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RESUMEN

Los microorganismos suponen una fuente inagotable de recursos. En este trabajo hemos
investigado las comunidades microbianas del Lago de Sanabria y del entorno del manantial de
Bouzas, descubriendo una elevada proporcién de nuevas especies bacterianas que albergan un
elevado potencial biotecnoldgico. Desvelamos también la composicién de estas comunidades
y sus posibles roles ecoldgicos en el entorno natural.

PALABRAS CLAVE: comunidades microbianas, diversidad, nuevas especies, lago, aguas

sulfurosas.

DISCOVERY OF THE GENETIC AND BIOTECHNOLOGICAL
POTENTIAL OF MICROBIAL COMMUNITIES IN LAKE
SANABRIA AND THE BOUZAS SPRING

ABSTRACT

The microorganisms represent an endless source of resources. In this study, we investiga-
ted the microbial communities of Sanabria Lake and the surroundings of the Bouzas spring,
discovering a high proportion of new bacterial species that harbor significant biotechnological
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66 GONZALEZ-DOMINICI ET AL.

potential. We also unveiled the composition of these communities and their potential ecolo-
gical roles in the natural environment.

KEYWORDS: microbial communities, diversity, new species, lake, sulphur water.

1. INTRODUCCION

El patrimonio genético es el conjunto de genes de la totalidad de seres vivos de
un ecosistema. Los genes almacenan la informacion necesaria para que los seres vivos
sinteticen enzimas y otros metabolitos, como son los antibiéticos, los antivirales y las
sustancias antitumorales. Estos compuestos pueden ser de gran utilidad para el hom-
bre, a través de su aprovechamiento en aplicaciones biotecnoldgicas, entre las que se
incluyen la produccién de nuevos fdrmacos, el tratamiento de residuos o la produc-
cién de fuentes de energia renovables (Fenical, 2020; Hug e tal., 2020; Parra et al.,
2023; Zhang et al., 2023; Zhao et al., 2022). Es por ello que el patrimonio genético
de un lugar constituye un recurso de incalculable riqueza.

En este sentido, cobran gran importancia los microorganismos. Los microorganis-
mos, seres vivos de cardcter microscopico, constituyen una importante fraccion de los
ecosistemas naturales que, por su propia definicidn, “seres microscépicos”, permane-
cen aiin ampliamente inexplorados. Cada ano se describen cientos de nuevas especies
de microorganismos (Pragya et al., 2024; Saati-Santamaria et al., 2024), y con ellos se
abre un abanico de posibilidades de descubrir nuevos recursos genéticos que permiti-
ran un sinfin de nuevas aplicaciones biotecnolégicas de gran utilidad para el hombre.

Producto de las nuevas tecnologias de secuenciacién masiva de ADN, hoy en dia
es posible determinar gran parte de la informacién genética de los organismos de
cualquier nicho ecolégico. El andlisis de estas secuencias de ADN puede servir de base
para reconstruir y predecir en cierta manera el metabolismo celular, lo cual puede ser
utilizado para orientar el descubrimiento de nuevas moléculas de gran relevancia para
el ser humano, como nuevos firmacos u otras moléculas de interés, especialmente
cuando se analizan nuevos nichos inexplorados (Huang et al., 2019; Saati-Santamaria,
2023; Terlouw et al., 2023; Wei et al., 2023). En concreto, la secuenciacién masiva
del ADN total de un determinado nicho, técnica comtiinmente denominada “meta-
genémica’, permite obtener la secuencia genémica de la comunidad de microorganis-
mos que habita un lugar (New & Brito, 2020; Zhou et al., 2022).

La basqueda de nuevos recursos microbianos es incesante, donde cobra gran rele-
vancia la exploracién de ecosistemas singulares. En la provincia de Zamora se localiza
un ecosistema de gran relevancia a nivel mundial: el Lago de Sanabria. Este lago surge
hace aproximadamente 100.000 afios y constituye el mayor lago de origen glacial de
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Europa. Por sus caracteristicas paisajisticas, ecoldgicas y geoldgicas, y sus historias y
leyendas, este lugar supone un fuerte atractivo turistico, local y nacional, asi como un
entorno del que muchos zamoranos se enorgullecen. A pesar de ello, los componentes
microbiolégicos y los recursos genéticos del Lago de Sanabria no han sido estudiados
en profundidad, y su potencial estd atin por descubrir.

Los lagos son ecosistemas complejos que albergan una diversidad de microorganis-
mos que desempenan roles fundamentales en el ciclo de nutrientes, el flujo de energfa
y el funcionamiento general del ecosistema (Arora-Williams et al., 2018; Kraemer et
al., 2020). El estudio de las comunidades microbianas en entornos lacustres es funda-
mental para comprender las complejidades de los ecosistemas acudticos y sus respues-
tas a los cambios ambientales. Los microorganismos, incluyendo bacterias, arqueas
y microeucariotas, exhiben interacciones dindmicas y adaptaciones a una mirfada de
factores ambientales, dando forma al equilibrio ecolégico dentro de los lagos (Grossart
et al., 2020; Rathour et al., 2020; Shabarova et al., 2021).

Ademds, a orillas del lago se ubica un manantial de aguas sulfurosas que en su dia
fueron utilizadas como base de un balneario. Los manantiales de aguas sulfurosas son
habitats acudticos impregnados con la esencia distintiva del azufre, los cuales represen-
tan ecosistemas acudticos tnicos que han atraido la atencién de cientificos, gedlogos
y bi6logos durante décadas debido a su rica diversidad geoquimica y microbiolégica.
Estos enclaves acudticos, impregnados con elevadas concentraciones de compuestos
de azufre, despliegan procesos e interacciones tnicas, donde los microorganismos
desempenan un papel crucial en el intrincado ciclo del azufre (Elshahed et al., 2003;
Spain et al., 2015; Meziti et al., 2021). Sin embargo, a pesar de la gran cantidad
de investigaciones microbioldgicas realizadas en manantiales de aguas sulfurosas, la
mayoria ha sido realizada en aguas termales (Nosalova et al., 2023), mientras que los
procesos microbioldgicos y metabdlicos subyacentes a manantiales de aguas mds frias
han permanecido menos estudiados, como es el caso de las aguas de Bouzas.

2. RESUMEN DE LOS RESULTADOS PRINCIPALES DEL TRABAJO

2.1. DIVERSIDAD Y ECOLOGIA MICROBIANA EN LOS LUGARES DE
ESTUDIO

En este trabajo hemos realizado un estudio en profundidad de las comunidades
microbianas del Lago de Sanabria (muestras de sedimentos y agua de distintos luga-
res) y del manantial de Bouzas (analizando el agua del manantial, sedimentos bajo el
manantial y una biopelicula microbiana y algosa). Hemos secuenciado el ADN meta-
genémico —conjunto de los genomas de todos los (micro)organismos de una muestra—
de estos lugares y hemos analizado sus comunidades microbianas. En conjunto, las
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comunidades microbianas del entorno de Bouzas son poco diversas y principalmente
compuestas por bacterias del azufre, donde destacan bacterias del género Zhiotrix
y otras gammaproteobacterias (Fig. 1a). En contraposicién, las comunidades de las
muestras lacustres son mucho mds diversas (Fig. 1b), destacando bacterias de la fa-
milia Bradyrhizobiaceae (actualmente denominada Nitrobacteraceae), en su mayoria
pertenecientes al género Bradyrhizobium.

Géneros Familias

W Thiothrix B sin asignar
8 [ | A'cine?obacter R B Bradyrhizobiaceae
I I Sin asignar ° B comamonadaceae
5 B cutibacterium 2 .
o y X . ® Burkholderiales fam.
[ B Candidatus Riflebacteria gen. © Burkholdert
-2 B Acidithiobacillus © urkholderiaceae
< B Rhodoferax E Chloroflexi fam.
-g [ Geobacter ‘g | Bacteria fam.
2 [ Thiocapsa 2 [l Pseudomonadaceae

W Sulfuritalea ‘ B Methylophilaceae

Otros I l M Xanthomonadaceae
R 3 o g O
& & ©F 2% (0F %7
S ¥ S
Pg° e(\"o 4\°K\\‘(\ S\e* g\z\\ 29 <2\fb\\ 6@,\’?9
R g\’b“ O @
P p@@ ) 5 < z&p\
536\ ° 965\6\

Figura 1. Abundancia relativa (%) de taxones identificados en los metagenomas analizados: a) géneros bacterianos identi-
ficados en las muestras analizadas del entorno del Manantial de Bouzas. b) familias bacterianas identificadas en las muestras
analizadas del entorno del Lago de Sanabria.

Como parte de este andlisis, hemos podido reconstruir un total de 100 genomas
diferentes, muchos de los cuales representan especies o géneros atin no descritos y para
los que hemos sugerido nuevos nombres (Tabla 1).
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TABLA 1. NOMBRES PROPUESTOS DE NUEVOS GENEROS (N=3) Y NUEVAS
ESPECIES (N=21) EN BASE AL ANALISIS FILOTAXONOMICO REALIZADO
CON LOS GENOMAS RECONSTRUIDOS DE LOS METAGENOMAS (MAGS)
DEL LAGO DE SANABRIA'Y DEL BALNEARIO DE BOUZAS

MAG

ORIGEN

NOMBRE PROPUESTO

dastool_FO1_concoct.38

FO1 — Biofilm manantial
Bouzas

Candidatus Sulfibacter gen nov.
Candidatus Sulfibacter biolamna sp. nov.

dastool_F03_concoct.103

FO3 — Sedimento manantial
Bouzas

Candidatus Sulfibacter gen nov.
Candidatus Sulfibacter sedimenti sp. nov.

dastool_metabat2_F06.64_sub

FOG- Sedimento del lago

(frente a Bouzas)

Candidatus Sediminimicrobium gen nov.
Candidatus Sediminimicrobium sanabrensis sp. nov.

dastool_maxbin2_F06.010_sub

FOG — Sedimento del lago

(frente a Bouzas)

Candidatus Lacustrimicrobium gen. nov.
Candidatus Lacustrimicrobium sanabrensis sp. nov.

dastool_metabat2_F02.26

FO2 — Agua manantial Bouzas

Candidatus Aestuariivirga fontis sp. nov

dastool_F02_concoct.20

FO2- Agua manantial Bouzas

Candidatus Arcobacter sanabrensis sp nov.

dastool_metabat2_F02.18

FO2 — Agua manantial Bouzas

Candidatus Planktophila zamorensis sp nov.

dastool_metabat2_F03.18

FO3 — Sedimento manantial
Bouzas

Candidatus Defluviimonas thiophila sp nov.

dastool_F01_concoct.54_sub

FO1 — Biofilm manantial
Bouzas

Candidatus Rhodoferax sanabrensis sp. nov.

dastool_F08_concoct.45

FO8 — Agua del lago
(frente a Bouzas)

Candidatus Geothrix sanabrensis sp. nov

dastool_metabat2_F03.16

FO3 — Sedimento manantial
Bouzas

Candidatus Hydrogenophaga sanabrensis sp nov.

dastool_metabat2_F06.26

FOG — Sedimento del lago
(frente a Bouzas)

Candidatus Mycobacterium sanabrensis sp nov.

dastool_metabat2_F02.30

FO2 — Agua manantial Bouzas

Candidatus Rhodoferax thiophilus sp nov.

dastool_metabat2_F01.26

FO1- Biofilm manantial
Bouzas

Candidatus Rhodoferax thiophilus sp nov.

dastool_metabat2_F04.1

FO4 — Sedimento
(Playa del Folgoso)

Candidatus Rhodoferax sedimenti sp nov.

dastool_F02_concoct.62_sub

FO2 — Agua manantial Bouzas

Candidatus Sulfuricurvum sediminis sp. nov.

dastool_F08_concoct.1

FO8 — Agua del lago
(frente a Bouzas)

Candidatus Sulfuriferula aquatica sp. nov

dastool_F08_concoct.42

FO8 — Agua del lago
(Playa del Pato)

Candidatus Sulfuriferula lacustris sp. nov

dastool_F03_concoct.12

FO3 — Sedimento manantial
Bouzas

Candidatus Sulfuriferula lacustris sp. nov

dastool_F01_concoct.98_sub

FO1- Biofilm manantial

Bouzas

Candidatus Thiothrix biolamna sp. nov.

dastool_maxbin2_F02.003_sub

FO2 — Agua manantial Bouzas

Candidatus Thiothrix zamorensis sp. nov.

dastool_metabat2_F03.34

FO3 — Sedimento manantial
Bouzas

Candidatus Thiothrix sanabrensis sp. nov.

dastool_maxbin2_F01.002_sub

FO1 - Biofilm manantial
Bouzas

Candidatus Thiothrix sanabrensis sp. nov.
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También hemos analizado los genes de estas comunidades que podrian estar re-
lacionados con la regulacién de los ciclos biogeoquimicos del entorno. Mostramos
datos que reflejan una gran cantidad de bacterias no fotosintéticas portadoras de genes
relacionados con la fijacién de carbono (CO,, a través de la enzima rubisco). En las
muestras del lago este rol lo desempefarian principalmente bacterias pertenecientes
al orden Hyphomicrobiales, en concreto diversos géneros de las familias Rhizobiaceae
y Rhodobacteraceae, asi como los géneros Bradyrhizobium y Nitrobacter. También tie-
ne gran relevancia la presencia de bacterias del orden Burkholderiales (géneros Cu-
priavidus y Methylibium), y en menor medida algunas arqueas. En contraposicién,
en el entorno de Bouzas los micoorganismos que tienen estos genes son de la clase
Gammaproteobacteria (géneros Allochromatium y Halothiobacillus). También ejercen
un papel importante en el ciclo del carbono en las muestras de Bouzas las bacterias
de los géneros Nitrosomonasy Nitrosospira, portadoras de genes relacionados con la
utilizacién del metano.

Por otro lado, hemos encontrado genes relacionados con la fijacién de nitrégeno,
asi como con su liberacién (microorganismos anammox), que podrian influir en la
regulacién de los niveles de este elemento y participando asi en el mantenimiento
de un ecosistema oligotréfico. En el caso del ciclo del azufre, nos encontramos con
diversos microorganismos capaces de oxidarlo, principalmente en el manantial de
Bouzas, como era de esperar, donde los microorganismos que podrian jugar un rol en
su oxidacién y reduccién pertenecerian a los géneros Allochromatium, Hydrogenoph-
ilus y Mycobacterium, asi como a diversos taxones de los érdenes Campylobacterales y
Rhodobacterales. También hemos encontrado genes relacionados con este ciclo biol4-
gico en las muestras del lago cercanas a Bouzas, pertenecientes a Methylacidiphilum,
Thiobacillus y Rhodobacteraceae.

2.2. PROSPECCION DE GENES DE RESISTENCIA A ANTIBIOTICOS

Debido a la problemdtica de la presencia de resistencias a antibidticos en am-
bientes naturales (Nadimpalli et al., 2021), hemos buscado estos genes en todas las
muestras analizadas por metagenémica. A pesar de haber encontrado genes rela-
cionados con resistencias a muy diversos antibidticos, el nimero de genes distintos
es relativamente bajo teniendo en cuenta la diversidad microbiana existente en el
lago y su entorno (Fig. 2). Dentro de estos genes detectados, la mayor parte estd
relacionada con la resistencia a beta-lactdmicos y, entre estos, la mayoria codifican
para beta-lactamasas. No obstante, existen resistencias a antibiéticos que derivan de
mutaciones puntuales en los genes que codifican proteinas diana, que no pueden ser
ficilmente validados mediante las tecnologias utilizadas y que podrian contribuir a
estas resistencias.
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Figura 2. Recuento del niimero de genes distintos relacionados con la resistencia a antibidticos encontrados en cada muestra
de metagendmica analizada.

2.3. AISLAMIENTO E IDENTIFICACION DE BACTERIAS

Los estudios metagendémicos han mostrado ser muy ttiles para entender la com-
posicién de las comunidades microbianas y sus posibles roles ecolégicos. Entre otras
ventajas, ofrecen la posibilidad de estudiar microorganismos que son dificiles o casi
imposibles de aislar en cultivo puro. Sin embargo, el aislamiento de cepas microbia-
nas también permite estudiar de una manera mds precisa los roles ecolégicos de los
microorganismos, y abren la puerta a su uso biotecnolégico. Por ello, en este trabajo
hemos realizado un proceso de aislamiento, llegando a identificar un total de 82 cepas
bacterianas en base a la secuencia del gen de ARN ribosémico 16S (16S ARNTr).

Entre todas las cepas aisladas e identificadas, encontramos muchas cuyos genes
16S ARNr compartian un bajo porcentaje de similitud respecto de las cepas tipo
previamente descritas. Decidimos secuenciar los genomas de 19 de estas cepas con
el objetivo de confirmar si podian representar o no nuevas especies. Mds alld de la
relevancia ecolégica que tiene la descripcién de nuevas especies microbianas, creemos
que estos nuevos recursos genéticos pueden revelar nuevos sistemas biosintéticos que
podrian ser de utilizad para el desarrollo de nuevas aplicaciones biotecnoldgicas (ej.:
descubrimiento de nuevas moléculas de interés clinico o industrial).
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Tras realizar el procesado de la secuenciacién masiva y el ensamblaje de los geno-
mas, los clasificamos taxonémicamente, y sefalamos como nuevas especies a aquellas
que compartian menos de un 70% de valor de dDDH con las cepas tipo de las espe-
cies ya conocidas en cada género (Tabla 2).

TABLA 2. GENOMAS SECUENCIADOS DE ALGUNAS CEPAS QUE MOSTRARON
BAJA SIMILITUD DE SECUENCIA DEL GEN 16§ ARNR CON ESPECIES CONOCI-
DAS. SE MUESTRA LA IDENTIFICACION EN BASE A ESPECIES YA DESCRITAS
(DDDH >70%), AST COMO LOS NUEVOS NOMBRES PROPUESTOS PARA LAS
NUEVAS ESPECIES (DDDH <70%). TAMBIEN SE REFLEJA EL CONTENIDO EN
G+C (%) Y EL TAMANO DE LOS GENOMAS (MILLONES DE PARES DE BASES)

SITIO DE NUEVO NOMBRE G+C | TAMANO

CEPA | AISLAMIENTO ESPECIE DE ESPECIE (%) | (MILL.PB)

P50 FO1 - l.Sloﬁlm No pertenece a ninguna Pseudoma(tﬂs 61.64 6.18
manantial Bouzas especie descrita sanabrensis sp. nov.

P58 FOT - I.Smﬁlrn DPseudomonas monsensis | - 59,76 6,64
manantial Bouzas

P68 Fo2- /.\gua Pseudomonas zeae - 58,74 6,90
manantial Bouzas

P69 FO2 - Agua Pseudomonas zeae - 58,74 6,90
manantial Bouzas

P52 FOT - BIOﬁlm Pseudomonas monsensis - 59,76 6,64
manantial Bouzas

P61 FOT - B1oﬁlm Pseudomonas monsensis | - 59,76 6,65
manantial Bouzas

P64 FO1 - 1.310ﬁlm No pfsrteneCf? a ninguna Pyeudomo?ms 61.63 6.18
manantial Bouzas especie descrita sanabrensis sp. nov.

P66 FO2 - /.\gua Pseudomonas zeae - 58,74 6,90
manantial Bouzas

P74 FO3 - Sedlmento No pertenece a ninguna M%croéﬂfterzum 67.25 3,59
manantial Bouzas especie descrita thiophilus sp. nov.

P78 FO3 - ?edlmento No pertenece a ninguna Rabnella zamorensis 52,4 5.67
manantial Bouzas especie descrita sp. nov.

PS6 FO3 - Sedlmento No pfertenece. aninguna | Duganella thiophila 63.06 6.42
manantial Bouzas especie descrita sp. nov.
FO7 — Sedimento .

P100 (Ribadelago Nucvo) Enterobacter asburiaae - 55,73 4,79

PL0G FO4 — Sedimento No pf:rtencccl: a ninguna P;fudomo‘nas 617 6.61
(Playa del Folgoso) especie descrita zamorensis sp. NOV.
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SITIO DE NUEVO NOMBRE | G+C |TAMANO

CEPA AISLAMIENTO ESPECIE DE ESPECIE (%) |(MILL.PB)
FO4 — Sedimento No pertenece a ninguna )

P110 (Playa del Folgoso) especie descrita Pantoea lacustris sp. nov | 54,55 5,26

P11 FO4 — Sedimento No pertenece a ninguna Rahnella zamorensis 52,36 5,50
(Playa del Folgoso) especie descrita sp. nov.

P12 FO4 — Sedimento No pertenece a ninguna Rahnella zamorensis 52,36 5.50
(Playa del Folgoso) especie descrita sp. nov.

P121 FO4 — Sedimento No pertenece a ninguna Rahnella zamorensis 52,36 5.50
(Playa del Folgoso) especie descrita sp. nov.

P132 FOS5 — Sedimento No pertenece a ninguna Pseudomofm; 61,64 6.18
(Playa del Pato) especie descrita sanabrensis sp. nov.

P135 FOS5 — Sedimento No pertenece a ninguna Pseudom@m‘ 61.63 6.17
(Playa del Pato) especie descrita sanabrensis sp. nov.

2.4. POTENCIAL BIOTECNOLOGICO DE LOS MICROORGANISMOS
DEL LAGO DE SANABRIA Y DEL ENTORNO DEL MANANTIAL DE
BOUZAS

Hemos investigado el potencial genético de las cepas bacterianas aisladas a través

del anilisis de sus genomas, asi como el potencial de las comunidades a través del
andlisis de los metagenomas.
En este proceso hemos identificado los conjuntos de genes biosintéticos (BGCs)

y los hemos comparado con BGCs registrados en la base de datos ‘MIBiG’, la cual
comprende conjuntos de genes que ya han sido descritos por su relacién con la pro-
duccién de metabolitos secundarios. Hemos encontrado 195 BGCs entre los genomas
secuenciados, y 873 en los metagenomas. En general, no se encuentra similitud entre
los BGCs de las cepas aisladas y los ensamblados de los metagenomas, por lo que
suponemos que una secuenciacién masiva de mayor profundidad sobre los metageno-
mas podria desvelar una diversidad mayor de BGCs. Sorprendentemente, la mayoria
de estos BGCs no presentan similitud significativa con BGCs ya descritos (Fig. 3),
por lo que podrian estar produciendo nuevas moléculas de interés. Incluso, 758 BGCs
no muestran similitud significativa con ningtin otro BGC de los analizados, ni con
ninguno cuyo producto sea conocido.
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Figura 3. Red de similitud de secuencias de conjuntos de genes relacionados con el metabolismo secundario bacteriano. Cada
nodo representa un conjunto de genes. Los nodos interconectados con lineas reflejan cierta similitud entre los conjuntos de
genes. La imagen refleja la gran diversidad metabdlica encontrada en estos microbiomas. En texto verde se seriala el nombre
de las moléculas producidas por los BGCs ya conocidos (base de datos MIBiG). En texto azul se identifica la taxonomia de
las cepas aisladas que codifican los BGCs serialados. En rojo se especifica el tipo de BGC en concreto dentro de la categoria
otros’ (others). El color del interior de los nodos indica el tipo de sistema biosintético, mientras que el color del borde indica
el origen del BGC (i.e.: cepa aislada, metagenomas o base de datos MIBiG). NRPS = sintetasa de péptidos no ribosomales;
PKS = policétido sintasa; RiPP= péptido sintetizado ribosomalmente y modificado postraduccionalmente.

Muchos de los BGCs que no muestran similitud con otros ya descritos pertenecen
a las cepas de las nuevas especies propuestas Rahnella zamorensis sp. nov. y Pseudomo-
nas sanabrensis sp. nov. Las bacterias del género Rahnella no han sido histéricamente
estudiadas por su capacidad para producir compuestos de interés industrial o clinico,
por lo que nuestros resultados podrian abrir puertas a un nuevo modelo de estudio
prometedor en el drea. En contraposicién, el género Pseudomonas se erige como un
gran aliado de la biotecnologia, del cual se conocen muchos metabolitos secundarios,
algunos de los cuales son de gran interés debido a sus propiedades antimicrobianas,
quelantes de hierro, surfactantes, etc. (Nguyen et al., 2016; Weimer et al., 2020; Saa-
ti-Santamaria et al., 2022).

El estudio en profundidad de estos novedosos BGCs de nuevas especies podria
dar lugar al descubrimiento de nuevas moléculas que podrian ser utilizadas con di-
versos fines. Por ejemplo, las bacteriocinas u otros compuestos antimicrobianos po-
drian ser utilizados como preservantes en la industria alimentaria, o como firmacos
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antiinfecciosos, los terpenos en cosmética o en la industria farmacéutica (ej.: repelen-
tes de insectos, antimaldricos, etc), entre otras aplicaciones (O’Connor et al., 2020;
Benitez-Chao et al., 2021).

3. CONCLUSIONES

El estudio realizado sobre las comunidades microbianas del Lago de Sanabria y del
entorno del manantial de Bouzas desvela por primera vez la composicién y posibles
funciones de los microorganismos en estos entornos. Este trabajo nos ha permitido
descubrir una gran cantidad de nuevos taxones bacterianos que amplian nuestro co-
nocimiento del drbol de la vida y serdn de utilidad para futuros estudios ecolégicos.
También hemos encontrado en estos microorganismos un elevado potencial biosinté-
tico para producir posibles nuevas biomoléculas (metabolitos secundarios o especiali-
zados). Ambos resultados sugieren que este entorno alberga un tesoro microbiolégico
y genético que merece la pena ser preservado y aprovechado. El andlisis de las posibles
funciones ecoldgicas de los microbiomas estudiados nos ha permitido identificar taxo-
nes microbianos clave que albergan genes involucrados en el mantenimiento ecolégico
de los nutrientes del ambiente. La realizacién de futuros estudios, mds amplios, y
focalizados en la monitorizacién de estos taxones puede ayudar a preservar la biodi-
versidad y el funcionamiento de este ecosistema lacustre.
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