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Taxonomia de microorganismos
de moluscos y peces

Jesus Lopez Romalde.

Departamento de Microbiologia y Parasitologia. CIBUS-Facultad de Biologia

El equipo de la Universidad de Santiago comenz6 sus
trabajos de patologia de peces y moluscos en la década
de los 80, con el analisis de vibrios patogenos para ostra
y rodaballo. Desde entonces y gracias a la obtencion de
diferentes proyectos del Plan Nacional, Europeos y Auto-
némicos hemos avanzado en el estudio de la microbiota
de peces y moluscos bivalvos, aplicando aproximaciones
polifasicas que correlacionen fenotipo y genotipo de paté-
genos potenciales, asi como la evaluacion de factores de
virulencia.

Con respecto al estudio de la microbiota de moluscos
bivalvos, la caracterizacion polifasica, incluyendo méto-
dos fenotipicos, genético-moleculares (AFLP, secuencia-
cion, hibridacion DNA-DNA) y quimiotaxonémicos per-
mitio la descripcion, como integrantes de la microbiota
de almeja cultivada (Venerupis philippinarum y Venerupis
decussata), de siete nuevas especies dentro del géne-
ro Vibrio: V. breoganii, V. gallaecicus, V. artabrorum, V.
atlanticus, V. celticus, V. toranzoniae y V. cortegaden-
sis, y una nueva especie dentro del género Aliivibrio: A.
finisterrensis. Ademas, el estudio poblacional de Vibrio
tapetis permitio la descripcion de una nueva subespe-
cie V. tapetis subsp. britanniensis, compuesta por cepas
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aisladas de las Islas Britanicas. Por otro lado, de la
microbiota asociada a vieira (Pecten maximus) cultivada
en Noruega, se describié dentro de la familia Oceanos-
pirillaceae un nuevo género, Kamskjellia norvegica gen.
nov. sp. nov., de bacterias aerobias Gram negativas, con
una pigmentacién marrén suave y una similitud menor
del 93% con Amphritea japonica, |a especie mas cercana
filogenéticamente. En la actualidad estamos terminando
la caracterizacion de cepas que constituiran probable-
mente nuevas especies dentro de los géneros Pseudoal-
teromonas y Alteromonas, asociadas a la microbiota de
varias especies de bivalvos.

Durante el dltimo afio, hemos comenzado el estudio
de la microbiota asociada a estas especies de moluscos
mediante técnicas de (electroforesis en geles con gradiente
desnaturalizante (DGGE), con el fin de comparar las pobla-
ciones cultivables y no cultivables (Fig. 1), cuyos resul-
tados nos daran informacién valiosa sobre la importancia
real de las diferentes poblaciones sobre el estado sanitario
de los moluscos.

En cuanto a los estudios con microorganismos pato-
genos para peces, nos hemos centrado en las bacterias
Yersinia ruckeri, agente causal de la enfermedad de la boca
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Miembros del Grupo. De izquierda a derecha: Jesus L. Romalde (Catedrdtico), Alicia E. Toranzo
(Catedrdtico), Sabela Balboa (Becaria Postdoctoral), Asmine Bastardo (Becaria FONACYT), Noemi Bujdn
(Becaria FPI), Ana L. Diéguez (investigadora contratada), Aide Lasa (Becario FPI).

Fig. 1. Andlisis de DGGE de las poblaciones
microbianas asociadas a reproductores de vieira
antes y después de la puesta. lineas: 1, 2, 7y

8, controles de peso molecular; 3 y 4, perfiles
obtenidos para génada femenina antes y despies
de la puesta respectivamente; 5 y 6, perfiles
obtenidos para génada masculina antes y despies
de la puesta respectivamente.
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roja (ERM), una de las patologias mas importantes que
afecta a peces salmoénidos, y Edwardsiella tarda, causante
de la edwardsielosis en diferentes especies de peces y de
gran importancia como factor limitante en el cultivo de
rodaballo en Europa.

Se desarrollaron esquemas de tipado de secuencias
multilécicas (MLST) para Y. ruckeri y E. tarda en base a
las secuencias de fragmentos internos de entre seis y diez
genes esenciales (housekeeping). Las secuencias obte-
nidas a partir de estos trabajos se depositaron en una
base de datos pablica (http://publmst.org/yruckeri/) y
son de libre acceso. Los estudios poblacionales indicaron
que Y. ruckeri ha experimentado cambios en la poblacion,
inducidos por fuerzas biogeograficas en el pasado y, mas
recientemente, por procesos de adaptacion forzada por
la expansion de la acuicultura. Por otra parte, los estu-
dios evolutivos permitieron determinar una tasa evolu-
tiva promedio en Y. ruckeri de 2.5 x 10~ sustituciones
por nucledtido/sitio/afio, sugiriendo que este patégeno
puede evolucionar mas rapido de lo cominmente obser-
vado en otras bacterias. Ademas, la fuerte estructuracion
de diferentes linajes de Y. ruckeri en diferentes areas
geograficas observada en este estudio, sugiere que el
mantenimiento enzoético (evolucién in situ) de Y. ruckeri
puede ser otra via alternativa, importante en el manteni-
miento de la ERM en el mundo propiciada también por la
acuicultura. Desde este punto de vista, podemos teorizar
que la rapida diversificacion de Y. ruckeri, asi como la
emergencia y aumento de los nuevos casos de ERM en
peces vacunados en todo el mundo, es una consecuencia
de diferentes factores relacionados con la acuicultura
intensiva (Fig. 2).
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Destacar que el grupo investigador mantiene colabora-
ciones con otros grupos relevantes en taxonomia microbia-
na tanto espafioles como extrajeros, gracias a las cuales se
han descrito varias especies bacterianas como Arcobacter
bivalviorum y Arcobacter venerupis, en colaboracién con el
grupo de la Dra. Figueras en la Universidad Rovira i Virgili,
Photobacterium swingsii con el grupo del Dr. Gomez-Gil
de la Unidad Mazatlan en Acuicultura y Manejo Ambiental
del Centro de Investigacion en Alimentacion y Desarrollo
(México), responsable a su vez de la Coleccién de Microor-
ganismos de Importancia Acuatica, el grupo del Dr. J. Leén
Laboratorio de Ecologia Microbiana de la Universidad Nacio-
nal Mayor de San Marcos de Lima (Per(), o el grupo del Dra.
Lled de la Universidad de Verona (Italia).
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Fig. 2. Dindmica temporal de la diseminacién
espacial de Y. ruckeri estimada tras andlisis
bayesiano de la poblacién.
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