
durante todos los afios en los que hemos perma-
necido juntos en estas labores administrativas,
siempre me asombro su enorme capacidad de tra-
bajo, su disposicion y amabilidad. Porque ha sido
capaz de hacer compatible su dedicacion a la SEM
con las tareas docentes en el Departamento de
Microbiologia de la Facultad de Farmacia de la
Universidad Complutense de Madrid, la direcciéon
del propio departamento entre 1996 y 2002, el
desempeno de actividades como la Secretaria del
Grupo de Microbiologia Clinica, o la pertenencia a
la Comisiéon Nacional de la Especialidad
Farmacéutica en Microbiologia y Parasitologia del
Ministerio de Sanidad y Consumo. Ademas, entre
2002 y 2006 fue Director adjunto de la Escuela de
Especializacién Profesional en Analisis Clinicos de
la Universidad Complutense de Madrid y miem-
bro de la Comisién Nacional de Bioseguridad del
Ministerio del Medio Ambiente, cargo en el que
continta. Y en todos esos foros ha sabido promo-
ver la microbiologia y la representacion de la SEM.
Ademas, ha sido “el informdtico” de la SEM
durante anos, la persona a la que acudiamos con
el problema. Isabel Perdiguero, nuestra también
abnegada secretaria técnica, aun recuerda las

numerosas llamadas de
socorro enviadas y las suce-
sivas raudas respuestas y
viajes de Rafa a nuestra
sede para resolver el conflic-
to. El disenio del primer pro-
grama de socios, que es la
base del actual, fue creado
por Rafa desinteresadamen-
te “en sus ratos libres”. Y
por si todo eso fuera poco,
también ha sido el respon-
sable de la web desde que iniciamos esta nueva
via de comunicacién.

Pero atin con todos estos meéritos y ocupacio-
nes, lo que mas destaca de Rafael Rotger es su
forma de ser y de hacer. No importa cuanto tra-
bajo tenga, cuanto tiempo le quite de sus asuntos
o descanso lo que le pidas, él siempre lo acoge
serenamente y realiza o resuelve con sencillez y
sin dar importancia a su esfuerzo. Tanto para los
sucesivos presidentes y otros miembros de la
Junta de nuestra Sociedad, como para cualquiera
de los socios que lo han necesitado, Rafa siempre
ha estado ahi, polifacético y capaz, discretisimo en
un segundo plano, y dispuesto a trabajar en lo
que sea para el bien de la SEM.

Sabemos que se merece un descanso, pero
aunque deja Actualidad SEM ha aceptado llevar la
supervision y mantenimiento de la web. Es una
gran noticia, pues no me imagino nuestra sede ni
la Junta SEM sin la presencia callada pero eficaz
de Rafa. Le dejaremos mas tiempo para dedicarse
a sus obligaciones actuales como Vicedecano de
Investigacion y Especialidades Farmacéuticas, en
la Facultad de Farmacia de Madrid, pero es una
tranquilidad saber que seguira cerca y al tanto de
nuestras actividades.

En nombre de todos los que te conocen y que-
rrian hoy estrecharte la mano, gracias, Rafa. Para
los mas cercanos, es un placer y un privilegio
haber compartido contigo tantos buenos ratos de
trabajo para nuestra Sociedad.

Sara Pérez Prieto
Centro de Investigaciones Biologicas, CSIC
Madrid
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Arthur Kornberg

Il dlletie cde los enzimologos cuz vozirdaron e
eransieion e la Biologidea Wolzenlear

Con la muerte de Arthur Kornberg desaparece
el que quiza fue el Gltimo de los enzimélogos
de transicién a la Biologia Molecular, una saga
brillante en la que su maestro, Severo Ochoa,
ocupa un lugar destacado. Su manejo de la sinte-
sis del DNA in vitro —en paralelo con el que Severo
Ochoa hizo de la sintesis de RNA- abri6 el camino
para definir los mecanismos que permiten enten-
der el funcionamiento de las células a nivel mole-
cular, de manera integrada, desde el flujo de infor-
macion que va desde los genes a las proteinas.
Kornberg, nacido en 1918, estudié Medicina y se
incorpor6 como médico a los Servicios de Salud
Pablica de Estados Unidos. Altamente motivado
por la investigacion, tras la guerra mundial se
desplazo, en 1946, a un laboratorio lider mundial
en estudios enzimologicos, el que dirigia en Nueva
York un Severo Ochoa que apenas superaba los
40 anos. Un ano de trabajo en Manhattan le fami-
liariz6 con el manejo de proteinas enzimaticas; el
Unico camino para disponer de cantidades mini-
mas con actividad catalitica exigia partir de kilos
de células, manejar litros de extractos, realizar
precipitaciones fraccionadas y purificaciones en
columnas y llegar, con suerte, a cantidades mini-
mas de un producto capaz de revelar cémo estos
catalizadores debian funcionar en las células. A
falta del extenso catalogo de sustratos comerciales
de hoy, con frecuencia el enzimoélogo habia de
esforzarse en desarrollar habilidades de quimico
para prepararselos.

Un ano basté para que Kornberg se prendara
del trabajo con enzimas, como forma de acercarse
a las claves de los fenomenos biologicos. Con
motivo del homenaje a Ochoa en su 70 cumplea-
nos, escribidé un capitulo con el expresivo titulo,
“For the love of enzymes”, en el que confesaba que
su relacion monogama mas duradera habia sido
con la DNA polimerasa I. Como en tantas ocasio-
nes, un sistema microbiano, Escherichia coli, arro-
jo claves esenciales. Durante anos, Kornberg reve-
16 la existencia de esta enzima en la bacteria, y su
capacidad de sintetizar DNA in vitro en un proce-
so dependiente de un molde. El campo daria un
vuelco con el apoyo de la genética bacteriana, al
demostrarse que, mutantes carentes de esta poli-
merasa, crecian con normalidad, lo que abri6 la

Arthur Kornberg recibiendo la medalla de la
Fundaciéon Carmen y Severo Ochoa en 1994

puerta a la caracterizacién de las otras polimera-
sas, las que son activas en la replicacion del mate-
rial celular.

Arthur Kornberg compartié con Severo Ochoa
el Premio Nobel de Medicina en 1959. La admira-
cion por su maestro espanol estuvo siempre
impregnada de un afecto que, creo, le llevé a cono-
cer muchos aspectos de la cultura espanola.
Indagando en sus raices, comentaba que su ape-
llido derivaba de sus antepasados, judios espano-
les, con el nombre de Cuellar. La extraordinaria
cordialidad de su trato realzaba la brillantez inte-
lectual de que estaba dotado, lo que se ponia de
manifiesto tanto en la conversacién directa como
en la exposicién de cualquier conferencia o seminario.
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En la linea de los investigadores que han dado
gran importancia a la prosa con la que presentan
sus resultados y sus ideas, fue un verdadero
dominador la escritura cientifica. Con ello, no sélo
nos dejo cientos de papers en los que los resulta-
dos nitidos se interpretaban en su justo alcance,
expresion de la “elegancia” de su trabajo, sino
numerosas paginas descriptivas de sus vivencias
como investigador que son extraordinariamente
reveladoras. Una de sus ultimas aportaciones
sobre recuerdos personales es su articulo
“Remembering our teachers” publicado en el
Journal of Biological Chemistry (vol. 276, p. 3-11,
2001) con motivo del centenario de la revista. Con
emocion que no le impide ser preciso, reivindica la
figura de sus maestros, el matrimonio Carl y Gerty
Cori y Severo Ochoa. Lamenta que se hayan olvi-
dado notables aportaciones de los primeros -La
luz de las candilejas del escenario bioquimico se
mueve con rapidez, apagando las estrellas de ayer
hasta dejarlas en la oscuridad... Este ha sido el
caso del ciclo de Cori, del éster de Cori y de los pro-
pios Carl y Gerty Cori- y no tiene empacho en reco-
nocer que, lo que inspiré el interés por abordar la
sintesis de un polimero como es el DNA, no fue el
modelo de la doble hélice de Watson y Crick, sino
los hallazgos de los Cori sobre la glucégeno fosfo-
rilasa y el ciclo del glucégeno.

Kornberg recorri6 el camino inverso al de
Ochoa, se fue con los Cori a la Washington
University de Saint Louis en 1947, tras la aludida
estancia en Nueva York, mientras que Ochoa
habia trabajado en Saint Louis antes de su defini-
tivo viaje a Manhattan. Alos mas tarde, en 1953,
Arthur Kornberg habria de acceder de nuevo a la
Facultad de Medicina de Washington University,

Antonio Ventosa Ucero

nuevo) Editor de’ IJSEM

precisamente como jefe del departamento de
Microbiologia, con el apoyo entusiasta de Carl
Cori quien habia de manifestarle un disgusto
notable cuando, cuatro afios mas tarde, acepté un
puesto en la Universidad de Stanford en
California. Entre tantos movimientos se construyo
una de las trayectorias cientificas mas soélidas e
influyentes en el desarrollo de la ciencia del siglo
XX, la del cientifico recientemente fallecido que
hoy recordamos. Su penetraciéon en la replicacion
del DNA la realiz6 desde un manejo magistral de
sistemas microbianos, incluyendo la bacteria y
determinados virus como los de DNA monocate-
nario. Termino con otros comentarios de Kornberg
sobre Severo Ochoa, en el referido articulo del
JBC: “mads que desplegar una inteligencia cegado-
ra, Ochoa me enserié que las cosas irian bien si
perseveraba en la ética de la experimentacion... el
recuerdo de Severo Ochoa como un gran maestro,
inspirador de carreras de cientificos, perdurard en
la memoria de toda una legién de postdoctorales,
doctorandos y colaboradores visitantes que se
acercaron a él, desde todos los rincones del mundo,
para a su retorno alcanzar posiciones de liderazgo,
muchos en la nacién espanola’.

Descanse en paz, el gran cientifico que un afo
antes de su muerte pudo ver como su hijo Roger
Kornberg era reconocido también con el maximo
galardon cientifico, el Nobel de Quimica que le fue
concedido en solitario.

César Nombela

Catedratico de Microbiologia
Departamento de Microbiologia II
Facultad de Farmacia,

Universidad Complutense de Madrid

Vactor: de’ Lorenzo
premio

1 profesor Antonio Ventosa, Presidente del

Comité Organizador del reciente XXI Congreso
Nacional de Microbiologia de la SEM, ha sido
nombrado Editor Asociado del International
Journal of Systematic and Evolutionary
Microbiology, revista publicada por la Society for
General Microbiology y 6rgano oficial del Comité
Internacional de Sistematica de Procariotas
(ICSP). Su dilatado curriculum en el estudio de la
biodiversidad de los microorganismos extremofilos
le ha hecho merecedor de tal honor.

@laxoSmithKiline

1 10 de Octubre de 2007 el profesor Victor de
Lorenzo fue galardonado con el premio
GlaxoSmithKline 2008. Este premio se concede a
microbidlogos que demuestran un liderazgo des-
tacado en la investigacién, la docencia, la comu-
nicaciéon y desarrollo de la microbiologia.
GlaxoSmithKline reconoce de esta manera a
un miembro internacional de la Sociedad
Americana de Microbiologia (ASM). El premio sera
entregado en el proximo Congreso de la ASM que
se celebrara en Boston en junio de 2008.



44:6

Actualidadess sy

Informe: de

los: Grupos

Biodeterioro y Biodegradacion

Presidente: Diego A. Moreno

1 Grupo de Biodeterioro y Biodegradaciéon

desea agradecer a Cesareo Saiz-Jiménez la
organizacion de la Mesa Redonda que sobre
“Biodeterioro y Biotecnologia en el Patrimonio
Histérico” se celebré con notable éxito de partici-
pacion durante el XXI Congreso de la SEM en
Sevilla, el pasado 17 de Septiembre de 2007. Los
cuatro trabajos presentados por los ponentes se
publicaran proximamente en la revista electronica
Coalition, que edita la Red Tematica del
Patrimonio Histérico y Cultural del CSIC
(www.rtphc.csic.es/).

El Premio THOR Especialidades, S.A., al mejor
Poster de los 16 presentados en el area de
Biodeterioro y Biodegradaciéon recayo en M. Isabel
Sarré por el trabajo “La cueva de Las Monedas
(Cantabria, Espana): procesos de biodeterioro en
espacios carsticos con pinturas paleoliticas”.
Marta Urizal de THOR Especialidades fue la
encargada de entregar el Diploma acreditativo y
los 300 Euros del Premio durante la Conferencia
de Clausura.

Se recuerda a los miembros del Grupo de
Biodeterioro y Biodegradacién que pueden cursar
de forma gratuita el X Curso que sobre
Biodeterioro de Materiales se celebrara en Madrid,
del 21 de Febrero al 9 de Mayo de 2008, los vier-
nes por la tarde. Para mas informacién véase el
apartado de Cursos de este Boletin o pongase en
contacto con el coordinador del mismo
(diego.moreno@upme.es).

Hongos Filamentosos y
Levaduras (Micologia)

Presidenta: M® Isabel-Reyes Gonzalez Roncero

Convocatoria del II Premio Fleming

1 2° Premio Fleming ha sido otorgado al traba-

jo titulado “Generation, annotation and analy-
sis of ESTs from Trichoderma harzianum CECT
2413” presentado por Juan A. Vizcaino, Francisco
J. Gonzalez, M. Belén Suarez, José Redondo,
Julian Heinrich, Jesus Delgado-Jarana, Rosa
Hermosa, Santiago Gutiérrez, Enrique Monte,
Antonio Llobell y Manuel Rey. La entrega del
mismo tuvo lugar durante el acto de clausura del

XXI Congreso de la SEM en Sevilla. Se invitara al
ganador del premio a presentar el contenido del
trabajo en el IX Congreso de Micologia en
Coérdoba.

Congreso SEM 2007

El premio del grupo especializado a la mejor
comunicacién en el XXI Congreso de la SEM en
Sevilla se ha concedido al trabajo presentado por
la Dra. Meritxell Riquelme titulado “Localizacion
de quitina sintasas en el Spitzenkoérper de las
hifas de Neurospora crassa’.

IX Congreso Nacional de Micologia
2008

El IX Congreso de Micologia se celebrara en
Cordoba del 17 al 19 de septiembre de 2008, con-
juntamente con la Asociacion Espafola de
Micologia.

Microbiologia de los alimentos

Presidente: Miguel Angel Asensio

XVI Congreso Nacional de
Microbiologia de los Alimentos

urante los dias 14 al 17 de septiembre de

2008 se celebrara en el Palacio de la Merced
de Coérdoba el XVI congreso del Grupo de
Alimentos, organizado por el Profesor José
Fernandez Salguero Carretero, de la Facultad de
Veterinaria de la Universidad de Coérdoba.

Las mesas redondas abordaran aspectos de
actualidad, estando previsto dedicar una a micro-
organismos patogenos, concretamente a la micro-
biologia predictiva y a la evaluacién de riesgos,
otra a los microorganismos alterantes y una terce-
ra orientada a la microbiologia enolégica. Pronto
se distribuira el triptico informativo a los socios de
la SEM.

Spanish Association for Food
Protection

En la Asamblea del Grupo de Alimentos cele-
brada durante el XXI Congreso de la SEM en
Sevilla se acordé encargar al Dr. David Rodriguez
Lazaro las gestiones para preparar la afiliacion del
Grupo de Alimentos de la SEM como asociado en
Espana de la International Association for Food
Protection. Los interesados pueden solicitar mas
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informacién a David Rodriguez Lazaro, del
Instituto Tecnolégico Agrario de Castilla y Leon, a
través de la direccién: ita-rodlazda@itacyl.es.

Microbiologia del
Medio Acuatico

Presidente: Albert Bosch

entro de nuestro reciente XXI Congreso

Nacional de Sevilla, se celebré con gran bri-
llantez el simposio del Grupo “Microbial source
tracking”: Determinacion del origen de la contami-
nacion fecal en el agua, cuya organizacion fue a
cargo del Dr. Francisco Lucena Gutiérrez. Este
simposio conté con la participaciéon del
Dr. Charles Hagedorn, de la Virginia Polytechnic
Institute and State University de Blacksburg , el
Dr. Anicet R. Blanch de la Universidad de
Barcelona, el Dr. Andrew Gawler de la
Environmental Agency del Reino Unido y el Dr.
Lluis Belanche de la Universidad Politécnica de
Cataluna. En el mismo Congreso Nacional se con-
cedi6 el premio al mejor poster de nuestro Grupo
al trabajo presentado por Mohsen Najimi, becario
predoctoral de Iran en el grupo dirigido por el Dr.
Manuel Lemos Ramos, con el titulo "Identificacion
de un cluster de genes involucrados en la biosin-
tesis de siderdforos en Aeromonas salmonicida
subsp. Salmonicida'.

Se han renovado los cargos de vicepresidente,
secretario y dos vocales de la Junta Directiva del
Grupo de Microbiologia del Medio Acuatico que
han recaido en la Dra. Alicia Estévez Toranzo,
vicepresidenta, la Dra. Sara Isabel Pérez Prieto,
secretaria y los Dres. Vicente Catalan Cuenca y
Maria Dolores Castro Lopez, vocales. Es el
momento de expresar publicamente nuestro reco-
nocimiento a la enorme labor realizada dentro del
Grupo, y especialmente dentro de nuestra Junta
Directiva por el Profesor Juan José Borrego, el
cual ha ocupado desde el origen del Grupo el
cargo de vicepresidente del mismo.

Finalmente se dispone ya de fechas para la
celebracion de nuestra préoxima VII Reunién de
nuestro Grupo que tendra lugar en Bilbao en los
dias 25-27 de septiembre de 2008, organizada por
los profesores Juan Iriberri e Isabel Barcina.

Microbiologia Molecular

Presidente: Juan Maria Garcia Lobo

n el congreso de Sevilla se celebré con gran
éxito el simposium oficial del grupo especializado

organizado por Ihigo Lasa bajo el titulo de
“Comunicacién Intercelular”. La representacion
de los miembros del grupo en el Congrso fue nota-
ble incluyendo ademas del citado simposium la
organizacion de otro symposium “Tendencias
actuales en Biologia molecular de procariotas”
organizado por Antonio Juarez y una notable par-
ticipacion en los simposia “Genémica evolutiva en
procariotas” y “Muerte celular programada”. La
sesion de posteres cont6 con 103 comunicaciones.
R. Balbontin recibié el primer premio SEM a las
comunicaciones presentadas al congreso y J.A.
Christie-Oleza recibi6 el premio del grupo. El
grupo especializado celebr6 en Sevilla una reu-
nion ordinaria en la que se acordé que la proxima
reunién cientifica del grupo se celebrara en Cadiz
los dias 18,19 y 20 del mes de septiembre de
2008. La reunion estarda organizada por Josep
CasadesUs quien contara con la colaboracién de
J. Cantoral y otros colaboradores de Cadiz y
Sevilla.

Microbiologia de plantas

Presidente: Jestis Murillo

1 grupo especializado “Microbiologia de

Plantas” (MiP) celebr6 el simposio “El control
biol6gico, un caso complejo de ecologia microbia-
na” durante el XXI Congreso de la Sociedad
Espanola de Microbiologia en Sevilla. El simposio
fue organizado y moderado por el Dr. Antonio de
Vicente, de la Facultad de Ciencias de la
Universidad de Malaga, y conté con los siguientes
ponentes y charlas: Dr. Emilio Montesinos,
Universidad de Gerona, “Plaguicidas microbianos:
entre la ecologia y la biotecnologia”; Dra. Milagros
Lépez, Instituto Valenciano de Investigaciones
Agrarias, “Métodos potenciales y actuales de con-
trol biologico de bacterias fitopatégenas”; Dr.
Francisco Cazorla, Universidad de Malaga,
“cCoémo seleccionar bacterias candidatas a agen-
tes de biocontrol?, y el Dr. Enrique Monte,
Universidad de Salamanca, “¢Puede Trichoderma
incrementar el poder insecticida de una planta?”.
Las charlas, de muy alta calidad cientifica, atraje-
ron a un buen ntmero de congresistas y dieron
lugar a interesantes debates sobre el tema. El MiP
celebré asimismo su reunion ordinaria, la prime-
ra con la renovada Junta Directiva elegida en el
ultimo congreso del MiP en Benalmadena, en la
que se discutieron diversas medidas para aumen-
tar la visibilidad del grupo y se acordé el invitar al
Presidente de la SEM a las sucesivas reuniones
bienales del grupo. Igualmente, se informé que se
recibié una nueva propuesta para la celebraciéon
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de la siguiente reunion del MiP, en 2009, en
Granada. La Junta Directiva nombré un comité,
compuesto por la Dra. Nuria Gaju Ricart, Dra.
Ester Marco Noales y Dr. Alejandro Pérez Garcia,
para la concesion del premio MiP a la mejor comu-
nicacién, que recayd en la presentada por Luis
Rodriguez-Moreno, A. J. Jiménez y Cayo Ramos
titulada “Analisis estructural de tumores de olivo
inducidos por la infeccién de Pseudomonas savas-
tano?”. El premio consistié en un cheque de 300 €,
destinado a cubrir los gastos de inscripcién del
primer firmante de la comunicacion.

Protistologia

Presidente: Aurelio Serrano

First GEP-GPLF Meeting / Primer
Congreso Hispano-Francés de
Protistologia.

El primer Congreso Hispano-Francés de
Protistologia tendra lugar en la Facultad de
Biologia de la Universidad de Sevilla, del 4 al 7 de
Junio de 2008, coincidiendo con la VII Reunion
del Grupo Especializado de Protistologia de la
SEM (GEP-SEM).

El Comité Organizador esta formado por
Eduardo Villalobo Polo (Presidente. Departamento
de Microbiologia, Universidad de Sevilla) y Aurelio
Serrano Delgado (Vicepresidente II, Instituto de
Bioquimica Vegetal y Fotosintesis, CSIC) por parte
del GEP, e Isabelle Desportes (Vicepresidente I,
Muséum National d’Histoire Naturelle, Paris,
Francia) por parte de “Groupment de Protistologues
de Langue Francaise” (GPLF) (es actualmente
Presidenta de dicho Grupo). Se ha constituido un
Comité Cientifico formado por 10 investigadores
tanto franceses como espanoles especialistas en
distintas areas de la Protistologia. Se estima que
habra unos 120 participantes inscritos, mas un
numero sin determinar de acompanantes. El idio-
ma oficial del Congreso sera el inglés.

El Grupo Especializado de Protistologia (GEP)
de la Sociedad Espanola de Microbiologia se cons-
tituyé en 1996 con el propodsito de promover la
investigacion en Protistologia, y para ello decidio
organizar de forma bienal una Reunién Cientifica
que se ha venido celebrando de forma ininterrum-
pida desde entonces, hasta la VI Reunion celebra-
da en Madrid en Noviembre de 2006. Uno de los
objetivos del Grupo ha sido promover la transfe-
rencia de conocimiento entre los distintos grupos
de investigacién en Protistologia, lo que se ha tra-
ducido en numerosas colaboraciones cientificas

nacionales y transnacionales que de otra forma
hubieran sido poco probables. Por su parte, el
GPLF es una Sociedad Cientifica fundada en
1962, habiéndose celebrado este afio 2007 su 452
Reunion. El espiritu de sus Reuniones, que cele-
bran anualmente, es muy parecido al del GEP.
Ademas, tradicionalmente han celebrado Reunio-
nes fuera de las fronteras francesas. Una de las
preocupaciones recientes del GEP ha sido la aper-
tura, tipicamente a investigadores que trabajan
con protistas pero no conocen el GEP y, por
supuesto, a otras Sociedades de Protistologia den-
tro del ambito Europeo. Otro objetivo ha sido per-
mitir a los jovenes cientificos que asisten a las
Reuniones establecer lazos de unioén con laborato-
rios nacionales y extranjeros, donde en un futuro
pudieran continuar sus estudios. Estas razones
llevaron a plantear la posibilidad de realizar una
Reunion conjunta con el GPLF, aprovechando la
estrecha relaciéon de algunos miembros del GEP
con el GPLF. De esta forma, la organizaciéon de
una Reunién cientifica conjunta se decidi6 en las
reuniones GEP de 2004 y GPLF de 2007.
Finalmente, la  Sociedad Espanola de
Microbiologia (SEM) en Asamblea celebrada en
2005 apoy6 la iniciativa del GEP y la recientemen-
te  constituida  Federation of European
Protistological Societies (FEPS, wwuw.feps.euf), a
través de su Secretario General, Prof. Klaus
Hausmann (FU, Berlin), ha manifestado también
su decidido apoyo a la Reunién.

Se ha constituido una pagina Web Oficial del
Congreso en wwuw.congreso.us.es/hfprotis. La
Reunion esta abierta no sé6lo a los cientificos que
trabajan en Espafia y Francia, sino a todos los que
trabajan en Europa. Esta confirmada ya la parti-
cipaciéon de investigadores que trabajan en aspec-
tos medioambientales, biomédicos y biotecnologi-
cos relacionados con la Protistologia de la
Universidad Complutense de Madrid, el Grupo
Bioindicacién Sevilla y del CSIC (Institutos de
Parasitologia y Biomedicina Lopez-Neyra de
Granada y Bioquimica Vegetal y Fotosintesis de
Sevilla), asi como de diversos centros de investiga-
cion franceses (Instituto Pasteur de Paris,
Universidad Paris Sur, etc.).

La difusién de la Reunion se realizara esencial-
mente por via electronica. Asimismo, se comuni-
cara la celebraciéon de la Reunion a la SEM, asi
como a diversas Sociedades Internacionales como
Federation of European Microbiology Societies
(FEMS), International Society of Protozoologists o
International Society for Evolutionary Protistology.
Ademas del libro de Actas, es costumbre en las
Reuniones organizadas por el GPLF ofrecer la
posibilidad de publicar los resimenes de algunas



Actualidad e se

44:9

comunicaciones en las revistas de protistologia,
tales como el Journal of Eukaryotic Microbiology o
European Journal of Protistology. Se ofrecera esta
posibilidad incluyendo en esta ocasion a la revista
oficial de la SEM, International Microbiology.

Desde este boletin queremos animamos a la
participacion a todos los que trabajais con protis-
tas, sean o no miembros del GEP, para que este
tipo de iniciativas conjuntas puedan continuar
produciéndose en el futuro.

Programa Cientifico
El calendario previsto es el siguiente:

Miércoles, 4 de Junio.

-14-17 h. Llegada y entrega de documentacion.
-17-18.15 h. Charla de bienvenida. Conferencia
Inaugural por el Dr. Andrés Aguilera (CABIMER, CSIC-
JA-UPO-USE).

-20-22 h. Coctel de bienvenida.

Jueves, 5 de Junio.

SESION DE MANANA (Biologia de protistas de vida libre I.
Biologia molecular, celular y fisiologia).
-9.00 h. Café.
-9.30-12.30 h. Presentaciones orales y discusiéon
(charla de 45 minutos + 4 charlas de 20 minutos).
-12.30-13 h. Discusion de los carteles.
-13-15 h. Almuerzo y café.

SESION DE TARDE (Biologia de protistas parasitos I.
Biologia molecular, celular y fisiologia).
-15-18 h. Presentaciones orales y discusién (charla de
45 min. + 4 charlas de 20 min.).
-18-18.30 h. Discusion de los carteles.

Viernes, 6 de Junio.

SESION DE MANANA (Biologia de protistas parasitos II.
Biomedicina y biotecnologia).
-9.00 h. Café.
-9.30-12.30 h. Presentaciones orales y discusién
(charla de 45 min. + 4 charlas de 20 min.).
-12.30-13 h. Discusion de los carteles.
-13-15 h. Almuerzo y café.

SESION DE TARDE (Biologia de protistas de vida libre II.
Ecologia y biotecnologia).
-15-18 h. Presentaciones orales y discusién (charla de
45 min. + 4 charlas de 20 min.).
-18-18.30 h. Discusion de los carteles.

-18.30-20.00 h. Reuniones de trabajo GEP y GPLF.
Sabado, 7 de Junio.

SESION DE MANANA (Evolucién de protistas)
-9.30-10.30 h. Conferencia de clausura por el Dr.
David Moreira (Universidad Paris Sur).

-10.30-12.30 h. Presentaciones orales y discusion (4
charlas de 20 min.).

European Journal of Protistology,
GPLF y FEPS.

La revista European Journal of Protistology
(EJP), publicada por Elsevier, tiene una especial
relacion con el GPLF ya que fue fundada en 1964
por Pierre de Puytorac y otros miembros de este
Grupo. La FEPS ha establecido recientemente un
acuerdo de cooperacion con EJP que ofrece a
todos los miembros de sociedades o grupos afilia-
dos a FEPS una suscripciéon individual a un pre-
cio especial, 137.00 Euros, IVA incluido
(http:/ /www.univbpclermont.fr/ ASSOC/ gplf/ EJO
P_subscription%20offer_FEPS.pdf]. Esta revista
cubre tematicas diversas tales como estructura y
sistematica de protistas, su desarrollo y ecologia,
biologia molecular y fisiologia. Elsevier también
publica otra revista centrada en los protistas,
Protist, que fue fundada en 1902 por Fritz
Schaudinn y constituye un foro internacional de
difusiéon de avances y novedades relevantes en
cualquier area de investigacién sobre estos micro-
organismos. La revista oficial de la SEM,
International Microbiology, publica regularmente
articulos sobre protistas, destacando un numero
monografico sobre los avances en el conocimiento
del mundo eucariético microbiano publicado en
septiembre de 2001 con el respaldo del GEP.

+ X
+ Federation of
uropean

o Protistological
*Socieﬁes
S

wiww.feps.eul

Socios) querdeben actualizar datos

Abad Lozano, José Luis
Bertolin Serra, Francisco Javier
Bordes Benitez, Ana

Fernandez Orts, Eva Maria
Ferrer Bazaga, Santiago

Lafarga Capuz, Bernardo
Lépez Ponce, Francisco José
Martin Gémez, M* Teresa
Medieros Almendros, Jesus
Miranda Casas, Consuelo

Pomés Noguera, Rosalina
Rubio Vallejo, Manuel Fco
Sagardia Redondo, M* Begonia
Sesma Bea, Begona

Vazquez Dominguez, Evaristo

os datos correspondientes a cambios de direccion o de la domiciliacion bancaria deben enviarse a
la Secretaria de la SEM por correo electrénico, normal o fax (ver www.semicro.es).
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Los congresos ICCC11 y ECCO XVI
ponen de relieve los retos a los que se
enfrentan las colecciones de cultivos

Esperanza Garay (directora de la CECT), acom-
panada por José Miguel Lépez y David Ruiz
Arahal (responsables de bioinformatica e investi-
gacion, respectivamente), han asistido del 7 al 12
de octubre en Goslar (Alemania) a los congresos
ICCC11 (The 11th International Conference on
Culture Collections) y ECCO XVI (26th Annual
Meeting of the European Culture Collections’
Organization). El tema de la primera ha sido:
“Connections between collections”, y el de la
segunda: “Reconciling Scientific and Regulatory
Demands”.

A la primera han asistido 257 participantes de
un total de 47 paises. La representacién mas
numerosa fue la de Alemania, seguida de la de
China y Japén. A la segunda un total de 64 parti-
cipantes de 25 paises, incluidos E.E.U.U., Brasil,
Este de Europa, Jap6on y China.

En ambas reuniones se han puesto de mani-
fiesto los nuevos retos a los que se enfrentan las
colecciones de cultivos:

1) ofrecer mas y mejores servicios a los usuarios
teniendo en cuenta las demandas del mercado,
2) alcanzar y mantener los estandares de calidad
reconocidos internacionalmente,

3) mejorar las herramientas informaticas para el
almacenamiento e intercambio de informacion
sobre las cepas,

4) combinar los servicios con la investigacion,
5) potenciar el papel de las colecciones en el
campo de la sistematica, implicando a las mis-
mas en proyectos de investigacion,

6) adoptar politicas de funcionamiento similares
como el MTA consensuado (“Acuerdo de
Transferencia de Materiales”, Material Transfer
Agreement) minimo y comun, compatible con los
objetivos de la CBD (Convenio para la Diversidad
Biolégica),

7) Transformar las clasicas colecciones de culti-
vos en Centros de Recursos Biolégicos con
“Buenas Practicas”, siguiendo las directrices
recientemente publicadas por la OCDE (OECD
Best Practice Guidelines for Biological Resource

Centres, OECD 2007). Dichas directrices han
sido elaboradas conjuntamente por un grupo de
colecciones europeas y de otros paises (entre las
que se encontraba la CECT), expertos en siste-
mas de gestion de la calidad y representantes de
la OCDE.

Se tiende, por tanto, a sustituir el término
“Coleccién de Cultivos” por el de “Centro de
Recursos Biolégicos” (1). Estos se consideran uno
de los elementos clave para el sostenimiento de la
infraestructura cientifica internacional, especial-
mente para potenciar la biotecnologia en cual-
quiera de sus facetas y conseguir un crecimiento
sostenible y un reparto equitativo de los beneficios
(2). Su existencia esta necesariamente ligada al
compromiso a nivel nacional de los gobiernos de
los paises, y a la existencia de fuentes de finan-
ciacién suficientes.

Como resulta facil de apreciar, la consecucion
de dichos objetivos supone un enfoque multidisci-
plinar a diferentes niveles, e implica no sélo a las
colecciones individuales, sino a expertos en taxo-
nomia, biotecnologia, bioinformatica, calidad,
legislacion, etc. En las mencionadas reuniones se
han podido constatar los buenos resultados deri-
vados de este enfoque multidisciplinar, que ya se
esta produciendo, asi como la creciente presencia
e importancia de las colecciones del continente
asiatico. Pero aun queda mucho camino por reco-
rrer, y ello requiere disponer de medios materiales
y humanos suficientes. La CECT no es una de las
colecciones grandes, debido a las limitaciones que
ha sufrido a lo largo de su historia, pero gracias a
un gran esfuerzo ha alcanzado el nivel cientifico y
de calidad de las grandes colecciones europeas y
quiere seguir creciendo en todos los aspectos para
conseguir los mencionados objetivos en un futuro
no muy lejano. Ello requiere también el apoyo y la
colaboracion de los microbiélogos espafioles.
(Mas informacién en wwuw.icccll.de y en
wwuw.eccosite.org/)

1. “Biological Resource Centres: Underpinning the
future of Life Sciences and Biotechnology”,
ISBN 92-64-18690-5, 2001, OECD, Paris.

2. OECD (2004) “Biotechnology for Sustainable
Growth and Development”; communiqué of
meeting of CSTP al ministerial level 29-30
January 2004.



Actualidad e se

44:11

Sytierovieyl clivzrsicy in Enz blogpinzrzs trainds cnel

NEIIP ENSPECHIUES i

IBYIFORINSIE WOFRSINODS
clz o Uniyzrsiclacl Jintzrnaeional cz Anclalneia

ntre los dias 4 y 6 de Octubre de 2007 se cele-

bré en Baeza una Reunién Internacional sobre
diversidad microbiana en el marco de los
Workshops/Talleres que de forma continuada pro-
mueve la UNIA. En este caso, el taller se celebré en
las instalaciones de que dispone la sede Antonio
Machado, y que forman parte de la propia UNIA en
Baeza. Esta sede esta ubicada en el interior del
Palacio de Jabalquinto, edificio del siglo XV y esti-
lo renacentista, y es uno de los edificios singula-
res por los cuales Baeza ha obtenido el Premio
Ciudades Patrimonio de la Humanidad en 2005.

El taller estuvo formado por 18 conferenciantes
europeos y americanos, cientificos cuyas investi-
gaciones abarcaban los mas modernos aspectos
de la actual investigacion en microbiologia
ambiental. El aforo se completaba con unos 26
participantes procedentes de diversos paises de
Europa, Africa y América. El numero reducido de
asistentes permitié una facil interaccion entre los
conferenciantes y los cientificos participantes en
el Workshop. Los conferenciantes trataron temas
que van desde los aspectos metodologicos mas
técnicos hasta las aplicaciones y fundamentos
mas tedricos en ecologia microbiana. La progra-
macioén de las jornadas permitia que los conferen-
ciantes pudieran transmitir su informacién de
una forma completa y ademas relajada. Ademas
de las conferencias de los investigadores invita-
dos, la mayoria de participantes contribuy6 con la
presentacion de pésteres mostrando los resulta-
dos mas recientes de sus investigaciones. Las
sesiones de posteres, acompanadas de una taza
de café en el patio del Palacio de Jabalquinto, faci-
litaron el intercambio relajado de conocimientos y
experiencias cientificas.

La serie de charlas se inici6 brillantemente con
una especulacion polémica de Slava Epstein
(Northeastern University, USA) sobre la estima-
cion de la diversidad global, para la cual, y
mediante analisis estadisticos, propuso un valor
mucho menor al esperado, que oscilaria entre
40000 y 100000 especies de procariotas en la
biosfera. Esta vision de una biosfera procariota
poco diversa contrasté con las observaciones
también tedricas de Carlos Pedrods-Alié (Instituto
de Ciencias Marinas, CSIC, Barcelona), que nos
ofreci6 un horizonte formado por una enorme

diversidad de microorganismos, la mayor parte de
ellos no detectables con las técnicas habituales
por constituir un grupo de tamano muy inferior a
la poblacién de las pocas especies mas abundan-
tes. Sus conclusiones sobre el nimero de especies
procariotas superaba en varios érdenes de magni-
tud los valores propuestos por Slava Epstein.
Este aspecto teérico sobre cuan diversa es verda-
deramente la comunidad microbiana global fue un
tema de recurrente discusion en el foro, y final-
mente fue el objeto principal de especulacién en la
sesion de conclusion del workshop.

Al margen de las especulaciones teéricas, se
presentaron temas metodolégicos importantes en
el campo de la ecologia microbiana molecular.
Wolfgang Ludwig (Technical University of
Munich, Alemania) nos presenté las dificultades y
los beneficios de la reconstruccion filogenética, asi
como la introduccién al software libre ARB dise-
nado por él para poder manipular este tipo de
bases de datos. Cecilia Alonso (Institute of Plant
Biology, Suiza) describié el método novedoso de
identificaciéon de modos de metabolismos en orga-
nismos no cultivados mediante la combinacién de
microautoradiografia y microscopia 6ptica de fluo-
rescencia (MAR-FISH). Reiner Meckenstock
(National Research Center for Environment and
Health, GSF, Munich, Alemania) nos presento los
ultimos refinamientos en el uso de técnicas de
analisis de isétopos estables para la deteccion de
actividades metabolicas de degradacién de hidro-
carburos en acuiferos contaminados. Y finalmen-
te, Richard Pancost (University of Bristol, Reino
Unido) nos introdujo en el uso de lipidos como bio-
marcadores para el seguimiento in situ de proce-
sos microbianos. El aspecto mas aplicado de la
ecologia microbiana lo aport6 Manuel Ferrer
(Instituto de Catalisis y Petroleoquimica, CSIC,
Madrid) con sus estudios moleculares encamina-
dos a la busqueda de nuevas funciones enzimati-
cas mediante el uso de microarrays de metaboli-
tos, a partir de metagenomas.

Siguiendo las tendencias cientificas actuales,
no faltaron estudios de genémica y metagenémica.
Cabe destacar los intentos con relativo buen éxito
en la amplificacién y secuenciacién de genomas
completos a partir de células Unicas descrito por
Karsten Zengler (Marbis Corporation, USA) quien
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nos mostro su aproximacion al trabajo con células
Unicas para obtener su genoma. Rudolf Amann
(Max Planck Institute for Marine Microbiology,
Alemania) utiliz6 como ejemplo del potencial de
todas estas tecnologias como dos células tnicas
tentativamente asignadas a Beggiatoa spp. pue-
den coexistir y ser completamente distintas desde
el punto de vista gendémico. En genémica compa-
rada, este aspecto de organismos de una misma
especie coexistentes y con diferencias genémicas
marcadas quedé ejemplificado por los resultados
de Josefa Antén (Universidad de Alicante) con las
secuencias de dos Salinibacter ruber aislados
simultaneamente de una misma poblacién micro-
biana. Ademas, esta investigadora mostré como se
puede acceder al conocimiento del virioma natural
de un ambiente mediante metagenémica. De
forma paralela Matthew Sullivan (Massachussets
Institute of Technology, USA) expuso sus ultimos
estudios de metagenomica sobre el virioma global
de cianobacterias, mostrando cémo los cianovirus
pueden codificar genes del aparato fotosintético y
actuar posiblemente como transportadores de
informacién genética. Este investigador introdujo
también un segundo concepto teérico que domind
el workshop: ‘everything is everywhere, but, the
environment selects’. Héctor Garcia-Martin (Joint
Genome Institute, USA) nos presenté estudios
comparativos de organismos no cultivados de
lodos activos de depuradora procedentes de diver-
sos lugares en la tierra, y se centré en aspectos
metagenomicos del candidatus “Accumulibacter
phosphatis”. Ramon Rossello-Mora (Institut
Mediterrani d’Estudis Avancats, CSIC, Esporles)
traté otros aspectos de biogeografia, y mostro,
aplicando técnicas de metaboléomica, como orga-
nismos de distintos origenes pueden exhibir
caracteristicas metabélicas distintas y asociadas
al origen de aislamiento, probablemente debido a
procesos de regulacion transcripcional o pos-
ttranscripcional.

En el marco del workshop también se presen-
taron sistemas microbianos presentes en ambien-
tes muy singulares. Por ejemplo, Lise Ovreas
(University of Bergen, Noruega) nos introdujo a la
microbiota presente en las grietas de las rocas
basalticas de los fondos articos de las dorsales
oceanicas, comunidades de muy baja densidad y
dificil acceso. Valeria Souza (Univ. Nacional de
México, México) describié un ecosistema singular
y aislado en el interior de México, donde se pue-
den observar organismos que evolucionan de una

forma clonal, a diferencia de otros asociados a la
microbiota de animales que se caracterizarian por
un intercambio genético importante. Finalmente,
Ian Head (University of Newcastle, Reino Unido)
nos explicé sus estudios en la biosfera profunda
asociada a los yacimientos petroliferos y capaz de
llevar a cabo metanogénesis a partir de la mezcla
de compuestos del petréleo. En relacién con este
ultimo aspecto, cabe destacar que la biodegrada-
cion y la reaccion de la microbiota frente a las acti-
vidades antropogénicas contaminantes también
fue tema de discusion. Hendrik Schifer
(University of Warwick, Reino Unido) nos explico
la diversidad de microorganismos degradadores
de dimetisulfoxido y las implicaciones globales en
aspectos atmosféricos. Asimismo, Bernardo
Gonzalez (Universidad Catoélica Pontificia de
Chile, Chile) nos introdujo en cémo los deshechos
de la mineria del cobre en Chile influyen sobre la
microbiota autoctona costera.

El ultimo dia del workshop se presentaron oral-
mente cinco posteres seleccionados que, de algu-
na manera, representaban el conjunto de investi-
gaciones aportadas por los participantes. Los tres
dias del workshop fueron intensos, y la informa-
cion transmitida fue en todo momento de muy ele-
vado contenido cientifico y muy vanguardista. Sin
embargo, a pesar del intenso programa cientifico,
las sesiones se desarrollaron de forma amena y
muy distendida. La reunion finaliz6 con una mesa
redonda en la cual se discutieron los temas mas
candentes en el campo. Se especul6 sobre el sig-
nificado de la identidad de los organismos con res-
pecto a su funcion en el ecosistema, sobre como se
puede abordar el conocimiento de la verdadera
actividad de los organismos en su propio ecosiste-
ma, y sobre la magnitud de la diversidad de pro-
cariotas presentes en la biosfera. Este ultimo
aspecto fue finalmente sometido espontaneamen-
te a un referéndum simbélico entre los participan-
tes, finalizando asi una reunién que se habia
caracterizado por un ambiente muy cordial y un
alto nivel cientifico, que resulté6 muy satisfactorio
para el conjunto de los participantes.

Silvia Marqués!, Rudolf Amann?2

y Ramon Rossell6-Moéra3,

organizadores del taller

1Estacion Experimental del Zaidin-CSIC,
Granada, Espana, 2Max Planck Gesellschaft,
Bremen, Alemania y 3Instituto Mediterraneo de
Estudios Avanzados-CSIC, Palma de Mallorca,
Espana
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Estudio metagénomico de microorga-
nismos del mar Mediterraneo profundo

De la noche a la mafana, pasé de estudiar pro-
cesos enzimaticos de degradacién en la pared
celular fangica de la levadura Schizosaccharomy-
ces pombe a intentar entender como son las
comunidades microbianas del Mar Mediterraneo
profundo. Durante mi tesis en el laboratorio de los
doctores Dr. Carlos Rodriguez Vazquez de Aldana
y Dr. Francisco del Rey Iglesias en el Instituto de
Microbiologia Bioquimica de Salamanca, recibi,
entre muchas otras buenas cosas, un curso de
doctorado de bioinformatica con el que descubri la
existencia de gran numero de programas que
podian ayudarme a entender las proteinas de la
familia de beta-glucanasas con las que estaba tra-
bajando. Ahora hago algo similar, pero con una
miriada de secuencias simultaneamente.

A pesar de mi inexperiencia, el Dr. Francisco
Rodriguez Valera me acepté como posdoctoral en
su grupo de Genémica Evolutiva en la Universidad
Miguel Hernandez (Alicante) (http://egg.umh.es).
Con paciencia aprendi que sabia poco de la diver-
sidad que “hay ahi afuera” y que, si bien los orga-
nismos que cultivamos en el laboratorio nos pue-
den dan muchas pistas, tan sélo representan un
1% de las especies que se estima pueden existir.
El estudio de la biodiversidad microbiana ha
entrado en una nueva era a partir de la metage-
noémica. Trabajos pioneros como el iniciado por
Craig Venter (Rusch et al.,, 2007; Venter et al.,
2004) (http://camera.calit2.net/), clonando y
secuenciando ADN de microbios procedentes de
agua del Mar de los Sargazos y otros puntos geo-
graficos, ponen de manifiesto que la diversidad
génica de los microorganismos presentes en
muestras naturales es mucho mayor de lo espera-
do; por ejemplo: el descubrimiento de mas de un
millén de nuevos genes con la secuenciacion del
equivalente a un tercio del genoma humano.

Entre otras lineas de investigacion, el grupo del
Dr. F. R. Valera inicié hace varios afnos la explora-
cion sistematica del reservorio genético represen-
tado en los microorganismos procariéticos del océ-
ano profundo. El mar Mediterraneo posee una
dimensién cultural y econémica enorme en el con-
texto europeo y, en cierta forma, es un modelo a
escala del océano global. A partir de la biomasa

obtenida tras el procesa-
miento de mas de 1000
litros de agua recogida a
3000 metros de profundi-
dad en el mar Joénico, se
realizdé una libreria meta-
genomica de fésmidos
(~40 Kbp) cuya secuencia-
ci6én y analisis comparati-
vo con otros estudios oce-
anicos se esta llevando a

“d cabo (DeLong et al., 2006;
Martin-Cuadrado et al., 2007). Con ayuda de la
“Gordon & Betty Moore Foundation”, se secuen-
ciaron fosmidos completos correspondientes a
grupos taxonomicos con escasa representacion en
las bases de datos actuales, como es el caso de las
archaeas marinas.

Al realizar mi posdoctorado en Espana, la
FEMS me brind6 la oportunidad de realizar una
estancia en un centro de investigacion de presti-
gio. La razon principal por la que solicité la beca
con el grupo de Purificacion Lopez-Garcia y David
Moreira (Unité d’Ecologie, Systématique &
Evolution, CNRS-Université Paris-Sud, Francia)
fue su gran experiencia en estudios de diversidad,
filogenia molecular y evolucién, asi como sus
conocimientos en el analisis de fragmentos gené-
micos (Lopez-Garcia et al., 2004; Moreira et al.,
2004). Otra razon, por qué no, fue disfrutar traba-
jando en un campus situado dentro de un jardin
botanico, centrado en un valle donde los edificios
se reparten entre robles centenarios, con su cha-
teau historico, sus caminos, sus ardillas... y hasta
su rio con patos; bucoélica imagen que casi me
hacia olvidar la carga inevitable de mi ordenador
portatil. Durante los dos meses de estancia,

Te recordamos que el plazo para la solicitud
de las becas FEMS se abre dos veces al afo.
Estan destinadas a jovenes cientificos (menores
de 36 afnos) que sean miembros de sociedades
pertenecientes a FEMS, para estancias de hasta
3 meses en paises europeos. Las fechas limite de
recepcion de la documentacién en nuestra
secretaria son el 15 de Mayo de 2007 o el 1 de
Noviembre de 2007. Los impresos y las bases de
la convocatoria estan disponibles en:
http:/ /www.fems-microbiology.org/website/NL/page54.asp
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aprendi a utilizar programas informaticos y obtu-
ve nociones sobre céomo desarrollar los mios pro-
pios que me ayudasen a manejar el gran numero
de datos generados en este tipo de estudios gené-
micos. Tal vez fue demasiado corta para cumplir
todas mis expectativas, pero sin duda alguna, pro-
vechosa en muchos aspectos. La acumulacién de
datos genémicos se esta produciendo a un ritmo
muy superior al que somos capaces de entender,
por lo que adquirir la capacidad para analizar este
masivo repertorio genético es fundamental en la
nueva era de la microbiologia.

DelLong, E.F., C.M. Preston, T. Mincer, ... and D.M.
Karl. 2006. Community genomics among stratified
microbial assemblages in the ocean’s interior.
Science 311:496-503.

Lopez-Garcia, P., C. Brochier, D. Moreira, and F.
Rodriguez-Valera. 2004. Comparative analysis of a
genome fragment of an uncultivated mesopelagic
crenarchaeote reveals multiple horizontal gene
transfers. Environ Microbiol 6:19-34.

Martin-Cuadrado, A.B., P. Lopez-Garcia, J.C. Alba,
D. Moreira, L. Monticelli, A. Strittmatter, G.

Gottschalk, and F. Rodriguez-Valera. 2007.
Metagenomics of the deep mediterranean, a warm
bathypelagic habitat. PLoS ONE 2:e914.

Moreira, D., F. Rodriguez-Valera, and P. Lopez-
Garcia. 2004. Analysis of a genome fragment of a
deep-sea uncultivated Group II euryarchaeote con-
taining 16S rDNA, a spectinomycin-like operon and
several energy metabolism genes. Environ Microbiol
6:959-69.

Rusch, D.B., A.L. Halpern, G. Sutton, ... and J.C.
Venter. 2007. The Sorcerer II Global Ocean
Sampling Expedition: Northwest Atlantic through
Eastern Tropical Pacific. PLoS Biol 5:e77.

Venter, J.C., K. Remington, J.F. Heidelberg, ... and
H.O. Smith. 2004. Environmental genome shotgun
sequencing of the Sargasso Sea. Science 304:66-74.

Ana Belén Martin Cuadrado
Investigadora Postdoctoral

Dpto. Microbiologia y Produccién Vegetal
Div. Microbiologia

Universidad Miguel Hernandez

Aptdo. 18, San Juan de Alicante

03550 Alicante

Ilf Prremio) UNIA sobre! tratamiento

de residuos solidos urbanos

II Premio de la Universidad Internacio-
nal de Andalucia al mejor trabajo sobre
temas relacionados con el tratamiento
de residuos solidos urbanos

a Universidad Internacional de Andalucia,
movida por su deseo de contribuir a la trans-
mision del conocimiento y de incentivar la investi-
gacion en el ambito universitario, convoca la

SEGUNDA edicién anual del Premio al MEJOR
TRABAJO CIENTIFICO SOBRE TRATAMIENTOS
DE RESIDUOS SOLIDOS URBANOS para el afio
2007 con el patrocinio de RESUR.

La dotacién econémica de este premio asciende
a 12.000 € y el plazo para la presentacion de los
trabajos finalizara el 21 de diciembre de 2007.

Mas informaciéon en la siguiente direccion:
www.unia.es/index.php?option=com_content&tas
k=view&id=343&ltemid=278

Nuevos socios de! la SEM

Altas del 31/05/07 al 20/11/07

Areso Garrues, Mikel

Arjona Espejo, Davinia

Barcel6 Aguil6, Gemma

Bassegoda Puigdoménech, Arnau

Blanco Toribio, Ana

Casquete Palencia, Rocio

Cruz Contreras, Hilario de la

Escudero Garcia-Calderén, José
Antonio

Espuny Goémez, Maria del Rosario

Fernandez Calderén, M?® Coronada
Godoy Alba, Patricia

Gonzalez Prieto, Juan Manuel
Hurtado Guerrero, Ramon
Jauregui Onieva, Paula

Lépez Jimena, Benjamin

Martinez Alonso, Maria Ramos
Monera Monera, Arturo

Oncina Deltell, Remedios

Otero Casal, Ana Maria

Pérez Gémez, Dolores

Prado Plana, Susana
Rodriguez Martinez, Raul
Ruibal Villasenor, Constantino
Ruiz Roldan, M® Carmen
Ruiz-Moyano Seco de Herrera,
Santiago

Sanchez Hervas, Meritxell
Tahridui, Ali

Torrego Solana, Noelia
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La finalizacion de la E
secuenciacion del geno-
ma de Saccharomyces cere- &
visiae, hace una decada,
ha venido seguida de la
secuenciaciéon de cerca de
60 genomas de hongos, a
los que se sumaran proxi-
mamente otros 20 que se
encuentran actualmente
en proceso de secuencia-
cion. La secuencia por si
misma nos da una infor- N
macién muy reducida sobre el funcionamiento de
este grupo de organismos, por lo que es necesario
un analisis a nivel genémico de la funcién de los
genes identificados, es decir, dar el paso de la
genomica estructural a la funcional.

A diferencia de lo que ocurre en S. cerevisiae,
donde la elevada frecuencia de recombinacion
homoéloga permite plantear estrategias globales de
inactivaciéon génica mediante la interrupcién de
genes, en muchos hongos, especialmente los fila-
mentosos, la eficacia de la recombinaciéon homoélo-
ga es muy baja. Este problema puede solucionar-
se en gran medida mediante la generacién de
estirpes deficientes en los genes ku70 o ku80, que
deberian presentar frecuencias de recombinacion
homoéloga muy altas, asi como mediante estrate-
gias basadas en la utilizacion de siRNAs. Sin
embargo, estas estrategias, aunque necesarias
para inactivar sistematicamente todos los genes
de un hongo concreto, requieren un gran esfuerzo
y una gran cantidad de tiempo. En este contexto,
en abril se publicé un impresionante trabajo (Jeon
et al, 2007. Nat Genet 39: 561-565) realizado por
el grupo del Dr. Yong-Hwan Lee, que podria acele-
rar la identificacién de genes implicados a priorien
un determinado proceso en cualquier hongo. La
idea no es novedosa, pues consiste en generar
mutantes por insercién de un fragmento de DNA,
lo realmente destacable es la escala, ya que este
grupo ha aislado mas de 21000 de estos mutantes
de Magnaporthe oryzae, un hongo patégeno que
cada ano destruye arroz suficiente para alimentar

a 60 millones de personas. La envergadura del tra-
bajo se aprecia aun mas cuando se analiza un
proceso concreto, asi, por ejemplo, se han identi-
ficado 202 nuevos loci implicados en la capacidad
del hongo para infectar a la planta, duplicando el
numero de loci previamente identificados en 18
anos de estudios de genética molecular en este
hongo. La estrategia mutacional, basada en la
gran eficacia con la que la bacteria Agrobacterium
tumefaciens transfiere el T-DNA a un gran nuime-
ro de hongos, tampoco es novedosa y habia sido
utilizada previamente, pero sin obtener una colec-
cion de mutantes tan extensa y con un analisis
tan completo, ya que el articulo original se ha
completado con un segundo articulo (Choi et al,
2007. Mol Microbiol 66: 371-382), donde se ha
analizado la integracién del T-DNA en 1246
mutantes. El analisis de estas integraciones, y de
las procedentes de otro estudio en el que se ha
generado una coleccion mas pequena de este tipo
de mutantes (Li et al, 2007. Curr Genet 51: 233-
243), demuestra que la integraciéon no es total-
mente al azar, observandose una tendencia a la
integracién en regiones promotoras, lo que parece
estar relacionado con un mayor contenido en
pares A-T. Mas importante atin es el hecho de que
el porcentaje de reorganizaciones asociadas a la
integraciéon del T-DNA sea relativamente bajo,
mientras que el de transformantes con una Unica
integracién sea relativamente alto.

La relevancia de este trabajo, para aquellos que
no trabajamos con M. oryzae, es que idéntica
estrategia podria aplicarse a cualquier hongo en el
que se produzca una transferencia eficiente del
T-DNA, convirtiéndose en una herramienta mas
de la gen6émica funcional. Si esto es asi se vera con
nuevos trabajos similares a los comentados aqui.

Victoriano Garre Mula

Corresponsal del Grupo Especializado

de Hongos filamentosos y levaduras
Profesor Titular de Universidad
Departamento de Genética y Microbiologia
Universidad de Murcia
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FEscrito de’ los miembros de la
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Especialidad de: Microbiologia 'y
Parasitologia

spana ha sido un pais pionero en el reconoci-

miento de la Microbiologia y Parasitologia
como Especialidad en Ciencias Sanitarias. Con la
eclosion de los grandes hospitales durante los
anos 60 y 70 se crearon los Servicios y Unidades
de Diagnéstico de Microbiologia y comenzo6 la for-
maciéon de Especialistas con competencias especi-
ficas en este area. La mayoria de los microbi6logos
formados fueron absorbidos por el propio sistema
sanitario en Servicios de Microbiologia creados en
los hospitales antiguos y por la apertura de nue-
vos hospitales y la expansion del actual modelo de
salud. En ocasiones, y debido a razones de tama-
no, nimero de camas y actividad especifica de los
hospitales, los Especialistas en Microbiologia y
Parasitologia con competencias especificas en el
area de la infeccion y la Microbiologia Clinica fue-
ron incorporados a unidades pluridisciplinares de
diagnéstico de laboratorio, ocupando plazas dife-
renciadas al ser convocadas bajo el epigrafe de
“Especialista en Microbiologia”. Estos hechos rea-
firmaban la funcién beneficiosa especifica de
nuestros Especialistas para el resto de los profe-
sionales sanitarios y su aportacion a la calidad
asistencial ofrecida al ciudadano. Este modelo, y
el reconocimiento de la Microbiologia y Parasito-
logia como especialidad diferenciada en Espana,
ha sido sehalado reiteradamente como paradigma
en diferentes informes para el resto de los paises
europeos. En la actualidad es defendido en el seno
de la European Union of Medical Specialists
(UEMS) que trabaja con el Parlamento Europeo,
entre otras cuestiones, en la armonizaciéon de las
especialidades médicas en Europa y en los pro-
gramas de formacién y de formacién continuada
de los profesionales sanitarios (1).

El modelo de organizacién del area de diagnos-
tico que se ha propuesto para los nuevos hospita-
les de la Comunidad de Madrid, basado en la
externalizaciéon centralizada de los laboratorios,
no atiende al modelo eficaz que existe actualmen-
te. La Comision Nacional de la Especialidad en
Microbiologia y Parasitologia, con competencias
en la formacién de nuevos especialistas y acredi-
tacion de unidades docentes, ve con enorme

preocupacion esta realidad y alerta de los proble-
mas que de este modelo organizativo se pudieran
derivar para el ciudadano.

En paises como en los Estados Unidos en los
que con anterioridad se ensay6é un esquema de
externalizacion de los laboratorios de diagnéstico,
se comprobé su ineficacia y han vuelto a defender
la consolidacién del laboratorio de microbiologia
como mejor herramienta para ofrecer una aten-
cién sanitaria de calidad a los ciudadanos en el
area de la infeccion (2,3). Los motivos por los que
la externalizacion no tuvo éxito fueron debidos al
alejamiento del Especialista en Microbiologia del
resto de los profesionales sanitarios, traducida en
la incapacidad para detectar microorganismos
emergentes, nuevos problemas de resistencias a
los antimicrobianos y situaciones de brotes epidé-
micos, en la ineficacia en la resolucién de cuestio-
nes de diagnéstico microbiolégico y en la ausencia
de capacitacion para la interpretacion correcta de
los resultados y de su transmisién al resto de los
profesionales.

Recientemente, la Comision Nacional de la
Especialidad ha recogido en un documento las
competencias especificas del Especialista en
Microbiologia y Parasitologia. Entre estas compe-
tencias se encuentra la colaboracién con equipos
pluridisciplinares en el control de la infeccién hos-
pitalaria y extrahospitalaria y en el disefio de
medidas de prevencion y profilaxis. El esquema de
los nuevos hospitales de la Comunidad de Madrid
priva al ciudadano y a los profesionales sanitarios
de los beneficios del desarrollo de esta competen-
cia y entra en colisién con lineas de trabajo priori-
tarias defendidas por la propia Consejeria de
Sanidad en este terreno. En este sentido, esta
Consejeria ha impulsado la elaboracion de una
Guia de Promocién de la Calidad y Buenas
Practicas para la Prevenciéon y Control de la
Infeccién Nosocomial (4), publicado diversas érde-
nes en esta materia (5,6) y, en la actualidad, tra-
baja en un sistema de transmision “on-line” de
datos microbiologicos a partir de los registros de
los Laboratorios de Microbiologia con fines epide-
miolégicos y alertas para establecer medidas de
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mejora. Para llevarlas a la practica es imprescin-
dible la participacién del microbiélogo y la conso-
lidacion del Laboratorio de Microbiologia. Esta
linea de trabajo es defendida por los Centers for
Diseases Control and Prevention en los Estados
Unidos (7) y esta dando frutos adecuados en el
control de la infeccién nosocomial en este pais (8).
También en un reciente informe del European
Center for Diseases Prevention and Control se ha
senalado a las infecciones producidas por bacte-
rias resistentes y multirresistentes como uno de
los mayores problemas en Europa para lograr el
control de las enfermedades infecciosas (9). El
especialista en Microbiologia y Parasitologia y los
Laboratorios de Microbiologia son piezas claves en
esta labor y deben ser considerados en cualquier
institucion hospitalaria ya que su ausencia puede
suponer una merma tremendamente importante
de la calidad asistencial.
Javier Aznar Martin, Rafael M. Canton
Moreno, M. del Carmen Guerrero Gémez,
Luis Martinez Martinez, José Miguel Nogueira
Coito, Teresa Alarcén Cavero, Angela Gémez
Alférez, Ignacio Bonilla Hernandez,
Concepcion Gimeno Cardona, Pedro
Antequera Rodriguez y Antonio Cuadrado
Solano.
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- Estudio y conocimiento de los microorganismos patégenos y/o con potencial patogenicidad para el

hombre

- Diagnéstico microbiologico por medios directos o indirectos de las enfermedades infecciosas
- Interpretaciéon de los datos microbiologicos que permita formar una opinién clinica adecuada
- Estudio de la actividad de los antimicrobianos y propuestas de politicas de uso racional de los anti-

microbianos
- Conocimientos de bioseguridad y bioterrorismo

- Colaboracion con equipos pluridisciplinares en el control de la infeccion hospitalaria y extrahospi-
talaria y en el disefio de medidas de prevencion y profilaxis
- Metodologia cientifica, elaboraciéon y desarrollo de proyectos de investigacion en microbiologia

Tabla 1. Competencias especificas del Especialista en Microbiologia y Parasitologia.
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Influencia en el aroma de queso del catabolismo de
aminoacidos por Lactococcus lactis

Teresa Requena y Carmen Pelaez
Departamento de Ciencia y Tecnologia de Productos lacteos, Instituto del Frio (CSIC)
C/José Antonio Novais, 20. 28040 Madrid.
trequena@if.csic.es, cpelaez@if.csic.es

n los paises industrializados se utilizan culti-

vos iniciadores de forma generalizada para la
elaboracién de productos fermentados.
Concretamente para la elaboracién de quesos y
leches fermentadas, la industria lactea utiliza cul-
tivos de composicién fija o variable que aseguran
una homogeneidad aceptable en la calidad de los
productos y mejoran considerablemente su segu-
ridad. Para quesos, se utilizan generalmente culti-
vos simples o mixtos que estan constituidos
mayoritariamente por subespecies de Lactococcus
lactis, aunque también pueden incluir otros géne-
ros bacterianos como Leuconostoc o Lactobacillus.
Durante las dos ultimas décadas, se ha generado
gran cantidad de informacion cientifica referente a
la aceleracién en el desarrollo de las caracteristi-
cas organolépticas de los quesos. Los estudios
mas recientes describen principalmente el empleo
de herramientas genéticas para enriquecer el sis-
tema proteolitico de L. lactis como la inclusion de
peptidasas de Lactobacillus, de manera que al
emplearse en la elaboracién de quesos se obtienen

Carmen Pelaez y Teresa Requena han establecido el
Grupo de Bacterias Lacticas del Departamento de
Ciencia y Tecnologia de Productos Lacteos del Instituto
del Frio del Consejo Superior de Investigaciones
Cientificas (CSIC) en Madrid. Poseen una dilatada
experiencia en biotecnologia de bacterias lacticas y
diseno de cultivos iniciadores para la industria de pro-
ductos lacteos fermentados. Han dirigido varias tesis
doctorales y son autoras de numerosas publicaciones,
asi como de varias patentes y resultados de interés tec-
nolégico en el campo de la microbiologia lactea.
C. Pelaez es Doctora en Ciencias Biologicas, Profesora
de Investigacion del CSIC y actualmente ocupa el cargo
de Coordinadora del Area de Ciencia y Tecnologia de
Alimentos del CSIC. Investigadora invitada en el NIZO
Food Research Institute (Holanda) durante el ano 1986
y en la Royal Veterinary Agricultural University
(Dinamarca) durante 1992. T. Requena es Doctora en
Veterinaria e Investigador Cientifico del CSIC.
Investigadora postdoctoral en la Universidad de
Minnesota (EEUU) los afios 1992 y 1993 y en la
Universidad de Otago (Nueva Zelanda) en 2000.

productos de caracteristicas sensoriales unifor-
mes y en un periodo corto de tiempo. No obstan-
te, en la actualidad el consumidor no se conforma
con productos seguros y de calidad aceptable,
sino que demanda una oferta diversificada de pro-
ductos que cumplan los mas altos estandares de
calidad organoléptica. Para conseguir estos objeti-
vos, es necesario el disefio de tecnologias que per-
mitan explotar al maximo el potencial de las bac-
terias lacticas en la formacion de compuestos
volatiles y que se obtenga en proporciones que
establezcan un correcto balance para el desarrollo
del aroma en queso. En este contexto, la actividad
enzimatica de bacterias lacticas implicada en el
catabolismo de aminoacidos hasta la formacion de
potentes compuestos volatiles, juega un papel
fundamental.

A diferencia del sistema proteolitico de las bac-
terias lacticas, objeto de numerosos estudios en la
década de los 90 y tema de investigacién de con-
sorcios europeos en el Programa Marco Europeo,
la degradacion microbiana de aminoacidos hasta
la formacién de compuestos volatiles ha sido un
tema desconocido durante mucho tiempo y de
interés relativamente reciente (a partir de finales
de los 90). Esto se ha debido en buena parte a la
creencia generalizada de que muchos de los com-
puestos volatiles del queso se forman por via qui-
mica (Marilley y Casey, 2004). El catabolismo de
aminoacidos por bacterias presentes en el queso,
se ha revisado recientemente por Smit et al
(2005), Yvon (2006) y Fernandez y Zuniga (2006).
Las rutas metabdlicas mas estudiadas son las de
las Dbacterias lacticas, fundamentalmente
Lactococcus. En bacterias lacticas las reacciones
de degradacién se basan en dos patrones (Figura
1): (i) reacciones de transaminacion de aminoaci-
dos de cadena ramificada, aromaticos, aspartico y
metionina que se transforman en a-cetoacidos con
posterior conversién a hidroxiacidos, acidos car-
boxilicos, aldehidos, alcoholes y ésteres y (ii) reac-
ciones de demetiolaciéon de metionina que condu-
cen a la formaciéon de metanotiol y derivados. El
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balance adecuado del aroma que se genera en el
queso deriva de la combinacion adecuada de estos
compuestos volatiles y sus precursores, los ami-
noacidos.

Transaminacion de aminoadcidos

Actividad Aminotransferasa

La transaminacion de aminoacidos en bacte-
rias lacticas es una etapa clave en su conversion
hasta compuestos volatiles. En la reaccion de
transaminacion, el aminoacido se transforma en
o-cetoacido y el aceptor del grupo amino, el a-
cetoglutarato, en glutamico. La reaccion se catali-
za reversiblemente por aminotransferasas depen-
dientes de piridoxal-5-fosfato.

La actividad aminotransferasa de aminoacidos
de cadena ramificada se realiza fundamentalmen-
te por la enzima BcaT y la de aminoacidos aroma-
ticos por la enzima AraT. AraT es activa frente a
aminoacidos aromaticos, principalmente fenilala-
nina y en mucha menor medida, leucina y metio-
nina. BcaT es activa frente a los tres aminoacidos
de cadena ramificada leucina, isoleucina y valina
y en menor medida metionina. El sustrato de
mayor afinidad es isoleucina y se solapa con AraT
en su actividad frente a leucina y metionina. Los

Aminodcidos
(ramificados, aromdticos, aspdrtico, metionina)

a-cetoglutarato a-cetoglutarato
Transaminacion GDH
(ATs)
Glutdmico Glutdmico

a-Cetodcido Liasas
ecarboxilacién\‘\\
Hidroxidcido Kivd
Acil-CoA .
AITeh'do ------- + Metanotiol«—
Acido carboxilico Alcohol DMDS, DMTS

tioésteres

\[éremsas
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Figura 1. Rutas enzimaticas clave en la conversiéon de
aminoacidos a compuestos aromaticos por Lactococcus
lactis.

genes que codifican AraT y BcaT en L. lactis se
encuentran en una Unica copia en el cromosoma
y se transcriben monocistrénicamente. La tran-
saminacion de metionina conduce a la formacion
de acido a-cetometil-tio-butirato (KMBA), del que
parte se convierte quimicamente en metil-tioace-
taldehido, metanotiol y dimetilsulfuros. Tanto en
lactococos como en lactobacilos, la conversion de
metionina se inicia fundamentalmente por tran-
saminacion, aunque parte puede demetiolarse en
una reaccion de eliminacién que da lugar a meta-
notiol y que se realiza por enzimas liasas (Figura
1).

Actividad Glutamato Deshidrogenasa (GDH)

La reaccion de transaminacion de aminoacidos
en bacterias lacticas requiere obligatoriamente la
presencia de un aceptor de grupos amino que es
preferentemente a-cetoglutarato. En L. lactis, este
compuesto puede producirse por tres rutas meta-
bolicas, via actividad glutamato deshidrogenasa
(GDH) que lo forma a partir de acido glutamico y
por otras dos rutas que requieren citrato permea-
sa y citrato liasa, las cuales estan sujetas, por
tanto, a la disponibilidad de citrato. Se ha descri-
to ademas que la presencia de actividad GDH con-
diciona la capacidad de las bacterias para catabo-
lizar aminoacidos. Recientemente, se ha caracteri-
zado el gen que codifica la actividad GDH en una
estirpe silvestre de L. lactis aislada de guisantes.
La actividad se encuentra localizada en un plas-
mido que contiene 20 elementos IS, los cuales
podrian haber intervenido en eventos de transfe-
rencia entre L. lactis y otros habitantes del mismo
biotipo pertenecientes a los géneros Streptococcus,
Pediococcus y Lactobacillus (Yvon, 2006).

Degradacion de a-cetoacidos

Los da-cetoacidos producidos por la transami-
nacion de aminoacidos se transforman posterior-
mente por via quimica y/o enzimatica en com-
puestos derivados, algunos de los cuales son
potentes compuestos volatiles (Tabla 1). La forma-
cion de a-cetoacidos es, por tanto, un factor limi-
tante en la generacion de estos compuestos y
juega un papel clave en el control de la formacion
de aroma. Este hecho ha quedado demostrado en
estudios de sobreexpresion de enzimas catabéli-
cas como 0-cetoacido descarboxilasa, que no han
conducido al aumento de compuestos volatiles
debido a la limitacion de la presencia del cetoaci-
do o en estudios de induccién de lisis bacteriana
que han indicado el papel clave de la transamina-
cién en las reacciones de catabolismo de aminoa-
cidos.
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Tabla 1. Compuestos del aroma derivados del catabolismo de aminoacidos.

Aminoacido Metabolito Descripcion del aroma
Leucina 3-Metilbutanal (isovaleraldehido) Malta, queso, chocolate
3-Metilbutanol Malta, alcohol, queso fresco
Acido 3-Metilbutanoico (isovalerato) Sudor, queso fuerte, putrido, rancio
Isoleucina 2-Metilbutanal Malta, queso, chocolate
2-Metilbutanol Malta, alcohol
Acido 2-metilbutanoico Sudor, queso fuerte, putrido
Valina 2-Metilpropanal Malta, queso, platano, chocolate
2-Metilpropanol Malta, alcohol
Acido 2-Metilpropanoico (isobutirato) Sudor, rancio, acido
Fenilalanina Fenilacetaldehido Floral, rosa
Feniletanol Floral, rosa, miel
Acido fenilacético Miel
Benzaldehido Aceite de almendra amarga, cereza dulce
Acido feniletilacético Floral, pasto
Tirosina Acido hidroxifenilacético
p-Cresol Medicinal
Fenol Medicinal
Triptéfano Escatol (3-metil indol) Naftalina, fecal
Indol Patrido, mohoso
Metionina Metional (3-metilpropional) Patata cocida, azufre

Metionol (3-metilpropionol)
Acido metiltiopropiénico
Metanotiol
Dimetildisulfuro
Dimetiltrisulfuro
Dimetilsulfido

Acido metiltioacético

Patata

Col cocida, ajo, cebolla, azufre
Col, ajo, queso maduro

Ajo, putrido, col

Col, ajo, azufre

Diacetilo (2,3-butanodiona)
Acetoina (3-hidroxi-2-butanona)
Acido acético

Acido aspartico

Mantequilla, nuez
Mantequilla, leche acida
Vinagre, agrio, acido

Hidroxiacidos.- La reduccion de los a-cetoacidos
producidos por transaminacion da lugar a hidro-
xiacidos (Figura 1). Estos compuestos, sin embar-
g0, no participan en el sabor ni el aroma de queso
ni tampoco son precursores de compuestos del
aroma. La reaccion se cataliza por hidroxiacido
deshidrogenasas dependientes de NADH, denomi-
nadas genéricamente hidroxiisocaproato deshi-
drogenasas, ya que el a-cetoisocaproato es su sus-
trato preferente. Esta actividad aparece amplia-
mente distribuida en bacterias lacticas.
Recientemente se ha descrito que ninguna de las
cinco presuntas hidroxiacido dehidrogenasas
deducidas de la secuencia nucleotidica del geno-
ma de L. lactis IL1403 tiene dicha actividad, que
finalmente ha sido identificada, mediante mutagé-
nesis aleatoria, en el producto codificado por el
gen pankE, que habia recibido dicha anotacién por
su homologia con ketopantoato reductasas. Los
hidroxiacidos son productos mayoritarios de la
degradacion de aminoacidos en quesos semiduros

elaborados con L. lactis, por lo que la existencia de
esta actividad reduce la disponibilidad de a-cetoa-
cidos como sustratos para la formacion de com-
puestos volatiles.

Acidos carboxilicos.-La descarboxilacion oxidati-
va de a-cetoacidos resultantes de la transamina-
cion da lugar a acidos carboxilicos sin formacion
transitoria de aldehido, y se ha propuesto que esta
conversion esta catalizada por el llamado comple-
jo cetoacido deshidrogenasa, compuesto por tres
componentes: 0-cetoacido deshidrogenasa, dihi-
drolipoiltransacilasa y lipoamida deshidrogenasa.
Este complejo no se ha caracterizado en bacterias
lacticas todavia, pero se conoce que actua funda-
mentalmente a pH 5,5 y se inhibe por arsénico tri-
valente. Dicha actividad se ha descrito en L. lactis
y en propionibacterias. Los acidos carboxilicos
derivados de aminoacidos de cadena ramificada
como el isovalérico o de aminoacidos aromaticos
como indolacético o hidroxifenilacético (Tabla 1),
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son compuestos volatiles potentes que ademas
pueden actuar como precursores de otros com-
puestos volatiles como ésteres, tioésteres, aldehi-
dos o tioles.

Aldehidos.- La descarboxilacion no oxidativa de
a-cetoacidos genera aldehidos, de los cuales los de
cadena ramificada como 2- y 3-metil butanal han
acaparado gran parte de la atencion en los tltimos
anos por intervenir de forma importante en el des-
arrollo del aroma de algunos quesos. Estos aldehi-
dos aportan un aroma asociado a malta o choco-
late y tienen bajos umbrales de deteccion. Debido
ademas a que en concentraciones muy elevadas
estos aldehidos pueden conferir sabores anorma-
les, su correcta formaciéon juega un papel funda-
mental en el balance del aroma final. Los aldehi-
dos formados por la actividad a-cetoacido descar-
boxilasa pueden oxidarse por una aldehido deshi-
drogenasa a los correspondientes acidos organi-
cos. Dado que estos acidos también pueden for-
marse directamente por descarboxilacion oxidati-
va de los a-cetoacidos, es probable que las bacte-
rias utilicen preferentemente esta via que econo-
miza energia, no habiéndose encontrado actividad
o-cetoacido descarboxilasa en bacterias lacticas
de forma generalizada. Nuestro grupo de investi-
gacion ha caracterizado molecularmente por pri-
mera vez la actividad o-cetoacido descarboxilasa
de L. lactis. El gen kivd es idéntico en un 80% al
anotado como ipd en el genoma de L. lactis IL1403,
que presuntamente codifica una indolpiruvato
decarboxilasa, el cual esta interrumpido por la
insercion de un elemento IS983, responsable de la
pérdida de actividad de la enzima. Se trata de una
enzima tiamin-difosfato dependiente, que pertene-
ce a la familia de las piruvato descarboxilasas y
que presenta una alta especificidad frente a a-ceto
isovalérico, metabolito intermedio de la sintesis de
leucina y valina. Esta actividad enzimatica tam-
bién interviene en la descarboxilacion de KMBA
procedente de la transaminaciéon de metionina
dando lugar a metional.

Demetiolacion de aminoacidos: Actividad
metionina liasa

A diferencia de los aminoacidos aromaticos y
ramificados, la Gltima reaccién en la ruta de bio-
sintesis de la metionina no es una transamina-
cion, sino que interviene una liasa que convierte
cistationina en homocisteina que es metilada para
obtener metionina. La cistationina liasa posee
actividad B- y y-liasa, y ademas se ha descrito su
capacidad de demetiolar metionina hasta la for-
macion de metanotiol y volatiles derivados como

di- y tri-metil sulfuro. Sin embargo, su participa-
cioén en el metabolismo de aminoacidos es funda-
mentalmente de biosintesis, siendo su especifici-
dad por la metionina muy inferior a la que pre-
senta frente a cistationina. No se ha identificado
en bacterias lacticas una metionina y-liasa especi-
fica de metionina y comparable a la existente en
Brevibacterium donde juega un papel relevante en
la formacion de metanotiol.

Intervencion de las enzimas del catabolismo
de aminoacidos en la formacion de aroma en
quesos

Cepas silvestres.- Se ha demostrado que estirpes
silvestres de L. lactis aisladas de nichos naturales
mantienen una capacidad de produccién de com-
puestos volatiles muy superior a la de cepas
industriales. Esto se ha relacionado con su mayor
capacidad de biosintesis de aminoacidos y por
tanto, con una mayor actividad enzimatica rela-
cionada con el metabolismo de estos compuestos.
En algunos casos, los aromas producidos por
estas cepas se definen como achocolatados, afru-
tados o “de queseria” y se deben a la produccién
de aldehidos y alcoholes derivados de aminoacidos
de cadena ramificada, que generalmente forman
parte de la fraccion volatil de quesos duros de
larga maduracién como el Parmesano y contribu-
yen positivamente a su aroma si se encuentran en
un balance adecuado.

Complementacion de rutas metabolicas.- La
complementacién de rutas metabdlicas presentes
en distintas cepas puede resultar una buena apro-
ximacién para conseguir un balance final adecua-
do de compuestos volatiles. Algunos ejemplos son
la combinacién de lactobacilos GDH positivos y
lactococos GDH negativos in vitro a pH 5,5 para
incrementar la producciéon de acidos carboxilicos.
Igualmente, la combinacién de lactococos con ele-
vada actividad aminotransferasa y actividad a-
cetoacido descarboxilasa incrementa la formacion
de compuestos volatiles derivados de aminoacidos
ramificados en cultivos en leche, obteniéndose
para estas combinaciones las puntuaciones mas
elevadas relativas a atributos de queso madurado
y a intensidad de aroma. En relaciéon a los volati-
les derivados de la metionina, es posible incre-
mentar su formacién utilizando un modelo de
complementacion entre Lactococcus y
Brevibacterium linens, donde los lactococos son
los responsables de la liberacién de la metionina y
las brevibacterias de la formacion de metanotiol.
Un modelo similar se ha descrito entre Geotrichum
candidum y B. linens.
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Potenciacion del aroma mediante utilizacion
de agentes liticos.- La utilizacion de bacterioci-
nas como agentes inductores del sistema autoliti-
co bacteriano es una aproximacion relativamente
reciente para el control de la formaciéon de aroma
en queso. La accién litica de algunas bacterioci-
nas es un efecto secundario causado por la desre-
gulacién del sistema autolitico de bacterias sensi-
bles. La lacticina 3147 producida por L. lactis
IFPL10S es activa frente a lactococos y lactobaci-
los, si bien la respuesta a la lisis es cepa depen-
diente. La lacticina 3147 provoca una permeabili-
zacion de la membrana celular que facilita la
entrada de aminoacidos al interior. De esta forma,
las células atin siendo inviables pueden contribuir
a la formacion de aroma en queso. La utilizacion
de un cultivo iniciador compuesto por un trans-
conjugante productor de lacticina 3147 y lactoco-
cos sensibles a la bacteriocina que mostraban
actividad aminotransferasa y cetoacido decarboxi-
lasa, dio lugar a un incremento en la formacién de
aldehidos procedentes de aminoacidos de cadena
ramificada (Peldaez y Requena, 2005). Se ha
demostrado que la permeabilizacion celular cau-
sada por esta bacteriocina facilita la difusion de
aminoacidos al interior celular y la reaccién de
transaminacién, mientras que la descarboxilacién
de los a-cetoacidos no se ve influenciada, indican-
do la posible difusion libre de estos compuestos a
través de la membrana celular.

Regulacion genética del metabolismo de
aminoadcidos

El metabolismo de aminoacidos en bacterias
esta regulado por diferentes mecanismos especifi-
cos que incluyen tanto el control bioquimico de las
enzimas como de su expresiéon en respuesta a la
disponibilidad de sustratos, asi como por siste-
mas de regulaciéon globales que actian a nivel
transcripcional. La regulacion de genes y operones
relacionados con la biosintesis de aminoacidos ha
sido demostrada extensamente en Bacillus subti-
lis, en la que participan los reguladores globales
del metabolismo de nitrégeno CodY y TnrA, asi
como CcpA que posee un papel central en la regu-
lacion del metabolismo de carbono. En L. lactis,
CodY es responsable de la represiéon de genes que
codifican la mayoria de enzimas del sistema pro-
teolitico, del transporte de péptidos y aminoaci-
dos, de las aminotransferasas AraT y BcaT y de la
actividad cetoacido descarboxilasa. La activacion
del sistema represor CodY tiene lugar en respues-
ta al acamulo en las células de aminoacidos de
cadena ramificada, fundamentalmente isoleucina.
En un estudio reciente, empleando tecnologia de

DNA-microarray, se ha determinado que cerca de
100 genes expresados por L. lactis IL1403 estan
regulados por CodY, de los que el 45% codifican
enzimas relacionadas con las rutas de biosintesis
de aminoacidos y practicamente el resto de genes
estan relacionados con el suministro de nitrégeno,
ejerciendo una funcién global de regulacion
(Guédon et al.,, 2005). Empleando también DNA-
microarrays, Sperandio et al. (2005) han descrito
la influencia en el metabolismo de aminoacidos
azufrados de un regulador transcripcional especi-
fico, FhuR. Sin embargo, no se han identificado en
L. lactis IL1403 genes homologos al operon bkd,
que en B. subtilis codifica el complejo enzimatico
responsable del catabolismo de aminoacidos
ramificados hasta acidos carboxilicos ramificados
y que se encuentra regulado por el activador
transcripcional BkdR.

Conclusiones

La elevada regulacion genética a la que se ven
sometidas las rutas biosintéticas de aminoacidos
en L. lactis permite predecir un control equivalen-
te en las reacciones catabdlicas, siendo posible
que su expresion esté sometida a los mismos fac-
tores reguladores globales del metabolismo de
azucares y de nitrégeno. No obstante, la identifi-
cacién de genes asociados al catabolismo de ami-
noacidos en lactococos se puede enfrentar a pro-
blemas debidos a incorrecciones en su anotacién
en el genoma de L. lactis IL1403 (p. €j. ipd, y{E,
panE). En otros casos, estos genes podrian no
encontrarse formando parte de operones que faci-
liten su estudio, o puede ocurrir que su expresion
sea poco frecuente como consecuencia de muta-
ciones sufridas por adaptacién a condiciones de
crecimiento. Estas mutaciones son mas habitua-
les en cepas comerciales y de laboratorio y no
tanto en cepas silvestres, por lo que éstas presen-
tan generalmente una capacidad muy superior de
generar compuestos volatiles. En otros casos, las
dificultades se deben a que algunas reacciones
podrian ser catalizadas por una variedad de enzi-
mas con amplias especificidades de sustrato como
son las actividades deshidrogenasas. Por todo ello,
es imprescindible la demostracién experimental
de expresion de la actividad enzimatica codificada
por determinados genes anotados en los genomas,
para su correcta identificacién y poder posterior-
mente discernir los mecanismos que intervienen
en su regulacién y también para poder predecir y
comparar el gran potencial de las bacterias lacti-
cas en su capacidad para la formacién de aroma
en el queso.
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Diversidad y estructura
de una comunidad microbiana

Silvia G. Acinas

Departamento de Biologia Marina y Oceanografia.
Instituto de Ciencias del Mar, CMIMA-CSIC, Barcelona
sacinas@cmima.csic.es

El resurgir de la Ecologia Microbiana

stamos viviendo un momento privilegiado para

la Ecologia Microbiana, ya que gracias a la
integracién de multiples técnicas procedentes de
diversas disciplinas cientificas (desde la Biologia
Molecular hasta la Genémica y la Bioinformatica),
parece resurgir de entre sus cenizas como el ave
fénix.

Hoy en dia, el estudio de la diversidad micro-
biana se ha convertido en una de las lineas de
investigacion mas relevantes en el area de la
Ecologia Microbiana, no sé6lo por su papel en el
conocimiento de la funcion, estructura y evolucion
de las poblaciones que componen una comunidad
microbiana, sino como una fuente importante de
investigacion médica y biotecnologica. Durante los
ultimos cinco anos, ha sido factible la inclusion de
técnicas de metagenomica a gran escala basadas
en el analisis de fragmentos de genomas de micro-
organismos de ambientes naturales, o el uso de
metodologias alternativas de secuenciacion como
la pirosecuenciacién (pyrosequencing) (tecnologia
454 de Roche) para el estudio de la diversidad en
comunidades microbianas naturales. Cientificos
como O. Beja, E. F. DeLong o J. C. Venter fueron
pioneros en el uso de distintas técnicas metageno-
micas para el estudio de comunidades microbia-
nas marinas. Fue Craig Venter en el aio 2004
mediante la técnica metagenémica whole-genome
shotgun sequencing (WGS) basada en la secuen-
ciacion al azar de los genomas de una comunidad
microbiana, quien hizo posible la secuenciacion de
mas de un milléon de genes partir de una muestra
del bacterioplancton del Mar de los Sargazos
detectando mas de 1800 especies o filotipos
(secuencias distintas del gen 16S rRNA) (Venter et
al, 2004). Posteriormente, el proyecto Global
Ocean Sampling liderado también por Venter ha
llevado a cabo la secuenciacion masiva de 7,7
millones de genes de genomas bacterianos proce-
dente de 41 muestras de diversos ambientes acua-
ticos a través de 8000 kilometros de distancia
(Rusch et al, 2007). Dicha metodologia ha permi-
tido la identificacién de mas de un millén de nue-
vos ORFs (Open Reading Frames), muchos de ellos
con la posibilidad de codificar nuevas enzimas.

Recientemente, también se ha utilizando la tecno-
logia de pirosecuenciacién para explorar la estruc-
tura de una comunidad microbiana marina en
profundidad (Sogin et al, 2006) y se han podido
secuenciar mas de 900000 tags (pequetios frag-
mentos de alrededor de 100 bp de los genes 16S
rRNA) de dos comunidades microbianas bentoni-
cas cercanas a una fisura volcanica que se
encuentra a mas de 1500 m de profundidad
(Huber et al, 2007).

A pesar del gran avance en distintos aspectos
de la Ecologia Microbiana, todavia quedan multi-
tud de incognitas por resolver que haran de esta
disciplina una de las mas fascinantes de la
Microbiologia. Aprovechando la oportunidad que
se me ofrece aqui, detallaré algunos acontecimien-
tos que durante cinco anos de estancia postdocto-
ral en el laboratorio del Dr. Martin F. Polz en
Massachusetts Institute of Technology (MIT) de
Boston (entre 2001 y 2006), fueron vitales para
intentar responder algunas incognitas sobre la
diversidad y estructura de comunidades microbia-
nas en ambientes naturales.

¢Es real toda la diversidad microbiana que
observamos?
Para poder responder a esta pregunta, primero
es necesario recordar cémo se determina la
diversidad microbiana en una muestra ambiental.
Alla por el anno 2001, cuando todavia Craig Venter
no surcaba el mar de los Sargazos en busca de un
millébn de genes y no disponiamos del “shotgun
technology” para tal fin, ni tampoco teniamos
acceso a la revolucionaria tecnologia de pirose-
cuenciacion, ¢como se determinaba la diversidad
microbiana con técnicas moleculares? En la actua-
lidad, el acceso a dichas tecnologias es restringido
y por lo tanto la mayoria de los laboratorios toda-
via utilizan la misma estrategia para determinar la
diversidad microbiana.

Dicha estrategia se basa en la amplificacién por
PCR de determinados marcadores moleculares
como el gen 16S rRNA, a partir del DNA extraido
directamente de los microorganismos presentes en
una comunidad microbiana. Posteriormente, se
genera una genoteca y se secuencia un numero
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determinado de clones para su analisis.
Obviamente, cuantos mas clones se secuencian
mas probabilidades se tiene de recuperar secuen-
cias representativas de los microorganismos exis-
tentes (Figura 1). Una de las maneras de analizar
el “esfuerzo de muestreo” y por tanto saber si el
numero de secuencias obtenidas representan una
fraccion significativa o no de una muestra natural,
es por medio de analisis estadisticos como las cur-
vas de rarefaccion (el significado original de rare-
faction en inglés es la reduccién de la densidad de
una sustancia y ese significado tiene también en
espanol). Los analisis de rarefaccién permiten: (i)
comparar la diversidad entre diferentes muestras
que difieren en tamano, entendiendo por tamafo
el nimero de clones secuenciados y (ii) extrapolar
la diversidad calculando el nimero hipotético de
especies presente en una muestra natural a través
de estimadores de riqueza como Chao-1 (no para-
métrico). En estos analisis, el eje de abscisas (X)
viene representado por el nimero de clones anali-
zados, y el eje de ordenadas (Y) por el numero de
secuencias distintas del gen analizado, en nuestro
caso del gen ribosémico 16S rRNA [también se
puede expresar como numero de filotipos, OTUs
(operational taxonomic units) o ribotipos pues no
existe un consenso de nomenclatura al respecto]
proporcionando asi una idea de la diversidad exis-
tente.

Desafortunadamente, un patrén comun que se
detecta en muchos de los estudios de diversidad
microbiana que utilizan esta estrategia es que el
numero de clones que se requiere es casi “infinito”
pues se observa una correlacion lineal entre el
numero de clones analizados y el niumero de OTUs

Figura 1. Esquema que representa las
distintas etapas necesarias para esti-
mar la diversidad de una comunidad
microbiana a través de genotecas
ambientales y los problemas asociados
a las mismas que influyen en la esti-
macién de la diversidad microbiana.
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al Departamento del Dr. Martin F. Polz en
Massachusetts Institute of Tecnology (MIT) en Boston
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aspectos de la estructura, funcion y evolucién de
poblaciones bacterianas en comunidades microbianas
marinas y desarrollando nuevas técnicas metagenomi-
cas. Después de su experiencia postdoctoral en EEUU,
en el 2006 fue contratada en el Departamento de
Microbiologia del NIOO-KNAW, Holanda, dirigido por el
Dr. Lucas Stal donde trabajé sobre la diversidad de
picocianobacterias y Pseudanabaena como modelo
para estudiar la microdiversidad genética en un grupo
concreto de microorganismos. Posteriormente, tras
conseguir un contrato como investigadora mediante el
Programa Ramén y Cajal por el area de Biologia
Molecular, Celular y Genética, se incorpor6 en el 2007
en el Departamento de Biologia Marina y Oceanografia
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evolucion de comunidades microbianas en ambientes
naturales, y (ii) relevancia y mecanismos que generan
microdiversidad genética en poblaciones bacterianas.
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2000 clones analizados

Muestra: Octubre 2001
Estuario Plum Island
(Massachussetts, USA)

Figura 2. Disefio de dos genotecas del
16S rRNA (control y modificada) a par-
tir de una misma comunidad micro-
biana marina utilizando distintos pro-
tocolos de amplificaciéon de la PCR. En
la genoteca "control" se utilizé un pro-
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observados (Figura 1y 2). ¢Por qué? ¢Es realmen-
te la diversidad microbiana tan elevada que no
podemos estimarla con las técnicas actuales?
Existen multiples factores que afectan a la esti-
macion de la diversidad microbiana y que hay que
tener en cuenta como: (i) la contribucién de
secuencias generadas por artefactos de la PCR (ii)
el muestreo insuficiente de comunidades micro-
bianas de ambientes naturales y (iii) las multiples
copias del gen ribosémico presentes en los geno-
mas bacterianos. Indagar estas cuestiones era
crucial para poder realizar estimaciones realistas
sobre la diversidad microbiana y para analizar en
detalle la estructura de una comunidad microbia-
na.

Tuve la suerte durante mi estancia en EEUU en
el laboratorio de Dr. Polz de estar en el sitio ade-
cuado en el momento idéneo, con elevados recur-
sos, si, pero mas importante, con muchas ganas
de meternos en un buen “berenjenal” que requeria
muchas ganas, esfuerzo, tiempo y, por supuesto,
dinero. La estrategia fue disenar dos genotecas del
16S rRNA de elevado tamano (1000 clones cada
una) de una misma muestra ambiental (Figura 2)
para (i) estimar cuantos genomas bacterianos
(especies) coexisten en una misma comunidad
microbiana (diversidad) y (ii) analizar en detalle
cual era la organizacién a nivel filogenético de
dichos genomas (estructura). Nuestro proyecto fue
pionero en su momento (hablamos de fechas ante-
riores a 2004) por varios motivos:

(i) Supuso el mayor esfuerzo de muestreo
realizado hasta ese momento con la secuencia-
cion de unos 2000 clones de un mismo gen y de
una misma muestra ambiental.

ciclos y otros protocolos especificos
para minimizar la formacién y contri-
bucién de secuencias artefactos gene-
rados durante el transcurso de la PCR.
El objetivo era poder comparar ambas
genotecas para (i) estimar la contribu-
cion dichos artefactos en la estimacién
de la diversidad microbiana y (ii) anali-
zar en detalle la estructura de una
comunidad microbiana. De cada geno-
teca (control y modificada) se secuen-
ciaron y analizaron alrededor de 1000
clones.

(ii) Utilizamos diferentes métodos para mini-
mizar y cuantificar la contribuciéon de los arte-
factos en las estimaciones de la diversidad
microbiana.

(iij) Determinamos la proporcién de diversi-
dad que era debida a multiples copias del gen
ribosémico.

Este trabajo permitié por primera vez explorar
en detalle la diversidad y estructura de una comu-
nidad microbiana y esa aportacién al campo fue
reconocida con la publicaciéon de un articulo en la
revista Nature en julio de 2004 (Acinas et al,
2004b).

Efecto de las secuencias artefacto de la PCR
en la estimacion de la diversidad microbiana.

Hoy en dia existen mas de 451545 secuencias
del gen 16S rRNA depositadas en la base de datos
del Ribosomal Database Project I
(http:/ /rdp.cme.msu.edu/) actualizada a fecha de
8 de noviembre de 2007. A pesar del constante
incremento en el nimero de secuencias deposita-
das, todavia es una incégnita cuantas de ellas
representan secuencias erréneas debido a los dife-
rentes artefactos generados durante la PCR.
Existen tres tipos de artefactos que se pueden
generar durante el transcurso de la PCR:

(a) la_formaciéon de gquimeras: representan
productos de PCR incompletos que pueden
hibridar como oligonucleétidos (primers) en
secuencias heterdlogas,

(b) la_formaciéon de moléculas heteroduplex:
se suelen producir en los ultimos ciclos de la
PCR cuando puede llegar a existir una limita-
cion en la concentracion de oligonucleétidos en
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la reaccion de amplificacién. En estos casos, se
puede producir una hibridaciéon cruzada entre
secuencias heterologas formando moléculas
heteroduplex,

(c) errores por la polimerasa Tag: introduc-
cion de una base erronea, oscilando la tasa de
error entre 10-4-10-5 dependiendo de la enzima
que se utilice.

En funcién de estas premisas cabria pregun-
tarse: cestamos sobreestimando la diversidad
microbiana debido a estos artefactos de la PCR? o
¢Hasta qué nivel estos artefactos perturban la
estructura de una comunidad microbiana?

Aunque existen multiples estudios de laborato-
rio que han analizado la contribucién de los arte-
factos de la PCR sobre una poblacion mixta de
DNA (4 6 5 diferentes tipos de DNA), todavia no
existia ninguno que intentara trasladar esta pro-
blematica a una comunidad microbiana de una
muestra natural con la existencia de cientos o
miles de tipos diferentes de DNA. Para resolver
estas preguntas, disenamos dos genotecas del 16S
rRNA de una misma muestra ambiental utilizando
dos estrategias diferentes (Figura 2): la primera
genoteca que llamamos “control’” se disené utili-
zando un protocolo estandar de amplificacion (35
ciclos) utilizado en la mayoria de los laboratorios,
mientras la segunda, la genoteca “modificada” se
llevo a cabo utilizando protocolos especiales para
minimizar la contribucion de dichos artefactos de
la PCR. Asi, por ejemplo, se utilizaron sélo 15
ciclos de amplificacién para minimizar la forma-
cion de quimeras y moléculas heteroduplex.
Seguidamente, se realiz6 un protocolo extra lla-
mado PCR reconditioning, el cual consistia en 3 6
4 ciclos de amplificacion anadiendo oligonucleoti-
dos y polimerasa Taq polimerasa fresca. Con este
protocolo se ha comprobado que la formaciéon de
moléculas heteroduplex en un modelo de labora-
torio se reduce hasta un nivel casi indetectable
(1%) (Thompson et al, 2002). Finalmente detecta-
mos y corregimos posibles errores producidos por
la polimerasa Taq. En los articulos que publica-
mos al respecto (Acinas et al, 2004b; Acinas et al,
2005) se pueden ver los protocolos mas detallados
de esta estrategia e incluyen, ademas, recomenda-
ciones para generar genotecas minimizando la
contribucion de los artefactos durante la PCR
(Acinas et al, 2005).

De la comparacion de ambas genotecas se
pudo concluir que utilizando el protocolo estandar
con 35 ciclos de amplificaciéon estabamos sobrees-
timando la diversidad presente. Esto fue evidente
al comparar las dos genotecas ya que el nimero
de:

(i) Secuencias quiméricas detectadas con

diferentes herramientas bioinformaticas tenia

una incidencia de un 13% en la genoteca con-
trol, mientras que en la genoteca modificada
esa cifra disminuy6 al 3%, es decir, 4 veces
menos (Acinas et al, 2005),

ii) Secuencias distintas del gen 16S rRNA
observadas (OTUs, filotipos o ribotipos) dismi-
nuy6 significativamente, pasando de un 76%
en el control a un 48% en la genoteca modifi-
cada. Igualmente el nimero de especies esti-
madas por Chao-1 en la genoteca control fue el
doble pasando de 3381 a 1633 en la genoteca
modificada (Figura 3A).

Estos resultados demostraron que es impres-
cindible tomar precauciones a la hora de generar
genotecas si el objetivo es realizar estudios de
diversidad y analizar la estructura de una comu-
nidad microbiana, ya que de otra manera estare-
mos generando un numero significativo de
secuencias erroneas debido a los artefactos de la
PCR.
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Figura 3. A. Analisis de rarefaccion comparando la
genoteca control y modificada a distintos niveles de
similitud, en donde se observa el niumero de especies
estimadas por Chao-1 y el nimero de OTUs observados
en ambas genotecas. B. Grafica que ilustra el numero
de OTUs observado en la genoteca modificada a distin-
tos grupos de similitud (desde 100% al 75%). Mas de la
mitad de lo OTUs se concentran en grupos de 99% de
similitud (grupos de microdiversidad) revelando que la
fraccion predominante de diversidad es microdiversi-
dad en esta comunidad microbiana.
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Muestreo insuficiente de comunidades
microbianas

Hasta la publicaciéon de Venter en abril de
2004, y nuestro articulo de julio de 2004, el estu-
dio de la diversidad microbiana se basaba en el
analisis de un nimero muy limitado de clones a
partir de genotecas ambientales. En esta fase es
en donde se observa los diferentes niveles de
financiacion de cada laboratorio pues no es lo
mismo secuenciar 100 clones que 1000, y, por
supuesto, las respuestas que obtienes tampoco
son las mismas. Curiosamente, a pesar del desco-
munal potencial de secuenciacién de Venter en el
ano 2004 con la secuenciaciéon de 1,66 millones
de carreras (secuenciaciéon parcial de genes de
aproximadamente 800 bp de longitud), sélo pudo
identificar 1400 genes del 16S rRNA, similar en
numero a las 1067 secuencias de nuestra genote-
ca modificada. Sélo en el reciente estudio de
Rusch (Rusch et al, 2007) con la secuenciacion de
7,7 millones de carreras, se ha incrementado el
numero de genes ribosémicos a 4125. Sin embar-
go, utilizando la pirosecuenciacion se pueden
detectar hasta 900000 tags del gen 16S rRNA
representativas de una comunidad bacteriana

(Huber et al, 2007).

Multiples copias del gen ribosémico en
genomas bacterianos.

Otra de las preguntas clave para estimar la
diversidad de una comunidad microbiana utili-
zando el gen ribosémico era: ¢ Qué proporcién de la
diversidad que observamos es debido a la existen-
cia de multiples copias del gen 16S rRNA en geno-
mas bacterianos? Nuestro estudio también abarcéd
esta cuestion mediante el analisis del niumero de
genes paralogos del 16S rRNA presentes en los
genomas bacterianos disponibles en las bases de
datos. Entonces, sélo existian 97 genomas bacte-
rianos y se detect6é un total de 242 copias del gen
16S rRNA, lo cual nos proporcionaba un valor de
una sobreestimacién de 2,5 veces (242/97)
(Acinas et al, 2004a). Una comparacion alternati-
va fue realizada a partir de los datos del metage-
noma del Mar de los Sargazos en la que se com-
paré el nimero de genes ribosémicos (1400) con el
numero de genes recA de copia Ginica en los geno-
mas bacterianos (600), obteniendo una estimaciéon
casi idéntica a la nuestra (2,3). Otros genes alter-
nativos que se utilizan como marcadores molecu-
lares son aquellos de los que se sabe que tienen
s6lo una copia en los genomas bacterianos y que
se encuentran conservados evolutivamente. Un
ejemplo son los genes funcionales recA (recombi-
nasa A), rpoB (subunidad B de la RNA polimerasa)
o el gen gyrB (subunidad B de la DNA girasa)

aunque su uso aun es limitado debido a que el
numero de secuencias depositadas es todavia muy
inferior al de los genes ribosémicos y por tanto su
valor filogenético restringido.

¢cCuantos genomas bacterianos (“especies”)
coexisten en una misma comunidad
microbiana?

Como he comentado anteriormente, el esfuerzo
de Venter en el afio 2004 y el nuestro con respec-
to al numero de genes identificados del 16S rRNA
fue bastante similar (1400 vs. 1067). A pesar de
utilizar distintas estrategias (metagenoma vs.
genoteca), nuestros resultados en cuestién a la
diversidad estimada de una comunidad microbia-
na son comparables. Asi, en el metagenoma del
mar de los Sargazos, se detectaron 1164 filotipos
y se estim6 la existencia de unas 1800 especies en
esa comunidad microbiana. Nosotros detectamos
516 filotipos y estimamos unas 1633 especies
bacterianas que coexistian en una misma comu-
nidad microbiana. Sin embargo, utilizando la piro-
secuenciacion para comparar la diversidad entre
dos comunidades microbianas se han podido
detectar hasta 18500 filotipos con la prediccion de
la existencia de unas 37000 especies entre ambas
comunidades (Huber et al, 2007).

Gracias al uso de las técnicas metagenémicas
ha sido posible indagar sobre el contenido gené-
mico, fisiologia y relevancia ecolégica de microor-
ganismos no cultivados de diversos ambientes
naturales (Beja et al, 2001; DeLong et al, 2006). La
aplicacion de esta tecnologia ofrece una vision
mas global y realista de la diversidad genética de
una comunidad microbiana ya que no se limita al
estudio de genes individuales o a un grupo deter-
minados de ellos. También por ese motivo, dichas
técnicas no resultan las mas idoneas para anali-
zar en profundidad la estructura de una comuni-
dad microbiana. Por el contrario, la tecnologia de
pirosecuenciacion, con capacidad para secuenciar
entre 2 6 3 6rdenes de magnitud superior a la tra-
dicional clonacién y secuenciaciéon, en la que se
pueden secuenciar cientos de miles de pequenos
fragmentos de genes, se prevé como una aproxi-
macién mas adecuada para tal fin (Sogin et al,
2006, Huber et al, 2007). Sin embargo, todavia
tiene que ser optimizada ya que el hecho de que se
limiten a 100 bp del gen 16S rRNA (200 bp como
maximo) implica que s6lo se pueda asignar un
valor taxonomico de “Phylum-Class-Order” de
menor resolucion al que se obtiene con los 800 bp
de promedio en la secuenciacién de un clon del
gen 16S rRNA de manera tradicional. Actualmente
sigue siendo una aproximacién poco accesible
para la mayoria de laboratorios modestos por su
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elevado coste, pero existen convocatorias como la
del International Census of Marine Microbes
(ICoMM), que han financiado proyectos en los que
se incluya el uso de la pirosecuenciaciéon con
muestras ambientales.

“Microdiversidad”: fraccion predominante de
una comunidad microbiana marina.

Uno de los resultados mas relevantes de nues-
tro estudio fue poder analizar en detalle la estruc-
tura de una comunidad microbiana mediante el
analisis de los 1067 genes del 16S rRNA de nues-
tra genoteca modificada. Para ello, realizamos cur-
vas de rarefaccion a distintos grupos de similitud
(Figura 3A y 3B), de manera que en el eje de abs-
cisas se representaba el nimero de clones anali-
zados y en el eje de ordenadas se mostraba el
numero de OTUs (o filotipos) observados a distin-
tos niveles de similitud desde el 100 % hasta un
75 % que fue el porcentaje en la cual se agrupa-
ron todas las secuencias en un tnico OTU (Figura
3B). Lo mas sorprendente fue detectar que alrede-
dor de un 53 % de los OTUs se agruparon en el
nivel del 99 % de similitud. Traducido a otras
palabras significaba que la mayoria de las secuen-
cias recuperadas eran muy parecidas entre si,
como bacterias “primas hermanas” con una diver-
gencia nucleotidica menor del 1% y que por lo
tanto la fraccion predominante de diversidad en
nuestra muestra ambiental era “microdiversidad”.
Estos mismos resultados se observaban cuando
se comparaba el numero de especies estimadas
por Chao-1 entre los grupos de 100 y 99 % de
similitud, pasando de 1633 a 520 especies esti-
madas. Eso significaba que el 70 % de las especies
estimadas se concentraban en esos grupos a 99 %
de similitud (grupos de microdiversidad o “micro-
clusters”). Observamos que la predominancia de
microdiversidad (“99 % micro-clusters”) no era un
fenomeno casual, sino que era un patron repro-
ducible y asi se ha observado en otros estudios de
otras comunidades microbianas marinas
(Pommier et al, 2007) e incluso procedentes de
comunidades microbianas de marismas (Klepac-
Ceraj et al, 2004). Estos grupos de microdiversi-
dad no se pueden explicar ni por errores de la
PCR, ni por las multiples copias del gen ribosomi-
co y constituyen un patrén observado indepen-
dientemente de la estrategia usada, ya que tam-
bién se ha detectado en el metagenoma del Mar de
los Sargazos. Una de las hipoétesis posibles es que
estos grupos de microdiversidad pueden represen-
tar importantes unidades de diferenciacién como
“especies” o “ecotipos de especies”, dentro de una
comunidad microbiana. La relevancia de la micro-
diversidad se ha puesto de manifiesto también en

los recientes estudios de Rusch (Rusch et al,
2007) y Huber (Huber et al, 2007) utilizando
ambos dos estrategias muy diferentes a las geno-
tecas (metagenomas y pirosecuenciacion, respec-
tivamente). Uno de mis proyectos actuales en el
ICM es determinar la relevancia ecologica y varia-
cion genémica de estos grupos de microdiversidad
en determinadas poblaciones bacterianas e inda-
gar sobre los mecanismos por los cuales se que
generan. jLa emocion esta servidal
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Caracterizacion de mutantes
atenuados de Lactococcus garvieae
seleccionados mediante mutagénesis
de marcaje (Signature-tagged
mutagenesis, STM)

Aurora Menéndez Gonzalez
Director: José Agustin Guijarro Atienza
Departamento de Biologia Funcional. Facultad de
Medicina. IUBA. Universidad de Oviedo.

La lactococosis, cuyo agente causal es la bacte-
ria Lactococcus garvieae, es uno de los proce-
sos infecciosos de mayor importancia en la pro-
duccién intensiva de trucha. Se puede considerar
una enfermedad emergente con gran repercusion
econdomica. Sin embargo, los conocimientos acer-
ca de este microorganismo y de sus mecanismos
de patogenicidad son aun limitados.

El objetivo inicial del presente trabajo fue el
desarrollo y optimizacion de un sistema para la
manipulacién genética de L. garvieae. Las técnicas
genéticas establecidas permitieron abordar el
segundo de los objetivos que fue la identificaciéon,
mediante la técnica conocida como mutagénesis
de marcaje (Signature tagged mutagenesis, STM),
de genes que estuviesen implicados en el proceso
infeccioso de esta bacteria.

La primera fase del presente estudio fue el esta-
blecimiento de un protocolo de transformacion de
células de L. garvieae mediante electroporacién.
Las eficiencias de transformaciéon obtenidas para
diferentes cepas se situaron alrededor de 105
ufc/mg ADN. A continuacion, se desarrollé un sis-
tema de mutagénesis insercional utilizando los
genes sodA y SAH910L, que codifican respectiva-
mente la enzima superoxido dismutasa y una pro-
teina con homologia con la proteina M de
Streptococcus pyogenes. Con posterioridad, se
establecié un procedimiento de mutagénesis por
transposicion utilizando el elemento moévil Tn917
insertado en el plasmido pTV408. Para validarlo,
se obtuvo un mutante incapaz de fermentar el
manitol. Su estudio mostré que la transposicion
en L. garvieae tenia lugar aparentemente al azar.

Sentadas las bases para la manipulacion gené-
tica de L. garvieae, se abordé el objetivo final del
trabajo, la selecciébn de genes implicados en la
virulencia. Para ello, se utiliz6 la técnica de muta-
génesis por marcaje (STM). Este método se basa
en un sistema de infeccion experimental que per-
mite, utilizando la bacteria y el hospedador de
interés, seleccionar un conjunto de mutantes en

genes que son necesarios para el crecimiento y
supervivencia en el hospedador, y que por tanto,
presentan una virulencia atenuada en relacion a
la cepa parental. Para su aplicacion en L. garvieae
se utilizé nuevamente el plasmido pTV408 porta-
dor del transposén Tn917. En una primera etapa,
se obtuvo mediante transposicién una genoteca de
mutantes especificamente marcados. En una
segunda etapa, se seleccionaron aquellos mutan-
tes de la genoteca que presentaban un crecimien-
to limitado en el pez. Se identificaron asi un total
de 29 mutantes de virulencia atenuada. El anali-
sis de la regién del cromosoma donde tuvo lugar la
integracién del transposén en estos mutantes,
mostré la implicacién en la patogenicidad de la
bacteria de genes que codifican proteinas implica-
das en regulacion, en rutas metabdlicas, en siste-
mas de transporte, y en diversos procesos celula-
res, ademas de otras de funciéon desconocida.
Como era de esperar, la capacidad de crecimiento
in vivo de cada uno de los mutantes en relacion
con la cepa parental estaba muy disminuida, y por
ello, todos se comportaron como atenuados.

En conclusion, en este trabajo se han sentado
los fundamentos técnicos que permiten la mani-
pulacién genética de L. garvieae, y se ha llevado a
cabo el primer acercamiento al estudio de sus
mecanismos de patogenicidad especificos,
mediante la identificaciéon de algunos genes impli-
cados en el desarrollo de la infeccion en peces.

Estudio de la actividad antimicrobiana
producida por cepas enoldgicas de
Lactobacillus plantarum

Beatriz Rojo Bezares
Directores: Carmen Torres Manrique y Fernanda
Ruiz Larrea
Area de Bioquimica y Biologia Molecular.
Departamento de Agricultura y Alimentacion.
Universidad de La Rioja.

n la microbiologia enologica existe una gran

diversidad de microorganismos (bacterias y
levaduras) tanto beneficiosos como perjudiciales
para los procesos fermentativos relacionados con
la elaboracién y conservacién del vino. Las bacte-
rias lacticas (BAL) de la especie Lactobacillus plan-
tarum se encuentran ampliamente diseminadas,
pudiendo colonizar diversos nichos ecolégicos y se
utilizan en multitud de fermentaciones industria-
les por la produccién de acido lactico. También
son importantes por su capacidad de produccién
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de sustancias antimicrobianas de naturaleza pep-
tidica llamadas bacteriocinas, activas frente a
microorganismos de la misma especie o especies
con estrecha relacién taxonémica.

Uno de los objetivos de esta tesis fue el analisis
del efecto de varios agentes antimicrobianos pro-
pios del vino como son el etanol, el metabisulfito y
el pH acido, frente a diversos géneros de bacterias
y levaduras enolégicas asi como el posible uso de
la nisina en el vino, ya que actualmente se usa
como conservante alimentario. Como resultado se
observo un efecto sinérgico de la nisina y el meta-
bisulfito en la inhibicién del crecimiento de las
BAL enolégicas, lo que indica que la combinacion
de ambos antimicrobianos puede constituir un
nuevo método de conservacion del vino que per-
mitiria la utilizacion de menores concentraciones
de metabisulfito que las empleadas actualmente.
También se estudiaron algunos mecanismos de
resistencia a antimicrobianos en cepas enolégicas
de BAL, detectandose por primera vez en BAL los
genes de resistencia a los aminoglucésidos
(aac(6))-aph(2”), ant(0) v aph(3’)-1lla) en cepas de
Lactobacillus, Pediococcus 'y O. oeni. Asi como los
genes ermB y tet(L), que confieren resistencia a
eritromicina y tetraciclina respectivamente, en
cepas de Pediococcus.

El estudio de la produccién de sustancias anti-
microbianas por cepas L. plantarum, ha conclui-
do con la caracterizacion bioquimica y genética de
la actividad antimicrobiana de la cepa enolégica
L. plantarum J23. La produccion bacteriocina de
J23 fue inducida por la presencia de ciertas cepas
de BAL en el medio de cultivo. Por otro lado, esta
bacteriocina se caracteriza por su naturaleza pep-
tidica, su amplio espectro de actividad frente a
cepas enologicas de BAL de las especies: O. oeni,
P. pentosaceus, P. acidilactici, L. plantarum,
L. hilgardii y L. pentosus; por ser activa en un
amplio rango de pH, termoestable y resistente al
tratamiento con disolventes organicos. Estas pro-
piedades de la plantaricina J23 le confieren enor-
mes posibilidades para ser utilizada como biocon-
servante alimentario.

Ademas se llevo a cabo la caracterizacion gené-
tica del locus pln de L. plant arum J23 y se estu-
dio la expresion de genes incluidos en dicho locus
que estaban relacionados con la produccién de
bacteriocinas. Este estudio revel6é que el locus pln
J23 contiene 20266 pb (numero de acceso
DQ323671) y esta formado por 6 operones:
PpINCS8IF-pINCS8HK-pinD, plnJLR, plnMNOP, plnEFI,
pInGHSTUVWXY y un nuevo operon formado por
orfZ1, orfZ2 y orfZ3. Multitud de cambios aminoa-
cidicos se localizaron en la secuencia del locus pln
J23 cuando se compar6 con otras secuencia del

locus pln de L. plantarum previamente publicadas.
Ellocus pin de la cepa J23 es un hibrido de los loci
pln de las cepas previamente descritas C11 y NCS,
presentando diferencias importantes en el médulo
de la regulacion. El estudio de expresiéon reveld
que los genes del operén regulador se expresaban
de manera constitutiva tanto en condiciones nor-
males como en condiciones de induccién, y por
otro lado genes de los operones relacionados con
la produccién de bacteriocinas se sobreexpresan
en la cepa J23 en presencia de un extracto induc-
tor.

Como resultados de esta tesis se han publica-
do los siguientes articulos:

*Rojo-Bezares B., Y. Saenz, P. Poeta, M.
Zarazaga, F. Ruiz-Larrea, C. Torres. 2006.
Assessment of antibiotic susceptibility within
lactic acid bacteria strains isolated from wine.
Int J Food Microbiol 11: 234-240.

*Rojo-Bezares B., Y. Saenz, M. Zarazaga, F.
Ruiz-Larrea, C. Torres. 2007. Antimicrobial
activity of nisin against Oenococcus oeni and
other wine bacteria. Int J Food Microbiol 116:
32-36.

*Rojo-Bezares B., Y. Saenz, L. Navarro, M.
Zarazaga, F. Ruiz-Larrea, C. Torres. 2007.
Coculture-inducible bacteriocin activity of
Lactobacillus plantarum strain J23 isolated
from grape must. Food Microbiol 24: 482-491.

*Rojo-Bezares B., Y. Saenz, L. Navarro, R.
Jiménez-Diaz, M. Zarazaga, F. Ruiz-Larrea, C.
Torres. Characterization of a new organization
of the plantaricin locus in the inducible bacte-
riocin-producing Lactobacillus plantarum J23
of grape must origin. Arch. Microbiol. enviado.

Analisis funcional de la proteina SigD
de Salmonella e identificacion de
nuevos factores de virulencia en un
sistema modelo de levadura

Ainel Aleman Pérez
Directores: Maria Molina Martin y Rafael Rotger
Anglada
Departamento de Microbiologia II, Facultad de
Farmacia, Universidad Complutense de Madrid.

n los ultimos anos, el estudio de la virulencia

de un buen numero de bacterias patéogenas ha
puesto de manifiesto una estrategia de infeccion
comun basada en el aprovechamiento de las rutas
de transduccion de sefiales de la propia célula
hospedadora En el caso concreto de Salmonella,
cuando las células bacterianas entran en contac-
to con las células del epitelio intestinal dirigen la
translocacion de una serie de proteinas a la célula
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hospedadora mediante un sistema de secrecion
especializado, el sistema SIP-1 (SST-III). Esto pro-
voca, en primer lugar, la reorganizacion localizada
de actina que promueve la formacion de filopodios
(ruffling) y la internalizacion de la bacteria en la
vacuola fagocitaria., mediante la accién de protei-
nas de unién a actina (SipA) y proteinas regulado-
ras de Cdc42 y Racl: SopE que es una GEF
(moduladora positiva) y SigD, que es una inositol
fosfatasa.

En este trabajo nos hemos centrado en la
caracterizaciéon funcional de este ultimo. La sobre-
expresion de SigD fusionada a GFP fue toxica para
las células de mamiferos, alterando el citoesquete-
lo de actina pero sin causar apoptosis, ni altera-
ci6én del ciclo celular. El estudio de varias versio-
nes mutagenizadas de este efector bacteriano, per-
miti6 el hallazgo de un dominio de baja compleji-
dad existente entre los residuos del 118 al 142 de
la regién aminoterminal no catalitica de SigD, res-
ponsable de este efecto de toxicidad y alteracion
de las fibras de actina. Es la primera evidencia
descrita del caracter bifuncional de SigD. Un estu-
dio detallado trabajando con varios de estos alelos
de SigD arroj6 que la formaciéon de ruffles y la
vacuolizacion inducida por SigD en células HelLa
es dependiente de su actividad fosfatasa, asi como
que la expresion de este efector provoca la asocia-
cién de la GTPasa Racl a la membrana plasmati-
ca de células HelLa y por tanto su activaciéon. Se ha
observado ademas, a partir de estudios de inmu-
nofluorescencia con anticuerpos especificos que
SigD colocaliza con estructuras del trafico endoci-
tico, principalmente con endosomas tardios, sien-
do para ello importante la presencia del dominio
baja complejidad de la regiéon amino-terminal. Al
trabajar con mutantes de Salmonella en esta pro-
teina de virulencia se observéo que la expresion de
SigD provoca la fosforilacion de las MAPKs
ERK1/2 y esta implicada en la secrecion de inter-
leuquina 8 durante la infeccién por Salmonella de
células epiteliales en cultivo. Otro de los objetivos
de este trabajo de tesis fue caracterizar la influen-
cia de SigD en el metabolismo de fosfoinositidos
en la célula hospedadora. A partir de estudios de
infeccion con cepas de Salmonella silvestre y defi-
cientes en SigD pudimos observar que La desapa-
ricién de PI(4,5)P2 y la acumulacién de PI(3,4,5)P3
y PI(3,4)P2 en los ruffles inducidos en células HeLa
por el contacto con Salmonella es dependiente de
SigD e insensible a inhibidores farmacologicos de
fosfatidil inositol 3-quinasas (PI3K), lo que indica
que PI(4,5)P> es un sustrato de SigD in vivo.
Ademas, La formacion de PI(3)P en las SCV es
también dependiente de SigD y a su vez sensible a
inhibidores farmacolégicos de las PI3K. Hasta

ahora se habia establecido que la formaciéon de
este ultimo fosfoinositido era el resultado de la
desfosfatizacion de PI(3,4,5)P3 por SigD. No obs-
tante, en nuestras condiciones, la eliminaciéon de
PI(3,4,5)P3 mediante la expresion de la fosfatasa
PTEN en células infectadas con Salmonella no
impide la formacion de PI(3)P en las SCV, lo que
constituye una evidencia de que la desfosforila-
cion de PI(3,4,5)P3 no es la via utilizada por SigD
para la generacion de PI(3)P. Un descubrimiento
interesante fue observar que el reclutamiento de la
GTPasa humana Rab5 en las SCV (Salmonella-
Containing Vacuoles) es también dependiente de
esta fosfatasa bacteriana (SigD). La experiencia en
nuestro grupo de investigacién trabajando con el
modelo celular de la levadura nos permitié ade-
mas descubrir potenciales factores de virulencia
bacterianos de Salmonella a partir de la sobreex-
presion de una genoteca de S. typhiy S. typhimu-
rium. Entre ellos, el efector de funcion desconoci-
da SteC, y el factor de virulencia conocido de
Salmonella, SseF de S. typhimurium, que inhiben
el crecimiento de las células de levadura.

Biodeterioro fiingico bacteriano de
resinas terpénicas utilizadas en
pintura y otras artes plasticas

Julio Romero Noguera
Directores: Fernando Bolivar Galiano, Maria
Antonia Fernandez Vivas e Inés Martin
Sanchez.
Departamento de Pintura, Facultad de Bellas
Artes, Universidad de Granada.

as resinas terpénicas son productos de origen

natural que por sus propiedades opticas y su
capacidad adhesiva y filmégena cumplen una
importante funcién técnica, protectora y estética
como componentes de medio aglutinantes y capa
final de acabado y conservacién en obras de arte
pictoéricas y escultoricas.

Difieren notablemente en cuanto a su proce-
dencia y composicién, si bien todas son mezclas
organicas de sustancias originadas a partir del
isopreno, estableciéndose dos grupos principales,
diterpenos y triterpenos, que constan de cuatro y
seis unidades de isopreno, respectivamente.

Los procesos de envejecimiento de estas sus-
tancias constituyen uno de los mayores problemas
para la conservacion de obras de arte. Las resinas
cambian su composicion y propiedades con el
tiempo, materializandose dichas transformaciones
en fenémenos como el amarilleo, patrones de cra-
quelado y microfractura (los pasmados del barniz),
aumento de la fragilidad y cambios en la solubilidad,
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por lo que en la mayoria de casos se hace necesa-
ria su eliminacioén total o parcial. Dado su dificul-
tad y caracter irreversible, las operaciones de lim-
pieza estan consideradas como etapas criticas en
el proceso de restauracion de la obra de arte, a las
que se llega por su insuficiente conocimiento de
los complejos procesos degradativos que afectan a
estos materiales y de los procedimientos para evi-
tarlos.

Esta tesis doctoral se centra en el estudio del
desarrollo de microorganismos sobre los barnices
terpénicos naturales de mayor uso artistico y en
las alteraciones quimicas que son capaces de pro-
ducir. Para ello se han seleccionado seis resinas:
colofonia y trementina veneciana (diterpénicas
predominantemente abietanicas), sandaraca y
copal de Manila (diterpénicas predominantemente
labdanicas) y dammar y almaciga (triterpénicas) y
sobre estos materiales se ha inoculado diversos
hongos y bacterias procedentes de coleccion y de
obra real, frecuentemente citados como agentes de
biodeterioro en materiales artisticos, de cara a
evaluar su grado de proliferaciéon y capacidad de
alteracion quimica. Las técnicas de analisis
empleadas han sido microscopia, cromatografia
de gases—espectrometria de masas, espectroscopia
infrarroja por transformada de Fourier y pirélisis-
cromatografia de gases-espectrometria de masas.

Por ultimo, se ha incluido un estudio del
empleo de biocidas de amplio uso en restauracion
de bienes culturales (cloruro de benzalconio, naf-
tenato de tributil estafio y ortofenilfenol) para evi-
tar estos fenémenos, y sus posibles interacciones
con los barnices.

Procesos de microbiodeterioro en
pinturas sobre lienzo del Museo de
Bellas Artes de Granada: Examen
visual y grafico

Fernando Poyatos Jiménez
Directores: Fernando Bolivar Galiano, Inés Martin
Sanchez, Maria Antonia Fernandez Vivas.
Departamento de Pintura. Facultad de Bellas
Artes. Universidad de Granada.

1 biodeterioro de obras pictéricas es un feno-
meno complejo, todavia bastante desconocido.
Indagar en los agentes de deterioro y en las prin-
cipales causas que lo provocan requiere de nuevos
estudios que se encaminen en este sentido con el
fin de identificar que alteraciones se producen y
que tratamientos se necesitan.
El interés de este tema contrasta con la escasez
de bibliografia, en especial aquella que se refiere
en exclusiva al biodeterioro de materiales artisticos

tradicionales en pintura sobre lienzo, ya que la
mayoria de los trabajos consultados se refieren a
sustancias inorganicas y a obras de arte contem-
poraneas, dejando casi sin explorar sustancias
organicas usadas tradicionalmente en obras pict6-
ricas mas antiguas. De ahi la necesidad de esta-
blecer nuevas metodologias analiticas dedicadas
al control de los procesos de biodeterioro y de las
causas especificas que los provocan.

Mas recientemente, se ha suscitado mayor
interés sobre este tema, apareciendo trabajos que
explican los procesos de microbiodetrioro de mate-
riales artisticos tradicionales, y que distinguen las
alteraciones que tienen lugar en los diferentes
estratos de una obra pictérica y en los distintos
materiales organicos que la componen.

Son pocos los estudios que se dedican de forma
directa a analizar las especies de microorganis-
mos, los materiales que deterioran y el tipo de
dano que provocan. Por otro lado, son interesan-
tes los trabajos que se han dedicado al empleo de
determinados métodos analiticos de estudio e
identificacion del efecto ejercido por estos agentes
de deterioro (SEM, cromatografia, electroforesis,
pirolisis).

Hay que resaltar también la importancia de los
trabajos que exponen las condiciones ambientales
como elemento imprescindible para que tengan
lugar los procesos de microbiodeterioro.

Aunque se alejen de nuestro campo son diver-
sos y muy numerosos los estudios sobre deterioro
microbiolégico en pinturas murales. Estos traba-
jos pueden proporcionarnos algunas pistas para
su aplicacién en obras de arte constituidas princi-
palmente por materiales organicos y para acercar
metodologias analiticas al estudio de estas obras.

Esta revision aporta datos sobre trabajos dedi-
cados al analisis de las causas de biodeterioro que
afectan a obras de arte pictéricas y de manera
explicita a los soportes textiles —que suministran
el mayor porcentaje de materia organica a una
pintura-, a las sustancias naturales empleadas
como aglutinantes (resinas, aceites, emulsiones y
colas), asi como a los agentes que afectan a los
materiales filmégenos que cumplen una funcién
estética y de proteccion (barnices).

Produccion de B-glucano por
Pediococcus parvulus 2.6: vias meta-
boélicas, optimizacion de su sintesis y
caracterizacion reolégica del glucano.

Susana Eugenia Velasco Arbide

Directores: Ana Jesius Irastorza Iribas y Maria
Teresa Duefias Chasco
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Departamento de Quimica Aplicada, Facultad de
Ciencias Quimicas de San Sebastian
Las bacterias lacticas han sido y son utilizadas

para la formacion de productos alimenticios, y
a su vez para mejorar la preservacion de los mis-
mos. La aparicion de los alimentos funcionales ha
hecho resurgir enormemente el interés por el des-
arrollo de alimentos beneficiosos para la salud.
Pediococcus parvulus 2.6 sintetiza un exopolisaca-
rido (EPS) cuya estructura es (1 - 3)--D-glucano.
Los B-D-glucanos han suscitado un mayor interés
debido a su amplio rango en la aplicacion indus-
trial y particularmente por sus propiedades bioac-
tivas y medicinales.

La produccién de B-D-glucanos por bacterias
lacticas es en general baja. Con el objeto de
aumentar su produccién, en esta tesis se han
estudiado los diferentes factores que influyen

tanto negativa como positivamente en el crecimiento
y en la produccién de exopolisacarido por esta
cepa. Para la comprension de la formacién de EPS
y del crecimiento bacteriano se han estudiado las
vias metabdlicas de asimilacion de aztcares y la via
de formacion de EPS a partir de ciertos azGicares.

Los EPS en la industria estan siendo utilizados
como espesantes y gelificantes de productos ali-
mentarios, gracias a que no aportan sabor ni olor
al alimento. Un punto importante para el desarro-
llo de nuevos alimentos es el conocimiento de las
propiedades reolégicas del EPS, por ello se ha lle-
vado a cabo la caracterizacion del B-glucano.
Estas caracteristicas e incluso sus aplicaciones
médicas vienen determinadas por el peso molecu-
lar. Por ello, se ha determinado el peso molecular
del B-glucano sintetizado por P. parvulus 2.6 en
diferentes condiciones de cultivo.
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Congresos: Yy Reuniones

Enero 2008

1-5 SEPTIEMBRE: Third European Congress of
Virology

CCN CongressCenter Nurnberg, Germany.

MCN Medizinische Congressorganisation
Nurnberg AG

eurovirology@mcnag.info

www.eurovirology.org

Marzo 2008

12 - 15 MARZO: Clinical Virology Annual
Meeting

Saariselka, Lapland, Finlandia

Clinical Virology Winter Meeting
escv2008@congrex.fi

www.escv2008.fi

31 MARZO - 3 ABRIL: Society for General
Microbiology 162nd meeting

Edinburgh, UK

Mrs Josiane Dunn

meetings@sgm.ac.uk

www.sgm.ac.uk/meetings/ MTGPAGES/Edinburg
h2008.cfm

Abril 2008

S -8 ABRIL: 9th European Conference on
Fungal Genetics (ECFG9)

University of Edinburgh, Edinburgh, UK
Prof. David B. Archer
david.archer@nottingham.ac.uk
www.ecfg.info/

8 - 11 ABRIL: Genomes 2008 - Functional
Genomics of Microorganisms

IIS, Institut Pasteur, Paris, France

Dr Carmen Buchrieser

cbuch@pasteur.fr
www.pasteur.fr/infosci/conf/sb/genomes_2008/

19 - 22 APRIL: 18th European Congress of
Clinical Microbiology and Infectious Diseases
(ECCMID)

Barcelona, Spain

Congress Secretariat: 18th ECCMID 2008
info@akm.ch

www.akm.ch/eccmid2008/

Mayo 2008

11 - 17 MAYO: Molecular Basis of Bacterial
Infection: Basic and Applied Research

Approaches

Wellcome Trust Genome Campus
Hinxton, Cambridge, UK
www.wellcome.ac.uk/advancedcourses

Junio- Julio 2008

1 - 5 JUNIO: 108th General Meeting of the
ASM

Boston Convention and Exposition Center
Boston, MA

gm.asm.org

14 JUNIO - 31 JULIO: Microbial Diversity
Course

Marine Biological Laboratory

Woods Hole, Massachusetts, USA
www.mbl.edu/education/courses/summer/cour-
se_micro_div.html

Agosto 2008

S - 9 AGOSTO: IUMS Congress: 12th
International Congress of Bacteriology and
Applied Microbiology & 12th International
Congress of Mycology

10 - 15 AGOSTO: IUMS Congress: 14th
International Congress of Virology
Istanbul Convention and Exhibition Center
(ICEC), Istanbul, Turkey

rof. Dr Ozdem Ang
ozdem.ang@superonline.com
iums2008@topkon.com

www.iums2008.org

31 AGOSTO - 4 SEPTIEMBRE: 9th Symposium
on Lactic Acid Bacteria - Health, Evolution
and Systems Biology

Hotel Zuiderduin, Egmond aan Zee, Netherlands
Dr Elaine E. Vaughan

Research & Development, Unilever

Olivier van Noortlaan 120,

Vlaardingen

3133 AT Netherlands

Tel: +31-10-460 5491
elaine.vaughan@unilever.com

Noviembre 2008

13-14 NOVIEMBRE: VI Reunién del Grupo de
Microbiologia Industrial y Biotecnologia
Microbiana de la SEM (CMIBM2008)
Barcelona

URL: www.ub.edu/CMIBM2008
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X Curso de Doctorado y Postgrado
sobre “Biodeterioro de materiales”

Duracion: 30 horas (3 créditos), los viernes por la tarde,
del 21 de Febrero al 9 de Mayo de 2008.

Objetivos del curso: Proporcionar una formacion
amplia y detallada sobre los procesos de biodeterioro
que sufren los materiales en diferentes ambientes.
Para ello los contenidos teéricos se tratan en profun-
didad y la formacion practica se adquiere con la pre-
sentacion de multiples casos practicos.

Programa:

o Antecedentes historicos. Importancia econémica.

o Materiales susceptibles de sufrir biodeterioro.

o Microorganismos involucrados.

o Biopeliculas, bioensuciamiento y biodeterioro.

o Corrosién microbiana de aceros al carbono e inoxi-
dables.

o Corrosion microbiana del aluminio y sus aleaciones.

o Corrosiéon microbiana del cobre y sus aleaciones.

o Bioensuciamiento y corrosién microbiana del titanio.

o Biodeterioro de materiales no metalicos.

o Biodeterioro de obras de arte.

o Ensayos de biodeterioro en laboratorio e in situ.

VI Workshop sobre métodos rapidos y
automatizacion en  Microbiologia
Alimentaria

Directores: Marta Capellas Puig (marta.capellas@uab.
cat) y Josep Yuste Puigvert (josep.yuste@uab.cat).
Fecha: 20 a 23 de noviembre de 2007.

Lugar: Facultat de Veterinaria de la Universitat
Autonoma de Barcelona (Bellaterra, Cerdanyola del
Valles).

Ponentes y ponencias, y otras actividades:

- Ponente principal: Profesor Dr. Daniel Y. C. Fung
(Kansas State University, Manhattan, Kansas, EUA):
Toma y preparacion de muestras de alimentos sélidos
y liquidos; superficies; y aire. Miniaturizacién.
Galerias de identificaciéon. Métodos para contar las
células viables: membrana hidrofébica, siembra en
espiral, citometria de flujo, técnica de filtracion por
epifluorescencia directa (DEFT). Métodos para contar
las células viables, basados en impedancia, conduc-
tancia y capacitancia eléctricas; bioluminiscencia
(analisis de ATP); y colorimetria. Métodos inmunoloégi-
cos para identificar microorganismos y sus toxinas:
separacion inmunomagnética; ELISA y ELFA; inmu-
nodifusion lateral; inmunoprecipitacion; aglutinacion

o Técnicas de analisis del biodeterioro.

o Prevencion, control y monitorizacién.

Lugar de celebracion: Aula C. Escuela Técnica
Superior de Ingenieros Industriales (UPM), Madrid.

Titulacion requerida: Titulo Universitario.
Namero de Plazas: 20.

Inscripciones e informacion: Diego A. Moreno, Dep.
de Ingenieria y Ciencia de los Materiales. ETS
Ingenieros Industriales. José Gutiérrez Abascal, 2,
28006 MADRID. Tel: 91 336 31 64. E-mail:
diego.moreno@upm.es

Precio de inscripcion: 600 EUROS. Gratuito para los
Miembros del Grupo Especializado de Biodeterioro y
Biodegradaciéon de la SEM. Existen becas de hasta el
90%.

Periodo de inscripciéon y de matriculacion: del 2 de
Enero de 2007 al 21 de Febrero de 2007.

Entidades patrocinadoras y colaboradoras: THOR
ESPECIALIDADES S.A., IBERDROLA, S.A., Grupo de
Biodeterioro y Biodegradaciéon de la Sociedad
Espafiola de Microbiologia (SEM) y Sociedad
Espafiola de Materiales (SEMAT).

del latex. Métodos genéticos para identificar microor-
ganismos: hibridacién; reaccién en cadena de la poli-
merasa (PCR); caracterizacion por ADN (fingerprinting,
riboprinting); biosensores, biochips y microchips; pro-
tedmica.

- Ponencia inaugural: Dra. Cécile Lahellec [Agence
Francaise de Sécurité Sanitaire des Aliments (AFSSA),
Alfort, Francia]: “Influencia de los métodos microbio-
légicos rapidos sobre la seguridad alimentaria en la
Unién Europea”.

- Dr. Armand Sanchez (Universitat Autonoma de
Barcelona, Bellaterra, Cerdanyola del Vallés): “La
polymerase chain reaction (PCR)”.

- Dr. Daniel Ramoén [Instituto de Agroquimica y
Tecnologia de Alimentos (IATA), CSIC, Burjassot]:
“Transgénicos, nutrigenética y nutrigenémica en ali-
mentacién”.

- Sra. Montse Vila [Central de Cocinados CATAR, S. A,,
Mollet del Vallés|: “Aplicaciéon de la microbiologia pre-
dictiva en la industria alimentaria”.

- Dra. Rosa M. Pinté [Universitat de Barcelona,
Barcelona]: “Detecciéon de virus en alimentos: pers-
pectivas y limitaciones”.

- Dr. Ferran Ribas [Societat General d’Aiglies de
Barcelona (AGBAR), Barcelona]: “Ejercicios de equiva-
lencia entre métodos de analisis microbiolégico: el
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ejemplo del ejercicio espanol de bacterias coliformes y
Escherichia coli”.

- Mesa redonda (con el Dr. Fung, otros ponentes, y pro-
fesionales de empresas de microbiologia) sobre ins-
trumentacién en microbiologia de los alimentos, ten-
dencias del mercado mundial, y otros temas de actua-
lidad del sector; moderada por el Dr. José Juan
Rodriguez (Universitat Autonoma de Barcelona,
Bellaterra-Cerdanyola del Vallés).

- Sesiones practicas (22 y 23 de noviembre). Impartidas
por los Dres. M® Manuela Hernandez Herrero y Artur
Xavier Roig Sagués. Ensayo en el laboratorio de:
Placas de contacto Mediasure. Muestreadores
ambientales: Sampl’air, MicroBio. Cepas microbianas
liofilizadas de referencia. Criobolas. Homogeneiza-
dores: Pulsifier, Smasher. Dilumat y Dilubag.
Dilucup/Dilushaker. Medios de cultivo cromogénicos
y fluorogénicos: ASAP, SMS, ALOA, ODA, ESIA, Baird-
Parker RPF, SM ID 2, COLI ID, O157:H7 ID, OAA,
Count-Tact, OCLA, medio E. sakazakii, RAPID’E. coli
2, RAPID’L. mono, COMPASS L. mono, BD BBL
CHROMagar Salmonella, BD BBL CHROMagar
Listeria, BD BBL CHROMagar Staph aureus, BD BBL
CHROMagar O157. Sembrador rotativo. Contador de
colonias. Sembrador en espiral. Petrifilm (placas y lec-
tor). NEO-GRID. SimPlate. Galerias de identificacién y
lectores: API, BD BBL Enterotube II, BD sistema BBL
Crystal ID, RapID, O-B‘I'S-, Microbact, Microgen ID.
ATP-Bioluminiscencia: luminémetro systemSURE II
(control de superficies y aguas de aclarado).
Colorimetria: CLEAN TEST, PRO-Clean, SpotCheck
(deteccién de residuos de glucosa, lactosa, proteinas).
Inmunologia: separacion inmunomagnética, ELISA
(patégenos y micotoxinas), Veratox histamina,
Microscreen (aglutinacion del latex), Reveal, VIP, 1-2
Test.

- Empresas de microbiologia: presentaciones multime-
dia, y exhibiciones de equipos y productos.
Autopreparador, y autémata de distribucion y alma-
cenamiento de medios de cultivo. Petrifilm. Central de

vigilancia LABGUARD. Citometria de flujo: BactiFlow.
TEMPO (NMP miniaturizado y automatizado). Sistema
de identificacion BiOLOG. ATP-Bioluminiscencia:
luminémetros ST12 y Promilite III (tests para produc-
tos lacteos, zumos de frutas, vinos y productos a base
de soja), Luminomat, Uni-Lite, AccuPoint, LIGHTNING
MVP. Colorimetria: Soleris. Inmunologia: Dynabeads
(separacién inmunomagnética), VIDAS, TECRA UNI-
QUE PLUS, deteccién de alérgenos. PCR en tiempo
real (Tagman/RapidFinder, Warnex, Assurance GDS).

- Visita a empresa de biologia molecular, para aplica-
ciones de la PCR en tiempo real.

Precios: Sesiones practicas (22 y 23 de noviembre): 40
€, para todos los colectivos. Resto del workshop (20 a
22 de noviembre): 220 € (o 110 €/dia); estudiantes
UAB: 12 €; personal UAB: 32 €; estudiantes no UAB:
120 € (o 60 €/dia); socios ACCA: 180 €; suscriptores
revistas “Alimentaria”, “Alimentacién, Equipos y
Tecnologia” o “Técnicas de Laboratorio”: 200 €.

Mas informacion (horarios, perfiles de los ponentes,

etc.): http://quiro.uab.es/workshopMRAMA.

Breve perfil del Dr. D. Y. C. Fung (dfungwksu.edu):
Catedratico del Department of Animal sciences and
industry de la Kansas State University (Manhattan,
Kansas, EUA). Su especialidad es la microbiologia de
los alimentos y, dentro de este campo, es un cientifi-
co de prestigio internacional en el ambito de los méto-
dos rapidos y miniaturizados y la automatizacion.
Director del del Workshop internacional anual sobre
Métodos rapidos y automatizacion en microbiologia,
celebrado anualmente en Manhattan, KS y que ha
cumplido su 27? edicion. Ganador del Premio
Internacional del Institute of Food Technologists (IFT)
en 1997 por la organizaciéon de esta serie Unica de
workshops internacionales, y el Premio Carl R. Fellers
del IFT en 2006 por su excepcional trayectoria en
Ciencia y tecnologia de los alimentos. Editor de
Journal of Rapid Methods and Automation in
Microbiology.

VISITE LA PAGINA WEB DE LA SEM: WWW.S€micro.es

Encontrara informacion actualizada sobre congresos, reuniones, cursos y becas.
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Actualidad s sy

Menudos: bichos

Reciente aprobaciéon del
decreto de ordenacion de
estudios universitarios.

ntre las materias basicas

a impartir dentro de los
diferentes grados, que vienen
a sustituir a las actuales
licenciaturas e ingenierias, no
se encuentra la Microbiologia,
a diferencia de los primeros
borradores que se manejaron
(BOE 30 de Octubre de 2007).

iHala! Mér gente

todavia para ver
» nuestias
| Vverguenzas...

bl:almente. la Comunidad de Madrid contratard nﬁcrobialors::;
o °sh°5P'taIes s madrilefios aunque no se sabe c6mor ni cudnt®” -

RepA junto con fragmen-
tos pequenios de DNA pro-
voca la aparicion de fibri-
llas amiloides

La interaccion de la prote-
ina RepA del plasmido
pPFS10 de Pseudomonas
con fragmentos pequefios de
DNA provoca la aparicion de
fibrillas amiloides en las que
no se encuentra el DNA.
Estas fibrillas se comportan |-
de una forma similar a las -
que se encuentran en la “
enfermedad de Alzheimer
(PNAS 2007. 104 (44):
17388-93.

Gi, estos microbiolGgos
no parah, Vamos a salir
hasta en e tomate...

s e e epc e R

fuers por més que
miro no veo la
Microbiologia
por ningun

A |0 mejor es gue

piensah que somos

pequencs...

... de lo que ho se

han dado cuenta

es de que Somos
A0 muchos...

‘-\*

. 4"“i‘vo decreto de ordenaclén delos estudios unwersitaﬂ“

3}

la posibilidad de la contrata-
cion de microbiologos en los
nuevos hospitales

ﬂ\/ o La Comunidad de Madrid abre

e acuerdo con diversas fuen-

tes, la Comunidad de
Madrid contara con especialistas
en microbiologia y parasitologia
clinica en los nuevos hospitales,
= no contemplados inicialmente.
Sin embargo, todavia no quedan
claras cuales seran sus compe-
tencias y de qué manera se
incorporaran a las plantillas de
éstos.

Alo mejotlo |

N 3 podiiamos [
Oye, baCilo, no |0 agUanto Mas,  |mentar... |

hos utilizah para todo... '
Ci al mehos fuera para Salir Con
Angelina Jolie...



s Pe Este curso, que organi "
_ F ] va d1r1g1do a los est

M

conferenmas propuestas y conviviran con los
estudiantes seleccionados, discutiendo con ellos
# - las investigaciones que estan desarrollando.

—— [
‘ ’é “EY durso se desarrollara del
s = 7 al 11 de julio de' 2008 {ambos inclusive).

La fecha limite para recepcion de solicitudes serda el 15 de marzo de 2008.
Las solicitudes deberdn ir acompainadas de un curriculum vitae y una
carta de pr_esentacién de un Profesor de Microbiologia.

El alojamiento y

las conferencias

tendran lugar en el

Carmen de la

Victoria (Granada).

Los estudiantes

seleccionados

s L; recibiran una beca

- S a'que cubre los gastos
85 Bt < de alojamiento y
manutenciony en

régimen de pension

completa.

Qr_)‘nrll/ wloras:

(Catedratica de Mlcroblologi’al y _r'
Dra. Victoria Béjar Luque
(Profesora Titular de Umversxda’d)

DIEECCIOTNUES COMACLO
> Departgmento de Microbiologia
_-Facultad de Farmacia ¥
: Umvers1d,ad dé-Granaday T

Campus Universitario de ‘@artuj:

: 1807 1 granada
Tae'l*- 958243871 - °
* Fax: 958249967

‘e.gugsada@ugr es :

'":."' P3 l_r sociiercldess: Junta de Andalucia,.

“---

T el T Patronato de la Alhamhra,

—

. Universidad de Granada., -

Foto: Francisco Sanchez Montalban




A QUE E
PARA E
EN EL SI

entra de lleno en el XXI
con el material de

referencia bacteriologico

BACuali

facil de usar, rapido,
seguro, trazable,
cualitativ

BACuanti

CONTACTA CC

ABAQUA, S.A.
Pol. Ind. Las Atalayas
C/ Dracma 16-18
03114 Alicante (Espana)





