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INTRODUCCION

El Grupo de Investigacion en Microbiologia esta reco-
nocido como competitivo por la Direccion General de Uni-
versidades e Investigacion de la Comunidad Auténoma de
las Islas Baleares y recibié en 2012 el Premio Jaume II del
Consell Insular por su labor investigadora. Pertenecen a
él investigadores de la UIB (Departamentos de Biologia y
Quimica), del IMEDEA (centro mixto entre la UIB y el CSIC)
y de la FISIB (Fundacién de Investigacion Sanitaria de
les Illes Balears). Esta constituido en estos momentos por
todas las personas relacionadas como autores del articulo.

Los intereses cientificos del grupo se centran en la diver-
sidad y taxonomia de los microorganismos, su papel en los
ecosistemas y su relevancia en la lucha contra la contamina-
cion. En la bibliografia se indican publicaciones cientificas
representativas de los distintos microorganismos objeto de
estudio, asi como el marco ecolégico en los que éstos desa-
rrollan sus actividades y las metodologias empleadas.

Las tecnologias de secuenciacion de nueva generacion
desarrolladas en los Gltimos 5 afios estan permitiendo la
secuenciacion masiva de DNA y suponen una innovacion
importantisima en los estudios taxondmicos y de biodiver-
sidad. Ello ha permitido grandes avances en el desarrollo
de aspectos tedrico-practicos de la Taxonomia Bacteriana,
tales como la reevaluacion de conceptos y definiciones de
taxones, la aplicacion de nuevas técnicas en taxonomia,
como son los analisis multigénicos («Multilocus Sequence
analysis», MLSA) y también la comparacién de genomas.
Los miembros del grupo aplican estas metodologias al estu-
dio de una serie de microorganismos modelo y habitats
caracteristicos, sobre todo acuaticos.

El grupo mantiene activo un Master en Microbiologia
Avanzada (UIB), ligado a un Doctorado con la mencién hacia

la excelencia en Microbiologia Ambiental y Biomédica cuya
docencia viene vertebrada por las lineas de investigacion.

MICROORGANISMOS OBJETO
DE ESTUDIO Y SUS ]
CARACTERISTICAS ECOLOGICAS

Se estudian poblaciones y comunidades microbianas, asi
como su funcién en diversos ecosistemas (sedimentos marinos,
columna de agua, salinas, salares y aguas puras), empleando
metodologias tradicionales de cultivo y metodologias molecu-
lares (gendmica, metagendmica, protedmica y metabolémi-
ca). Los géneros Pseudomonas, Salinibacter y los del grupo de
Roseobacter son los estudiados prioritariamente por los dife-
rentes equipos que conforman el grupo. En todos los casos
es imprescindible conocer el marco ambiental (condicionantes
fisicos y quimicos) que determinan la presencia y actividad de
los microorganismos en los ecosistemas.

Pseudomonas

Es un género de gran versatilidad fisiologica, relevancia
ecoldgica y de aplicacion biotecnoldgica. La definicion del
género ha ido evolucionando a la par que las técnicas emplea-
das en taxonomia. En la actualidad es el género de bacterias
Gram negativas con mayor nimero de especies reconocidas
(130). La aproximacién por MLSA permite establecer el marco
idéneo en la discriminacién entre especies. Por otra parte,
los analisis genémicos estan corroborando en gran medida la
clasificacion actual y permite también confirmar grupos sub-
especificos, como son las genomovares en P. stutzeri. Se ha
descrito el genoma de 3 de ellas. Su presencia en ambientes
contaminados y su papel como degradadores de contaminantes
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Atlas genémico de Pseudomonas stutzeri CCUG 29243
(AN10). Los circulos 1y 2 constituyen las secuencias
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o fijadores de nitrogeno se estudia mediante técnicas de cul-
tivo y otras independientes de cultivo. Ambas son necesarias
y complementarias. Su presencia en aguas puras hospitalarias,
junto a la de micobacterias ambientales, constituye un nuevo
habitat muy particular abordado por el grupo.

Clado Roseobacter

Los roseobacter constituyen un grupo de bacterias mari-
nas mayoritarias (hasta un 25%) en algunas aguas marinas
costeras, contribuyendo significativamente a los ciclos del
carbono y del azufre. Muchas de ellas se encuentran de forma
simbidtica con otros miembros del fitoplancton. Es un grupo
muy diverso dentro de las alfaproteobacterias (familia de las
Rhodobacteriaceae). No se han conocido bien hasta entrados
los afios 90. Miembros del grupo estudian sobre todo su papel
en ecosistemas marinos costeros en relacion con la degrada-
cién de contaminantes. Se ha descrito el genoma de un aislado
de este clado, Citreicella aestuarii 357.

Célula flagelada de Pseudomonas stutzeri
observada al microscopio electrénico de transmisién
(tincién negativa con dcido fosfotingstico).

Halofilos extremos (Salinibacter)

Este género de haldfilos del dominio Bacteria fue el primero
al que se le reconoci6 una relevancia ecolégica importante
en ambientes hipersalinos. De hecho, su descubrimiento fue
casual al aplicar las técnicas de ecologia molecular a salmueras
mediterraneas. Junto con Josefa Antén de la Universidad de
Alicante, se ha estudiado tanto la genémica de varios aislados,
como su biogeografia mediante una aproximacién metabolo-
mica. Estos estudios (junto con la UA) fueron en su tiempo
los analisis comparativos mas cercanos entre dos genomas.
También fueron pioneros en mostrar que la composicion meta-
bolémica de los organismos permite visualizar una especiacion
alopatrida incipiente.
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HERRAMIENTAS

Para que estas técnicas novedosas de secuenciacion
sean (tiles, es necesario disponer de las herramientas
bioinformaticas imprescindibles y también de bases de
datos controladas, taxonémicamente correctas y puestas al
dia periédicamente. Los miembros del grupo han colabora-

Colonias caracteristicas de Pseudomonas stutzeri

en placas de agar sangre. DIC.
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do en el desarrollo de dos bases de datos genéticas de apli-
cacion en taxonomia, asi como en el disefio de programas
Gtiles, como son los proyectos LTP, JSpecies y PseudoMLSA.

«The All-Species Living Tree» Project
(LTP; www.arb-silva.de/projects/living-tree/)

Cinco grupos internacionales, junto con la publicacion Sys-
tematic and Applied Microbiology (SAM) estan colaborando
en este proyecto con el objetivo de proporcionar una base de
datos atil para los taxdnomos que contenga secuencias bien
controladas, de calidad, de los genes ribosomicos 16Sy 23S de
Archaea y Bacteria de todas las cepas tipo descritas.

PseudoMLSA

www.uib.es/microbiologiaBD/Welcome.html

Es una base de datos que almacena secuencias y caracteris-
ticas de las especies del género Pseudomonas, con una especial
referencia a P. stutzeri. Es una herramienta muy (til para la
identificacion y analisis filogendmicos de este género. Incluye
también la posibilidad de analizar genomas.

JSpecies
www.imedea.uib.es/jspecies

Es un programa de manejo sencillo disefiado con un
enfoque bioldgico que pretende medir la probabilidad de
que dos genomas pertenezcan o no a individuos de la mis-
ma especie bacteriana.

PROYECTOS VIGENTES

Dentro del grupo se han ido definiendo a lo largo de los
afos diversos equipos de investigacion para la consecucion
de proyectos concretos. La enumeracion de los actualmente
vigentes muestra las lineas de investigacion. En la actua-
lidad se participa en dos grandes proyectos del programa
Consolider del MINECO: «The microbial metagenome of the
Iberian peninsula» (CSD2007-0005; 2007-2012) y Microbial
comparative genomics (MICROGEN; CSD2009-00006; 2009-
2014). Los proyectos vigentes del Plan Nacional son:

Degradadores emergentes de hidrocarburos en ambien-
tes marinos: proteogendmica y metagenémica del grupo
bacteriano Roseobacter (2012-2014).

Pseudomonas y biopeliculas en aguas puras (2012-2014).

Genomica comparada de las micobacterias ambientales:
implicaciones ecoldgicas y clinicas (2013-2015).

Estructura, dinamica y sistematica de comunidades pro-
cariéticas en ambientes hipersalinos (2013-2015).

COLABORACIONES

El grupo tiene una clara vocacion de colaboracion con
otros grupos nacionales e internacionales, tal como consta
en las publicaciones.
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