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La aplicacion de técnicas de biologia molecular al estudio de la microbiologia del suelo ha representado un gran avance en el conocimiento de
estos ecosistemas. El reconocimiento de la presencia de una gran diversidad de microorganismos en suelos, que resultaban totalmente
desconocidos porque no se habian obtenido en cultivos de laboratorio, es sélo el comienzo de una nueva era en la microbiologia molecular
de suelos. El gran reto actual es determinar el papel funcional de los diferentes microorganismos que constituyen las comunidades edéficas.
La integracion de técnicas de estudio de la microbiologia mas tradicional, junto con metodologias moleculares, incluyendo los avances que
suponen las técnicas de gendmica y metagenémica sin duda contribuird a un mejor conocimiento del funcionamiento de las comunidades
microbianas del suelo.

The application of molecular biology techniques to studying soil microbiology has greatly improved our knowledge on soil ecosystems. The
beginning of this new era of soil molecular microbiology was the discovery of the enormous microbial diversity present in soil with novel
microbes, totally unknown previously since they were not cultured in the laboratory. The current challenge of soil microbiology is to
determine the functional role of the different microorganisms integrating soil communities. The use of traditional microbiology methods
together with molecular biology, including the most advanced techniques of genomics and metagenomics will certainly contribute to widen
our current knowledge on the function of microbial communities in soil.

El suelo como habitat paralos microorganismos

Llamamos suelo a la parte mas externa de la corteza terrestre, resultante de la meteorizaciéon de las rocas subyacentes y
con unas caracteristicas claramente diferenciadas de las mismas. Podemos considerar el suelo como un sistema de
interaccion entre tres fases bien definidas: una fase sélida, constituida por materia mineral y organica, una fase liquida, y una
fase gaseosa o atmdsfera del suelo. El tipo y composicién de la materia mineral viene dado por las caracteristicas de las
rocas del subsuelo, asi como de los procesos edaficos que hayan tenido lugar en su formacién. La porcion inorganica es muy
importante por su influencia en la disponibilidad de nutrientes, aireacion, retencién de agua, etc. La materia organica procede
de la actividad de los distintos organismos vivos del suelo y su composicion y cantidad es variable, principalmente en funcion
del tipo de cubierta vegetal. El resto del volumen del suelo esta practicamente constituido por espacios porosos, que a su vez
estan ocupados por agua y los gases que constituyen la atmdsfera edéfica. La porosidad (cantidad y tamafio de los poros)
depende de la textura, determinada por la cantidad de arena, limo y arcilla, la estructura y el contenido en materia organica.
Todos estos factores determinan a su vez el movimiento y capacidad de retencion de agua del suelo y la composicién
gaseosa de su atmésfera. De forma caracteristica la atmdésfera del suelo se encuentra enriquecida en diéxido de carbono y
empobrecida en oxigeno, como resultado de la respiracion aerébica de raices de plantas, animales y microorganismos. Sin
embargo, cuando se producen condiciones de anaerobiosis (p.e. por acumulaciéon de agua en los poros del suelo) aparecen
en la atmosfera del suelo otros gases como 6xido nitroso, nitrdgeno gaseoso y metano, resultantes de actividad respiratoria
anaerébica bacteriana. Tanto el contenido en agua como la composicion de la atmésfera del suelo son factores que fluctian
ampliamente.

Este sistema complejo que constituye el suelo, caracteristicamente heterogéneo espacial y temporalmente, alberga una gran
riqueza de especies vegetales, animales y microbianas. El suelo es un ambiente muy apropiado para el desarrollo de los
microorganismos tanto eucariotas (algas, hongos, protozoos) como procariotas (bacterias y arqueas). También encontramos
virus y bacteri6fagos. Todos estos organismos establecen relaciones entre ellos en formas muy variadas y complejas y
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también contribuyen a las caracteristicas propias del suelo por su papel en la modificacion de las fases sélida, liquida y
gaseosa antes mencionadas. Los microorganismos desempefian funciones de gran importancia en relacion con procesos de
edafogénesis; ciclos biogeoquimicos de elementos como el carbono, el nitrégeno, oxigeno, el azufre, el fosforo, el hierro y
otros metales; fertilidad de las plantas y proteccién frente a patdgenos; degradacién de compuestos xenobiéticos, etc.

Los organismos del suelo no se distribuyen al azar sino que siguen patrones espaciales de agregacion, a escalas diferentes
(desde nm a km) que se superponen. Esta estructuracion obedece al efecto causado por diferentes factores de control y es
totalmente dinamica (Ettema, et al., 2002). Utilizando técnicas de observacion de secciones ultrafinas de suelo mediante
microscopia electrénica, tomografia, analisis geoestadistico y la elaboracion de modelos, especialmente basados en
fractales, se ha demostrado que la distribucion de las bacterias edaficas esta altamente estructurada, y que esta
estructuracién es importante para la funcionalidad del suelo. Las bacterias se organizan en microcolonias compuestas de
pocas células que pueden pertenecer a diferentes morfotipos (Nunan, et al., 2003). Factores como la presencia de raices,
pequefios agregados, nutrientes y poros parecen gobernar la distribucién de bacterias en microhabitats.

La complejidad del suelo como ecosistema (nivel microscopico incluido) junto con las especiales particularidades de los
microorganismos, tales como su tamafio microscoépico y las dificultades para una diferenciacién basada en su morfologia,
habian proporcionado una visién del mundo microbiano edafico como una ?caja negra? de la cual se sabia que cumplia una
funcién aunque no se conociese su contenido (Insam, 2001). Como muestra la Figura 1 se habian realizado andlisis de
biomasa microbiana empleando diferentes metodologias, asi como determinacion de enzimas, lo cual constituye una
aproximaciéon a la actividad y abundancia microbiana, y a los flujos de intercambio con la atmésfera y el subsuelo de
compuestos importantes que permitian el andlisis de procesos como respiracién, desnitrificacion, nitrificacion, fijacion de
nitrégeno, etc. Pero el conocimiento de los microorganismos del suelo quedaba limitado a aquellos pocos que podian
obtenerse en cultivos de laboratorio. Sin embargo habia, y aun sigue habiendo, importantes preguntas que resolver en cuanto
a la composicion y estructura de las comunidades microbianas edéficas, los cambios que se producen en dichas
comunidades en respuesta a diferentes factores ambientales y/o perturbaciones y finalmente, el papel funcional de los
diferentes tipos de microorganismos que integran la comunidad.
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Figura 1. El suelo como una ?caja negra? y los principales interrogantes a los que se
enfrenta el microbidlogo de suelos (adaptada de Insam, 2001).

La utilizacién de biomarcadores moleculares en el estudio de la microbiologia del suelo

Tradicionalmente nuestra vision acerca de la diversidad de los microorganismos edaficos estaba basada en la obtencion de
cultivos de laboratorio en medios especialmente formulados para ello. Bacterias gram positivas esporuladas (Bacillus y
Clostridium) y actinomicetos (ej. Streptomyces) eran considerados procariotas tipicos del suelo, junto con bacterias gram
negativas heterétrofas tales como Pseudomonas, Agrobacterium, Rhizobium, etc (Liesack, et al., 1997). Sin embargo la
comparacion de recuentos microscopicos directos de células con los obtenidos en placas de cultivo puso de manifiesto que al
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menos el 99% de los procariotas presentes en el suelo eran incapaces de crecer en medios de cultivo (Roszak, et al., 1987;
Torsvik, et al., 1990). Por lo tanto, la mayor parte de la diversidad procariota que integraba la ?caja negra? del suelo quedaba
fuera del alcance de los métodos de estudio tradicionales, por no mencionar los hongos y protozoos, mucho mas dificiles de
cultivar en laboratorio.

A partir de la década de los ochenta se produjo una revolucion espectacular en el conocimiento de la diversidad microbiana en
suelos debido a la incorporacion de novedosas y potentes técnicas de estudio, que no requieren del cultivo previo de los
microorganismos (Insam, 2001; Kirk, et al., 2004). Estas técnicas se basan en el analisis de marcadores moleculares como
acidos grasos de fosfolipidos (PLFA) y acidos nucleicos (DNA y RNA). Ambos tipos de marcadores se encuentran presentes
en todas las células, se pueden extraer directamente de muestras de suelo sin necesidad de realizar cultivos previos vy
ademas permiten diferenciar distintos grupos de microorganismos. Utilizando estos marcadores no sélo se puede determinar
la composicion de las comunidades microbianas sino que también se puede cuantificar la abundancia de microorganismos
especificos.

La utilizacion de acidos nucleicos aplicada al estudio de comunidades microbianas se ha impuesto rapidamente debido a la
gran cantidad de informacion que proporciona y a la relativa facilidad metodoldgica que implican los andlisis de estos
compuestos, especialmente tras el gran desarrollo tecnolégico que ha experimentado la biologia molecular durante los ultimos
veinte afios. La aplicacion de técnicas moleculares al estudio de la microbiologia del suelo se desarrolld con posterioridad a
los andlisis en muestras acuaticas debido a problemas metodologicos que se han ido resolviendo paulatinamente. Dos
factores son importantes en la extraccion de acidos nucleicos de suelo: (1) la eficiencia de la extracciéon, que se realiza
mediante procesos fisicos, quimicos y enzimaticos que aseguren la rotura de las resistentes estructuras celulares
caracteristicas de algunos microorganismos del suelo o de las esporas; y (2) la eliminacién de sustancias contaminantes (por
ejemplo, acidos hdmicos) que se extraen conjuntamente con los acidos nucleicos y que interfieren en los analisis
moleculares posteriores (O'Donell, et al., 1999). La Figura 2 muestra un ejemplo tipico de extraccion de acidos nucleicos de
muestras de suelo. Muchas de estas dificultades técnicas se han resuelto satisfactoriamente y en la actualidad se dispone
incluso de métodos comerciales de extraccién de DNA de suelos, que resultan altamente eficaces en la mayoria de los casos
aunque no existe un método universal para la extraccién de acidos nucleicos que sea aplicable a todos los tipos de suelos.
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Figura 2. Ejemplo del aspecto que presenta un extracto de acidos
nucleicos de un suelo rico en materia organica. La coloracion marrén
del extracto se debe a la presencia de acidos himicos. La imagen de
la derecha muestra el aspecto tipico de un extracto de acidos
nucleicos con un elevado (A) o un bajo contenido en acidos humicos
(B) en una electroforesis en gel de agarosa. La intensa mancha de
color blanquecino en la parte inferior de la muestra de suelo A se
debe a la presencia de acidos humicos.
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La importancia de la utilizacion del RNA ribosdmico en los analisis de la composicién de
comunidades microbianas de suelos

Analisis pioneros de la complejidad microbiana en suelos, realizados por Torsvik y colaboradores (Torsvik, et al., 1990)
utilizando técnicas de reasociacion de DNA, pusieron en evidencia la gran diversidad genética bacteriana presente. Asi el
nimero de genomas bacterianos diferentes estimados en una muestra de suelo forestal fue de unos 4.000, en claro contraste
con la diversidad genética de las bacterias aisladas en cultivo a partir de la misma muestra (unas 200 veces menor). En otras
muestras de suelo la diversidad genémica era incluso superior (8.000-10.000 genomas diferentes) (Torsvik, et al., 1998).

La descripcién de los microorganismos presentes en muestras de suelo experimenté un gran avance gracias a la utilizacién
de la informacién que proporcionan los genes que codifican para RNA ribosémico, y en particular el gen que codifica para la
subunidad menor del ribosoma bacteriano, 16S rRNA (y su equivalente en eucariotas, 18S rRNA). Este marcador molecular
presenta una serie de ventajas: (1) esta presente en todos los organismos y tiene la misma funcion en todos ellos; (2) debido
a restricciones estructurales, diferentes regiones de la molécula presentan distinto grado de variabilidad en secuencia, lo que
permite realizar comparaciones con diferente nivel de resolucién; (3) su transmisién es principalmente vertical ya que se
considera que no esté sujeto a transferencia génica horizontal entre microorganismos; (4) la longitud de su secuencia tiene un
tamafio adecuado como para proporcionar suficiente informacién, con un coste asumible, y (5) el andlisis de la secuencia nos
permite realizar reconstrucciones filogenéticas de los microorganismos.

La utilizacion combinada de diferentes técnicas moleculares basadas en el 16S rRNA ha permitido un estudio en profundidad
de la diversidad, estructura y dindmica de comunidades microbianas en general y del suelo en particular. Una forma muy
gréfica para entender lo que ha significado el analisis de secuencias de 16S rRNA en el campo de la microbiologia de suelos
se puede observar en la Figura 3, en la que se representa el nimero de secuencias de genes para 16S rRNA obtenidas a
partir de distintas muestras y depositadas en bases de datos publicas, segun datos publicados por Rappé y colaboradores
(Rappé, et al.,, 2003). Desde el trabajo pionero de Liesack y Stackebrandt en 1992 con muestras de suelo de Australia
(Liesack, et al., 1992), el nimero de secuencias de 16S rRNA aumentd lentamente hasta el afio 1996, cuando se inicia un
crecimiento exponencial del niamero de secuencias en las bases de datos. La utilizacion de técnicas independientes de
cultivo ha supuesto también una revolucion en el estudio de comunidades de hongos en el suelo, especialmente importante en
la deteccién de hongos patdgenos y en el analisis de hongos que establecen asociaciones con plantas como por ejemplo las
micorrizas (Kowalchuck, 1999).
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Figura 3. Numero de secuencias de RNA ribosémico 16S correspondientes
a andlisis moleculares de suelos depositadas en las bases de datos
genéticos en los ultimos afios (adaptada de Rappé y Giovanonni, 2003).
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Los analisis moleculares basados en la utilizacién de genes ribosémicos mostraron la gran diversidad de microorganismos
existente en el suelo. Asi mismo, evidenciaron que algunos grupos microbianos se encontraban presentes de forma ubicua,
tratdndose en ocasiones de grupos descritos en otros ambientes pero cuya presencia en suelos ni tan siquiera se
sospechaba (Liesack, et al., 1992; Rheims, et al., 1996). Entre los ejemplos de estos grupos podrian mencionarse los
Planctomycetes, que se habian descrito previamente exclusivamente en ambientes acuéticos (Neef, et al., 1998), o
microorganismos del dominio Archaea (Ueda, et al., 1995; Bintrim, et al., 1997; Buckley, et al., 1998), que tan s6lo se habian
descrito en ambientes extremos o nichos ecoldgicos particulares ej. termdfilos, hal6filos extremos, ambientes sulfurosos y
metandgenos. Otra de las novedades que aporté la utilizacion de técnicas basadas en la secuenciacion de 16S rRNA en el
campo de la microbiologia edafica fue el descubrimiento de nuevos grupos bacterianos, desconocidos hasta el momento
porque se carecia de cultivos, que sin embargo se han detectado en mudltiples estudios de diversidad en suelos de todo el
mundo. Esto hace suponer la importancia de estos nuevos grupos en la funcionalidad de la comunidad microbiana del suelo.
El ejemplo méas apasionante lo constituye la constatacion de la importancia de un nuevo filum bacteriano, denominado
Acidobacteria (Kuske, et al., 1997; Ludwig, et al., 1997), detectado en todos los suelos estudiados con técnicas moleculares.
Desde el punto de vista filogenético se trata de un grupo extremadamente diverso, pero se dispone tan solo de tres géneros
(con una especie cada uno) en cultivo de laboratorio y caracterizados taxonomicamente. Las capacidades metabdlicas de
estas tres especies son muy diferentes con lo que es dificil inferir el posible papel de las bacterias del filum Acidobacteria en
suelos.

Un trabajo publicado por Hugenholtz y colaboradores (Hugenholz, et al., 1998), en el que los autores analizaron la presencia
de los diferentes grupos filogenéticos bacterianos en estudios realizados en diferentes ambientes, nos proporciona una idea
de la imagen que nos ofrece la biologia molecular sobre la diversidad bacteriana edafica. Asi, como se muestra en la Figura 4
los grupos bacterianos que se encuentran mas frecuentemente en muestras de suelo pertenecen a la subclase Alpha de la
clase Proteobacteria; microorganismos gram-positivos de la clase Actinobacteria, y dos fila nuevos, Acidobacteria y
Verrucomicrobia. Si comparamos los resultados que se obtienen en los andlisis de suelos con lo que se obtienen de otros
ambientes terrestres y acuaticos podemos ver claramente que ciertos grupos filogenéticos bacterianos tienden a predominar
en determinados ambientes, e incluso podemos hablar de microorganismos o grupos filogenéticos caracteristicos de un
ambiente concreto.
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Figura 4. Principales grupos filogenéticos bacterianos detectados en estudios moleculares de suelos y
otros ambientes. Los grupos indicados en negrita estaban representados en mas de un 75% de los
estudios analizados, el resto de grupos estaban representados entre un 25 y un 75%. El nimero de
secuencias procedentes de cada uno de los diferentes ambientes utilizado fue el siguiente: suelo, 743;
subsuelo, 229; geotermal, 212; agua dulce, 107; agua marina, 687; aguas residuales, 430. (Datos
obtenidos de Hugenholtz et al., 1998).

Tras una fase inicial de reconocimiento de la alta diversidad microbiana y la caracterizacién molecular de diversos suelos, el
interés de la microbiologia molecular en este campo se orient6 hacia el analisis de cuestiones importantes para la biologia del
mismo. Asi por ejemplo, se analizaron los cambios temporales y espaciales que se producen en las comunidades
microbianas (Felske, et al., 1998; Lukow, et al., 2000; Smit, et al.,, 2001); y se demostré que la diversidad microbiana
asociada a particulas del suelo aumenta al disminuir el tamafio de las mismas (Sessitsch, et al., 2001). También se puso en
evidencia que la comunidad microbiana presente en la proximidad de raices de plantas (rizosfera y rizoplano) presentaba una
menor diversidad que muestras de suelo alejadas de las raices y una composicion enriquecida en bacterias gram negativas de
la clase Proteobacteobacteria (Marilley, et al., 1999a; Duineveld, et al., 2001), y que habia una influencia del tipo de planta y
del tipo de suelo en la composicién de las comunidades de la rizosfera (Wieland, et al., 2001; Marschner, et al., 2004). Otro
de los campos donde se ha estudiado intensamente la microbiologia molecular edéfica es en suelos agricolas. Se ha
demostrado que las diferentes practicas agricolas, el tipo de plantas que se cultivan, la fertilizacién y los tratamientos con
pesticidas y herbicidas tienen un efecto en la diversidad de las comunidades microbianas de suelos (El Fantroussi, et al.,
1999; Buckley, et al., 2003; Girvan, et al., 2004; Sun, et al., 2004). También se han realizado numerosos estudios en suelos
inundados, principalmente cultivados con arroz, los cuales han hecho un especial hincapié en el andlisis de arqueas
metandgenas (Fey, et al.,, 2000; Lueders, et al., 2000). El efecto del cultivo de plantas transgénicas en la diversidad
microbiana ha sido también analizado, no habiéndose observado cambios significativos en la composicion microbiana de la
rizosfera de plantas transgénicas que puedan ser atribuidas al proceso de manipulacién genética (Heuer, et al., 2002; Milling,
et al., 2004, Sessitsch, et al., 2004).

El impacto de problemas medioambientales importantes en la diversidad de comunidades microbianas ha sido también objeto
de estudio. En los dltimos afios algunos investigadores han prestado atencién al efecto del incremento de la concentracion
atmosférica de CO, en las comunidades microbianas de suelos. Se ha observado que niveles elevados de este gas

incrementan la produccién vegetal, afectando a la cantidad y composicién de los compuestos organicos que llegan al
sistema. Sin embargo tan sélo se han detectado cambios menores en la diversidad microbiana de suelos sometidos a niveles
elevados de CO, (Marilley, et al., 1999b; Ebersberger, et al., 2004). Asi mismo, ha recibido una particular atencion el estudio

molecular de la microbiota de suelos contaminados con metales pesados (Sandaa, et al., 1999; Mdiller, et al., 2001) o con
contaminantes organicos tales como hidrocarburos del petréleo (Juck, et al.,, 2000; Andreoni, et al.,, 2004) y bifenilos
policlorinados (Nogales, et al., 1999; Nogales, et al., 2001), o de los cambios que se producen durante procesos de
bioremedio (Ka, et al., 2001; Siciliano, et al., 2003). El analisis molecular de suelos ha sido incluso propuesto en investigacién
forense como evidencia para determinar la presencia de un sospechoso en la escena de un crimen (Horswell, et al., 2002).
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Andlisis molecular de la funcion de los microorganismos en el suelo

A pesar de la importancia que han supuesto los andlisis de la diversidad microbiana utilizando técnicas moleculares, estamos
aun lejos de entender el papel de los microorganismos del suelo en el funcionamiento del ecosistema, en particular de
aquéllos que no han sido cultivados en el laboratorio y para los que se desconocen totalmente sus capacidades metabdlicas.

Tras unos afios de relativo ostracismo de las técnicas de cultivo y en los que el potencial de las técnicas moleculares
basadas en el analisis de 16S rRNA se habia sobredimensionado, los microbiélogos han vuelto a reconocer la importancia de
la obtencion de cultivos de laboratorio para poder estudiar la fisiologia de los microorganismos y determinar por lo tanto su
posible papel en el funcionamiento de los ecosistemas. En la actualidad los métodos de cultivo se benefician del
conocimiento acumulado sobre la ecologia de los microorganismos, que permiten un disefio mas apropiado de las
condiciones de cultivo. También es extremadamente importante la informacién obtenida en estudios moleculares de diversidad
microbiana porque ayudan a disefiar experimentos encaminados al aislamiento de microorganismos nuevos, jamas cultivados.
Esta aproximacion esta dando sus frutos y en los dltimos afios han empezado a proliferar trabajos donde se describe el
aislamiento de estos nuevos y, hasta ahora, desconocidos microorganismos, entre los que se cuentan representantes de
grupos importantes mencionados anteriormente como Acidobacteria y Verrucomicrobia (Sait, et al.,, 2002; Joseph, et al.,
2003). La combinacion de diferentes técnicas de cultivo y analisis fisiolégico y bioquimico con la utilizaciéon de técnicas
moleculares basadas en 16S rRNA resulta también muy Gtil para determinar la funcién de los microorganismos en el
ambiente. Un ejemplo reciente es el estudio de Strous y colaboradores que demostré que el microorganismo responsable del
proceso de oxidacién anaerobia de amonio conocido como ?anammox? pertenece a la clase Planctomycetes (Strous, et al.,
1999).

Sin despreciar la importancia de los cultivos, los métodos moleculares son indispensables en el estudio de la funcién de los
microorganismos en el suelo. Mediante métodos moleculares se pueden analizar genes funcionales clave en procesos
importantes en suelo tales como la desnitrificacion, nitrificacion, fijacién de nitrogeno, oxidacion de metano (Rdsch, et al.,
2002; Jaatinen, et al., 2004; Okano, et al., 2004). De manera analoga a los estudios de diversidad de 16S rRNA, se puede
determinar la diversidad de estos genes en diferentes suelos o diferentes condiciones e incluso proceder a su cuantificacion.
Mucho més importante es determinar si esos genes se estan expresando, lo cual esta directamente ligado a la participacion
del microorganismo que los posee en el proceso estudiado. La expresion de genes funcionales mediante la deteccion de RNA
mensajero (MRNA) se ha realizado con éxito en sistemas complejos como suelos (Sessitsch, et al., 2002; Birgmann, et al.,
2003). Las nuevas técnicas de hibridacion en microchips para la deteccién de genes funcionales permitiran realizar estudios
mucho mas complejos en los préoximos afios (Cook, et al., 2003).

Un segundo tipo de aproximacion molecular al analisis de la funcién de microorganismos en el suelo consiste en incubar la
muestra de suelo en presencia de un sustrato marcado con un isotopo pesado seguida de la identificacion de los
microorganismos de la comunidad que han incorporado dicho sustrato a sus &cidos nucleicos mediante analisis de 16S rRNA
(técnica de SIP, del inglés ?Stable-Isotope Probing?). Utilizando esta técnica, Radajewski y colaboradores analizaron los
microorganismos capaces de utilizar metanol en una muestra de un suelo forestal y demostraron la participacion en el
proceso de bacterias de la subclase Alpha de Proteobacteria y de miembros del nuevo phylum Acidobacterium (Radajewski,
et al., 2000).

Unavision de futuro sobre la microbiologia de suelos del siglo XXl

A pesar de todas las herramientas de que disponen actualmente los microbi6logos del suelo y de todo el conocimiento
generado desde la aplicaciéon de técnicas de biologia molecular, nos puede parecer que la complejidad de interrogantes que
tienen ante si los microbidlogos del suelo es considerable. Sin embargo, actualmente sabemos que toda la informacion
generada en estos aproximadamente veinticinco afios de aplicacion de la biologia molecular a la microbiologia del suelo es
tan s6lo una pequefia parte de la que se estd obteniendo desde hace unos pocos afios con la aplicacion de técnicas de
secuenciacion y andlisis de genomas. El estudio global de los genomas de todos los microorganismos presentes en una
comunidad se denomina metagendmica y ya ha sido realizado con éxito en comunidades microbianas de suelo (Rondon, et
al., 2000). Si recordamos que las estimaciones mas conservadoras acerca de la complejidad genética de comunidades
microbianas de suelos indican la presencia de entre 6.000 y 10.000 genomas diferentes (equivalentes en tamafio al de la
bacteria Escherichia coli) en suelos organicos no perturbados y un nimero menor (entre 350 y 1.500) en suelos agricolas o
contaminados con metales pesados (Torsvik, et al., 1998), nos podemos hacer una idea de la magnitud de la informacién
nueva que se esta generando. En el campo de la microbiologia de suelos hasta el momento los estudios metagendmicos se
han centrado en la deteccién de nuevos biocatalizadores y compuestos bioactivos, como por ejemplo enzimas liticos y
nuevos antimicrobianos (Daniel, 2004), o bien en la caracterizacién de genomas de microorganismos no cultivados como
Acidobacterium o arqueas del suelo (Quaiser, et al., 2002; Quaiser, et al., 2003) que contribuiran a determinar el papel de
estos microorganismos en el ecosistema edéfico. Las posibilidades que genera la metagenémica y las demas técnicas
moleculares mencionadas anteriormente son multiples por lo que podemos esperar importantes avances en el conocimiento
del funcionamiento de las comunidades microbianas de suelo.
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