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INTRODUCCION

AMBIENTE EXTREMO: Ambiente que presenta niveles especialmente elevados o bajos de uno o varios factores

fisicoquimicos, como pH, radiacién solar, temperatura, presién, nutrientes o concentracién salina.

I—»AMBIENTE HIPERSALINO > SALINAS DE ISLA CRISTINA (HUELVA)

Son un ejemplo de ambiente hipersalino acudtico. Nuestro grupo ha centrado sus estudios
en estas salinas llegando a describir numerosos nuevos taxones, por lo que se conocen

datos puntuales referidos a la diversidad taxonémica.

Ademads, tan sélo existe un estudio metagenémico realizado en este ambiente que fue

llevado a cabo en 2014, por lo que apenas se conocen datos sobre la

influencia de la salinidad en la diversidad funcional y taxonémica , asi

como el potencial metabélico de dicho ambiente.

Figura 1. Salinas de Isla Cristina (Huelva).
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OBIJETIVOS

Estudiar la diversidad taxonémica y funcional de los
procariotas que habitan las salinas de Isla Cristina
(Huelva).

Estudiar la influencia de la salinidad en la diversidad y

potencial metabdlico de estas comunidades procariotas.

MATERIAL Y METODOS

Se obtuvieron muestras de cuatro estanques con salinidades del 19,5%, 22%, 36% y
39% (p/v), Se secuencié su ADN metagenémico (de las muestras al 36 % y 39 % se
secuenciaron por duplicado) mediante la estrategia shotgun obteniendo los
metagenomas denominados 1C19,5, 1C22, IC36 1, IC36 2, IC39 1 e IC39 2,
respectivamente y los datos brutos de secuenciacion se analizaron con servicios de

supercomputaciéon siguiendo los protocolos de MetaWRAP y SqueezeMeta, entre otros.
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Figura 3. Salinas de Isla Cristina (Huelva) en julio de 2021.

Figura 2. Recogida de muestras en julio de 2021 en Isla
Cristina (Huelva).

RESULTADOS Y DISCUSION

DIVERSIDAD FUNCIONAL

Figura 4. Curva de rarefaccién basada en el numero de
familias procariotas detectadas en funcién de la profundidad
de secuenciacion. Se observa que el muestreo de lecturas
captura de forma adecuada la diversidad a este nivel.

La evaluacién global de las funciones (KEGG ID) codificadas en los metagenomas estudiados (Figura 5) Tabla 2. Presencia o ausencia de las rutas de sintesis de biotina, transporte de
muestra que existe una diferencia tanto en abundancia, como en presencia/ausencia de funciones entre los biotina, sintesis de B-caroteno y bacteriorruberina en los bins obtenidos. Se marca
metagenomas de salinidades intermedias (19,5 y 22 %) y los de alta salinidad (36 y 39 %). La diversidad alfa con asterisco los bins de alta calidad. Los numeros hacen referencia a los genes que
a nivel de los términos KEGG identificados (Figura 6) difiere sélo ligeramente entre muestras. Estos faltan para completar la ruta y el color sélido de la celda indica que la ruta esta
resultados sugieren que la concentracién salina no influye significativamente en la diversidad de funciones completa. Los colores de las celdas de los bins hacen referencia a los metagenomas
en el rango salino estudiado, pero probablemente condiciona la presencia o ausencia de funciones de los que provienen: 1C19,5-rojo, IC22—-naranja, 1IC36 1-azul oscuro, IC36 2—azul
concretas a lo largo del gradiente de salinidad. claro, IC39 T-amarillo oscuro, IC39 2—amarillo claro.

TRANSPORTADOR BIOTINAI B-CAROTENO | BACTERIORRUBERINA

Posteriormente, se analizaron con profundidad algunas funciones de interés por su implicaciéon ecolégica y/o
biotecnolégica a nivel de los bins de calidad alta y media extraidos (Tabla 1). Concretamente, se estudiaron
las rutas de la sintesis de biotina, B-caroteno y bacteriorruberina (Tabla 2).

En el caso de la sintesis de biotina (compuesto sintetizado Unicamente por procariotas, hongos y algunas
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plantas, pero esencial para los mamiferos) se encontré que son muy pocos los bins que producen dicha

sustancia, aunque esta funciéon estd presente en todo el rango salino. Los bins encontrados a salinidades

intermedias se engloban dentro de los phyla Bacteroidota y Pseudomonadota, mientras que los bins

encontrados a salinidades altas se engloban en el phylum “Euryarchaeota”. El transportador de la biotina es,

sin embargo, codificado por un alto porcentaje de los bins. Estos resultados sugieren la importancia

ecolégica de los taxones capaces de sintetizar la biotina, que podrian suministrar este compuesto al resto de

miembros de la comunidad, los cuales son incapaces de producirla por si mismos.

La proporcion de productores de B-caroteno no varia especialmente a lo largo del gradiente de
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concentraciéon salina. Sin embargo, se observa cémo la capacidad de sintesis de bacteriorruberina aumenta

con la salinidad, lo cual podria contribuir a explicar por qué las salinas presentan un color rojo mds oscuro

a concentraciones salinas mds elevadas. La ruta de sintesis de bacteriorruberina comienza a partir de
licopeno, que, a su vez, es un B-caroteno. Aunque existan muchos taxones capaces de sintetizar

- decrece.

bacteriorruberina, sélo unos pocos presentan el producto de partida necesario para llevar a cabo el proceso

(debido a que presentan la ruta de la sintesis del B-caroteno completa). De nuevo, encontramos taxones de

gran importancia dentro de la comunidad debido a su papel de donador de compuestos esenciales para

llevar a cabo ciertos procesos.
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La diversidad taxonémica de las comunidades procariotas estudiadas disminuye al aumentar la salinidad del medio.

La diversidad funcional de las comunidades procariotas estudiadas no varia en funciéon de la salinidad del medio, pero si varia el tipo de

funciones presentes.

Estos resultados sugieren la existencia de taxones indispensables en la comunidad procariota debido a su capacidad de sintesis de

sustancias esenciales como la biotina, B-caroteno y bacteriorruberina.

Estos resultados indican la existencia de taxones en la comunidad procariota que desarrollan algunas funciones a través de sustancias

captadas del medio y sintetizadas por otros individuos de la comunidad.
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Figura 7. Abundancia relativa de los diferentes phyla encontrados en los
metagenomas analizados, ordenados de menor a mayor concentracién salina.

- Las Figuras 7 y 8 muestran cémo la diversidad taxonémica aumenta conforme la concentracién salina

Concretamente, en la Figura 7 se observa que, a salinidades altas, existe una mayor presencia del
- phylum “Euryarchaeota”, mientras que a salinidades intermedias la abundancia de este grupo se reduce
- para dejar paso a otros phyla como Bacteroidota, Pseudomonadota, Balneolaeota y Actinomycetota.

Destaca el género Halorubrum como principal representante del phylum “Euryarchaeota”, al igual que
- los géneros Halonotius y Haloquadratum, asi como el género Salinibacter (perteneciente al phylum
Rhodothermota), todos ellos sélo detectados en los metagenomas con altas concentraciones salinas. A
bajas concentraciones salinas destaca la presencia del género Spiribacter, el cual, al contrario que los
- mencionados, no estd presente a concentraciones altas.

Existe también un grupo de secuencias no asociadas con ningin taxén conocido, que suponen hasta el
25% de las lecturas como es el caso de las muestras 1IC19,5 e IC22, poniendo de manifiesto la presencia
de una importante cantidad de materia oscura microbiana en las salinas estudiadas.
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Figura 8. Diversidad alfa calculada a nivel de familia
mediante el indice de Shannon.
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