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RESUMEN

En anos recientes hemos presenciado un avance enorme en el desarrollo de tecnologias moleculares, en
particular en las relacionadas con la secuenciacion del ADN. El impacto de la genémica y metagenémica es
de tal magnitud que revolucionaran las ciencias ecolégicas, dando origen, junto con la Ecologia Molecular,
a una Nueva Ecologia, con preguntas y metodologias diferentes a las abordadas por la ecologia clasica. Estas
nuevas metodologias abren la puerta a la exploracién de nuevas aproximaciones al estudio de las comunidades
microbianas, pues permiten el anélisis simultaneo de la caracterizacion taxonémica de las especies contenidas
en la comunidad y las funciones que pueden desempefar. Aqui revisamos algunos de los avances de esta Nueva
Ecologia, describiendo el potencial que puede alcanzar si se usa junto con otras disciplinas. En general, nos
permite analizar comunidades microbianas naturales, incluyendo organismos que escapan a nuestras posibilidades
de cultivo en el laboratorio. Asimismo, brinda informacion sobre la diversidad y estructura tréfica de las
comunidades al tiempo que permite ligarlas con las funciones ecolégicas que llevan a cabo en el ciclo de
nutrientes del ecosistema que las contiene. Este representa un salto enorme para resolver cémo es que cambian
los organismos a lo largo del tiempo en respuesta a su entorno ecolégico, mientras que permite analizar a una
escala més fina como es que el entorno ecolégico afecta los patrones evolutivos dentro de los linajes
filogenéticos contenidos en las comunidades. Finalmente, esbozamos nuestra perspectiva sobre el futuro de la
Nueva Ecologia.

Palabras Clave: ADN, Bacterias, Bioinformatica, Comunidades Microbianas, Cuatrociénegas, Diversidad, Ecologia
Bacteriana, Ecologia de Ecosistemas, Filogenia, Microbiologia Ambiental.

ABSTRACT

In recent years, we have witnessed an incredible advance in the development of molecular techniques, in
particular new DNA sequencing technologies. Genomics and Metagenomics along with Molecular Ecology will
revolutionize ecological sciences, giving birth to a New Ecology, with new questions and approaches to those
studied by classical ecology. These new methodologies open the possibilities of new approaches to the study
of microbial communities, allowing the simultaneous analysis of taxonomical and functional characterization
of the community. In this review we discuss some of the advances of this New Ecology, describing its explanatory
potential when used along with other disciplines. In general, it allows us to analyze natural microbial
communities, including unculturable organisms. In addition, it produces information on the diversity, trophic
structure of the community and functioning and nutrient cycling in the ecosystem. This represents a huge leap
towards the understanding of organism evolution in its environment, and how this environment shapes evolutive
patterns within phylogenetic lineages. Finally, we present our perspectives on the future development of this
nascent discipline.
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Ecosystem Ecology, Phylogeny, Environmental Microbiology.
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INTRODUCCION

ace 10 afios, en el primer numero de esta revista
describimos lo que llamamos el “suefio Darwiniano™!,
esto es, como con la ayuda de los marcadores
moleculares podemos describir las relaciones
genealdgicas (filogenéticas) entre todos los seres vivos, o sea,
reconstruir el gran arbol de la vida que tanto interesaba a Charles
Darwin. En los tltimos 10 afios estas ideas han avanzado
notablemente, pero aiin nuestras predicciones mas optimistas
estaban lejos de concebir los espectaculares avances recientes
en gendmica’ . Ademas de poder obtener con relativa facilidad
los genomas completos de todo tipo de organismos, desde virus
y bacterias (ver Alcaraz et al.® para el estudio mas reciente
publicado por mexicanos) hasta arboles y ornitorrincos**, se ha
comenzado a analizar el genoma de TODOS los organismos de
una comunidad dada. Estos estudios se conocen como de
metagenomica, y representan un avance cuantico en nuestro
entendimiento de como funciona la naturaleza. Estos datos nos
permiten no s6lo conocer a todos los organismos de las
comunidades, especialmente los microscépicos, sino también
todas sus funciones. Esta informacién promete abrir la “caja
negra’” que representan estos compartimientos en los ecosistemas
y entender, por fin, la verdadera ecologia de nuestro planeta.
Estas herramientas, junto con la Ecologia Molecular clasica que
describimos en detalle en nuestro libro publicado recientemente®
constituyen lo que llamamos la Nueva Ecologia, que promete ser
una de las ramas mas importantes de la Ciencia en este siglo. En
este articulo queremos revisar algunos de los avances mas
interesantes en esta Nueva Ecologia, en particular los
relacionados a metagenomica ecoldgica, para que sirvan como
una de las primeras guias a esta rama del conocimiento en
espaifiol.

Laecologiaeslaciencia que estudia los factores que determinan
ladistribuciony abundancia de los seres vivos. Tradicionalmente
su estudio se divide en cuatro niveles de complejidad: La
Autoecologia o Ecofisiologia, que estudia coémo responden los
individuos de una especie frente acambios en suambiente fisico
y cémo lo modifican, es decir, estudian la fisiologia de los
organismos en su entorno abiotico, la Ecologia de Poblaciones
estudia como se comportan los grupos de organismos de una
misma especie en un mismo tiempo y espacio, la Ecologia de
Comunidades que trata de entender cdmo se estructuran e
interaccionan las poblaciones de diferentes especies dentro de
una comunidad y la Ecologia de Ecosistemas, que estudia los
flujos de materia y energia entre una comunidad y su entorno
abidtico.

El analisis ecoldgico se ve frecuentemente entorpecido por la
complejidad intrinseca de los problemas que estudia. En
particular, los tamafios muestrales necesarios para realizar
comparaciones estadisticas entre poblaciones y comunidades
pueden representar un reto formidable, como lo sabe cualquiera
que haya ayudado en un estudio de este tipo y haya tenido que

contar y medir miles de muestras. Asi podemos mencionar la
complejidad en nimero y abundancia de especies que conforman
unacomunidad (por ejemplo enunaselvatropical) y el problema
que puede representar el sélo hecho de identificar muchas
especies muy parecidas coexistiendo, la ausencia de bordes
naturales que delimiten las comunidades y los ecosistemas, la
extensa escalatemporal ala que suceden cambios mesurables en
poblaciones, comunidadesy ecosistemas, y lamagnitud espacial
de los fendémenos ecologicos en los ecosistemas (por ejemplo,
los ciclos biogeoquimicos y transferencia de energia entre
niveles tréficos que a veces implican toda o amplias extensiones
de la biosfera).

A pesar de que la importancia de los microorganismos
procariontes (arqueas y bacterias) fue reconocida desde
mediados del siglo pasado cuando Kluyvery van Niel” estimaron
que 95% del CO, disponible en la atmosfera era producido por
la mineralizacion bacteriana, la aproximacion ecoldgica a los
microorganismos se ha mantenido tradicionalmente enfocada a
lafisiologiabacteriana conlamicrobiologia cldsica. Actualmente
se reconoce que el dominio con mayor biomasa (aunque mucha
gente insiste en que son los insectos, o los hongos, segun con
lo que trabajen) y mayor diversidad taxondmica y funcional es
del dominio Bacteria.

Asimismo, han sido las bacterias las causantes del cambio
atmosférico mas importante (hasta ahora) en el planeta Tierra: la
produccion de oxigeno diatdémicoy conello laconversion deuna
atmosfera reductora a una oxidante. Hoy en dia, s6lo los
organismos procariontes son capaces de realizar la fijacion de
nitrégeno atmosférico, mineralizar nitrégeno hasta nitrato y
respirar sulfatos o hierro, por mencionar algunos de los multiples
pasos de los ciclos biogeoquimicos globales.

Sinembargo, el estudio de los microorganismos, dado su pequeiio
tamafio y sus tasas generacionales muy variables (pero que
pueden ser muy rapidas), implica una problematica natural.
Actualmente, en general se acepta que se conoce tan sélo el 1%
de la diversidad total de bacterias en el planeta®, y que en un
gramo de suelo existen 10 mil millones de células bacterianas que
pertenecen, al menos, a miles (segiin algunos autores millones)
de especies’. Dado que las escalas espaciales y temporales de
los organismos procariontes presentan una oportunidad Unica
para el estudio de fendmenos ecologicos, el presente articulo
pretende revisar los estudios recientes en ecologia microbiana
con un enfoque molecular alcanzado gracias al desarrollo de
nuevas tecnologias.

Larevolucion gendmica actual (entendida como el desarrollo de
tecnologias de secuenciacion de genomas completos) le ha dado
un nuevo sentido al andlisis de la ecologia bacteriana, ya que al
conocer el total de los genes contenidos dentro del genoma de
una especie es posible resolver incdgnitas fisiologicas y
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ecologicas de ciertos organismos e inferir las necesidades de
crecimiento de otros nuevos.

Por ejemplo, Geobacter sulfurreducens es una delta
proteobacteria que se habia identificado por laamplificacion de
su 16SrARN en suelos contaminados con material radiactivo y
que podia cultivarse con dificultad en medios especificos. Tras
la secuenciacion de su genoma completo, resultd posible el
disefio de medios de crecimiento especificos al descubrir su
aerobiosis facultativa y su posibilidad de reducir sulfato como
fuente de energia, asi como su capacidad para producir
electricidad'®!!. Asimismo, el genomadel planctomicete Kuenenia
stturtgartensis fue obtenido a partir de la secuenciacion de ADN
ambiental de lodos activados de una planta de tratamiento antes
depoder cultivarlo, y sugenomareveld adaptaciones metabolicas
relacionadas con la oxidacion anaerébica del amonio, proceso
descrito bioquimicamente pero del cual se desconocia hasta
entonces qué proteinas podrian realizarlo'?.

EnlaNuevaEcologiaseutilizanunaserie de métodos moleculares
y estadisticos para mejorar nuestro entendimiento en los cuatro
niveles clasicos dela Ecologia (Tablal). LaNueva Ecologianos
ayuda por ejemplo a describir la diversidad total, con énfasis en
los organismos microscopicos (arqueas, bacterias, “protistas”
y hongos microscopicos), junto con métodos genéticos y
geondmico/protedmicos para describir la funciones y las
interacciones, en una perspectiva claramente filogenética y
evolutiva.
COMUNIDADES GENETICA Y
METAGENOMICA

Se puede sugerir que la ecologia de comunidades microbianas
modernasurgio cuando Pace et al.'*'*amplificaron y secuenciaron
el gen de ARN ribosomal 16S (utilizado como marcador
taxondmico universal en arqueas y bacterias) del ADN extraido

BACTERIANAS,

directamente de comunidades microbianas naturales (ADN
ambiental: setomauna muestrade suelo o aguay se extrac TODO
el ADN de la muestra, y se amplifica con métodos estandar de
PCR"), encontrando una gran diversidad de organismos
pertenecientes a grupos taxonémicos no descritos anteriormente
anivel de phylum. Antes de este estudio, la ecologia microbiana
se basaba en describir funciones (a veces enriqueciendo el
ambiente) utilizando un enfoque de “caja negra”(o sea, se sabe
lo que entra y lo que sale, pero no se sabe ni como se realiza el
proceso ni quién lo lleva a cabo), o de tratar de cultivar las
bacterias, un proceso muy ineficiente, ya que sélouna proporcion
muy baja de ellas son cultivables.

Desde entonces se ha descrito la composicién taxondmica
microbiana de una gran cantidad de ambientes distintos conuna
diversidad impresionante de grupos taxondmicos no descritos,
en el extremo de los cuales se encuentra la definicién del Reino
Korarchaeota dentro del dominio Archaea, que no posee ningiin
representante cultivable'®. Aunque las primeras filogenias
universales de bacterias son sumamente recientes y reconocian
alrededor de una decena de phyla'’, actualmente se reconocen
entre 40 y 82 phyla (dependiendo del autor) sin representantes
cultivables y, por lo tanto, sin conocimiento sobre su biologiay
ecologia!®®.,

Lametagendmicarepresenta unaaproximacion totalmente nueva
al estudio de las comunidades microbianas, definida como el
analisis funcional y de secuencias de los genomas microbianos
colectivos contenidos en una muestra ambiental, basdndose ya
sea en expresion o secuenciacion®. El primer trabajo con datos
tipo metagenoma, aunque parciales, fue el de Rondon et al.?!,
donde se describe una libreria de clonas en BACs (Bacterial
Artificial Chromosomes) que contenia fragmentos de ADN
relativamente grandes obtenidos directamente de muestras de
suelos agricolas de la Estacion de Investigacion Agricola de

Nivel Métodos tradicionales NuevaEcologia ]

Ecofisiologia/ Curvas de tolerancia Genodmica: Genes-procesos.

Autoecologia Medidas en campo y laboratorio Expresion Genes: ARN

Protedmicay microchips.

Poblaciones Estimacion tamafio de poblacion: Captura/recaptura, | Marcadores moleculares para analisis de paternidad.
crecimiento. Estimaciones de migracion. Estimacion de parametros
Estructura/demografia. historicos con coalescencia y filogeografia.
Mecanismos de regulacion.

Comundiades Listados de especies. ADN ambiental.

Numero de individuos por especie. Librerias de clonasde16y 18S.

Ecosistemas Analisis de nutrientes Metagenomas
Analisis de tasas y de entradas de energia, recursos. | Metaproteomas
Ciclos biogeoquimicos Genomas de especies clave

Tabla I. Los niveles clasicos de estudio y complejidad de la Ecologia, los métodos como se han enfrentado tradicionalmente y las

propuestas de la Nueva Ecologia.
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West Madison, Wisconsin. Cada una de las clonas fue sometida
adiversos analisis diferenciales paralaidentificacion de nuevas
proteinas involucradas en actividades hemoliticas, lipoliticas y
amiloliticas, demostrando asi su potencial en el descubrimiento
de nuevos genes.

Recientemente, el desarrollo y abaratamiento de tecnologias de
secuenciacion como el shotgun o la pirosecuenciacion (Cuadro
1) habrindado laposibilidad de analisis metagenémicos amplios.
Las principales ventajas de estos métodos sobre las técnicas
tradicionales de amplificacion genética son: 1) un menor sesgo
taxondmico en la secuenciacion, y 2) la capacidad de analizar

Las tecnologias actuales se enfocan en la secuenciacién no
de genes u operones individuales, sino de grandes fragmentos
de ADN como plasmidos o genomas completos. Todas
involucran un paso previo en el cual el ADN total es
fragmentado en pedazos mas cortos y manejables, y por lo
tanto todas involucran un proceso computacional posterior
a la secuenciacion que intenta reensamblar estos fragmentos
en secuencias lineares individuales.

Shotgun: Rompe el ADN total en fragmentos y los separa por
tamafios (3kb, 8kb y 40kb). Los fragmentos pequefios son
insertados en cromosomas bacterianos artificiales (BAC) y
los grandes en fosmidos, para luego ser clonados en
Escherichia coli para amplificarlos. Después los fragmentos
son extraidos y purificados para ser secuenciados. Si las
secuencias de los BACs no pueden ser ensambladas, se
buscan en los fésmidos para secuenciacion completa. Este
método es caro y lleva mucho tiempo construir y purificar las
librerias, y es posible que regiones enteras no puedan ser
clonables por contener genes letales. Sin embargo, produce
fragmentos de 600-800 bp de longitud con una precision de
99.97%. La cantidad de producto depende del niimero de
clonas que se elija secuenciar. La secuenciacion de un
genoma menor a 5Mb, desde su preparacion hasta la
recuperacion de datos, puede tomar un mes. La cobertura
total es aproximadamente un 30x.

Pirosecuenciacion: Nebuliza el ADN en fragmentos de 900bp.
Toma una sola hebra de ADN de cada fragmento y afade
“adaptadores” a cada extremo de la secuencia (un primer de
44 bp). Estos adaptadores fijan la secuencia a una superficie
solida donde duplica cada fragmento a partir del primer
adaptador. Un lector dptico lee los fotones producidos por la
hidrolisis de cada uno de los nucledtidos afiadidos, generando
la secuencia de ADN. El método prescinde de la construccion
de libreria de clonas, reduciendo drasticamente el precio y el
tiempo de secuenciacion. Un genoma menor a 5SMb, desde su
preparacion hasta la recuperacion de datos, toma alrededor
de 3 dias con una cobertura aproximada de 5-8x (cada corrida
de 4hrs produce 5 millones de bases). Sin embargo, la longitud
\ promedio de las secuencias producidas es de 100-200 bp.

Cuadro 1. Metodologias de Secuenciacién a Gran Escala.

simultaneamente el complemento taxonémicoy funcional deuna
misma comunidad. Lo anterior permite que el desarrollo
tecnolégico sea recibido por el marco tedrico robusto de la
ecologia de comunidades tradicional, por ejemplo, permitiendo
implementar los anélisis tradicionales utilizados por ecoélogos
vegetales y animales para evaluar la riqueza de especies, la
estructura de comunidades y las diversidades alfa, beta y
gamma'>?%; a la par que es posible analizar el reconocimiento de
gremios funcionales, inclusive con una mayor precision y
resolucion que la permitida por los estudios macroecologicos
tradicionales, pues la presencia de un gen permite medir el
potencial taxondmico de la comunidad incluso en condiciones
donde dicho gen no se encuentre en uso.

UN EJEMPLO: EL ESTUDIO DEL MAR DE LOS SARGAZOS
Uno de los primeros trabajos publicados de metagendmica
resultadelasecuenciacion de lacomunidad microbiana de aguas
superficiales oceanicas del Mar de los Sargazos (Bermudas)
realizado por Venter et al.? utilizando el ADN de 100 litros de
agua en cada una de las 10 estaciones de muestreo, estas
muestras se separan con tres filtros de diferentes tamafios (0.1-
0.8 um; 0.8-3 umy 3-20 um). Se analizaron la fracciones entre 0.8
y 3 micras de tamafio, que no incluyen ni las cosas relativamente
grandes (como eucariontes plancténicos y cianobacteiras
filamentosos), ni las muy chicas (bacterias muy chicas a veces
llamadas picoplanctony virus). Dado que el Mar de los Sargazos
es un océano oligotréfico (pobre en nutrientes) se esperaba que
la comunidad bacteriana que mantiene seria relativamente
“simple”, pero el metagenomaresultd enuna cantidad aproximada
de 1800 genomas diferentes y mas de 1.2 millones de genes
codificantes. La reconstrucciéon de genomas completos fue
totalmente infructuosa por multiples causas: i) La increible
diversidad gendémica encontrada reduce la posibilidad de
encontrar fragmentos correspondientes a la misma especie (o
poblaciéon u organismo), impidiendo ensamblar fragmentos
razonablemente grandes de genoma bajo una cobertura
estadisticamente confiable; ii) La abundancia natural relativa y
diferencial de cada especie en la muestra la sesga hacia una
mayor cobertura de las pocas especies mas abundantes; iii) La
variabilidad intrapoblacional (es decir, de los miembros de una
misma especie) complica el ensamble, incrementando la
probabilidad de ensamblar fragmentos que no se encuentran
juntos en la naturaleza.

Los segmentos ensamblados con mayor cobertura (hasta 14x, lo
que significa que el segmento se encuentra confirmado por el
ensamble de al menos 14 fragmentos, ver Cuadro 2) pudieron ser
exitosamente alineados con segmentos del genoma secuenciado
dela cianobacteria unicelular Prochlorococcus marinus MED4,
aislado originalmente de esta region oceédnica. Sin embargo, los
segmentos no pudieron ser ensamblados entre si, y ninguno
presenta una identidad del 100% con la cepa secuenciada,
sugiriendo la presencia de una poblacion altamente diversa y
abundante de P. marinus con diversas variantes gendmicas.
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Cualquiera que sea la metodologia de secuenciacion, el
proceso siguiente es el ensamble de las secuencias obtenidas.
El ensamble se basa en el sobrelapamiento de diferentes
fragmentos de ADN que permitiran alinear los extremos
similares y asi reconstruir secuencias lineales completas
conocidas como contigs y, con un poco de suerte, la secuencia
lineal completa del genoma. El problema radica en que muchas
veces los fragmentos secuenciados no cubren la totalidad del
genoma (existen contigs que no pueden ensamblarse con
ningun otro fragmento porque las regiones que los unirian no
fueron secuenciadas) o existen regiones muy similares
repetidas varias veces a lo largo del genoma, de manera que
no es posible saber cual contig se ensambla con cualquier
otro. Obviamente, si los fragmentos producidos por la
secuenciacion son mas grandes es mas facil ensamblar que
si los fragmentos son mas pequefios. Sin embargo, para saber
con precision si una secuencia es en realidad la secuencia del
genoma y no un artefacto de la secuenciacion, es necesario
que cada base en cada sitio a lo largo de la secuencia lineal
se encuentre repetida varias veces, es decir, que cada base en
cada fragmento haya sido secuenciado varias veces y al
alinear todos los diferentes fragmentos secuenciados de una
misma region sean coeherentes entre si. A esto se le conoce
como profundidad de la cobertura de secuenciacion, y un
genoma completo se considera confiable si tiene mas de 6x.
Esto quiere decir que la totalidad de bases secuenciadas es
6 veces el tamafo del genoma inferido, y por lo tanto se
esperaria que cada base del genoma completo estuviera
representado al menos en seis fragmentos independientes.
Cabe senalar que el esfuerzo computacional que requiere este
analisis es enorme y, aunque hemos observado enormes
avances, el ensamblaje automatico dista mucho de ser perfecto
y frecuentemente requiere la asistencia humana.
.

Cuadro 2. Ensamble y Cobertura.

Uno de los descubrimientos mas importantes producido por el
analisis del metagenoma del Mar de los Sargazos es larevision
de la fotoautotrofia (la capacidad de sintetizar nutrimentos a
partir de componentes inorganicos utilizando la luz solar como
fuente de energia) en comunidades marinas bacterianas, pues
laenzima principal involucradaen el ciclo de Calvin (RubisCO)
se encuentra en una muy baja abundancia y diversidad en las
muestras, lo que podia explicarse por la sobredominancia del
fotoautotrofo Prochlorococcus en la muestra. Sin embargo,
una gran diversidad de proteorhodopsinas fue encontrada, con
al menos 782 homologos. Las proteorhodopsinas son una
familia de rhodopsinas que son capaces de bombear protones
en contra de un gradiente electroquimico transmembranal,
inicialmente descritas en una alfaproteobacteria del clado
SAR86?*%, cuya variante en tan s6lo una substitucion
nucleotidica que se traduce en la optimizacion en laabsorbancia
espectral de cada variante a diferente profundidad. Lapresencia
de tal numero de homdlogos sugiere un gremio diverso y
abundante de fotoautétrofos diferencialmente adaptado anichos

marinos para optimizar la absorcién luminosa.

EcoLoGiA DE ECOSISTEMAS, LA MINA DE HIERRO
(AMD) Y LOS BIORREACTORES

El analisis funcional de comunidades permite realizar
extrapolaciones respecto a la interaccion entre el componente
bidticoy abidtico de un ecosistema. Por ejemplo, la presencia de
unagran diversidad de proteorhodopsinas en el metagenomadel
Mar de los Sargasos sugiere revisar las estimaciones de
productividad primaria en los océanos y con ello los célculos
correspondientes al ciclo global de carbono. Sin embargo, dada
la complejidad y versatilidad funcional de las comunidades
marinas, las interpretaciones funcionales parecen tener mas
sentido cuando se analizan sistemas mas simples en conjunto
con estudios geoquimicos y bioquimicos.

Elprimer metagenoma “real” secuenciado fue publicadoun poco
antes que el estudio del Mar de los Sargasos por Tyson et al.
también en el 2004. Los trabajos anteriores corresponden a
metagenomas “dirigidos” o parciales como el que mencionamos
del suelo de Wisconsin?!. Tyson et al. analizaron unabiopelicula
simple que crece sobre el agua acidificada por escurrimiento
dentro de una mina de hierro abandonada (AMD: Acid Mine
Drainage). Lasimplicidad delacomunidad debido aladominancia
de dos organismos permitio lareconstruccion con una cobertura
10x de los genomas de una bacteria del grupo II del género
Leptospirillum (Nitrospiraceae) y de una arquea menos
abundante del género Ferroplasma tipo Il (Euryarchaeota), asi
como el ensamble parcial de fragmentos del genoma de otras
especie de Leptospirillum (grupo I11,) y Ferroplasma (tipo I11),
mucho menos abundantes pero con alta transferencia horizontal,
asi como la presencia de otras tres especies procariontes con
densidades tan bajas que no fue posible ensamblar sus
fragmentos.

Lacoberturadelas dos especies dominantes (aproximadamente
10x cadauna) permitié elucidar las rutas metabolicas involucradas
en la oxidacion de la pirita como fuente unica de energia que
permite lamanutencion de lacomunidad. La continuidad de este
trabajo mediante una aproximacion protedémica’® mediante
espectrometria de masas por shotgun permitié analizar una
fraccion de las proteinas parcialmente degradadas en la mina,
resultando en laidentificacion delaprincipal enzima oxidante de
hierro enlacomunidad: unasecuencianueva acido-tolerante del
Leptospirillum grupo II denominada Cyt579, demostrando la
capacidad del enfoque combinado metagendmico-protedmico
para develar nuevos procesos ecologicos.

Otra aplicacién radicalmente diferente de las herramientas
metagenomicas reside en el analisis de los biorreactores, como
los usados en la eliminacion de fosforo de aguas contaminadas
(BPR), en los cuales se utilizan lodos con organismos que
precipitan fosfatos en un tanque y después se les permite
asentarse para su eliminacion, dejando el cuerpo de agua
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virtualmente libre de fosfatos. Sin embargo, laignoranciarespecto
a la funcionalidad bioldgica de la comunidad BPR ocasiona
reduccion espontdnea en la capacidad de eliminacion del
biorreactor. La secuenciacion del metagenoma del lodo
enriquecido® permitio la reconstruccion parcial del genoma de
laespecie dominante en el BPR: Accumulibacter phosphatis,un
miembro del grupo Rhodocyclales (Betaproteobacteria) que en
condiciones anaerdbicas acumula acetato y propionato,
utilizando el ATP de sus reservas de polifosfatoy glicogeno. Al
cambiar a condiciones aerobicas, el oxigeno disponible le permite
respirar las reservas de acetato y propionato y reabastecer sus
reservas de polifosfato tomando foésforo inorgénico (Pi) del
medio (a través de su membrana plasmatica por medio de un
juego de transportadores de baja afinidad), eliminando el fosforo
del agua. También cuenta con un juego de transportadores de
alta afinidad que se espera se expresen so6lo hacia el final de la
fase aerdbica. De esta manera, fue posible hipotetizar que las
condiciones de anaerobiosis o de microanaerobiosis ocasionaran
una disminuciéon en la precipitacion de fosfatos por las
comunidades BPR.

BIOGEOGRAFIA BACTERIANA Y FUNCIONALIDAD: EL
GrosaL OceaNn SampLng GOS

El proyecto biologico més ambicioso en lo que va del siglo XXI
es sin lugar a dudas el Global Ocean Sampling (GOS), llevado a
cabo por el J.C. Venter Institute?®. En éste, se planted muestrear
200 litros de agua cada 300 millas nauticas alrededor del mundo
ysecuenciar el metagenoma de la fraccion de la comunidad cuyo
tamafio estuviese comprendido entrelos 0.8 y | pm. Este trabajo
es comparable con los viajes de colecta de los naturalistas del
siglo XIX, como el mitico viaje de Charles Darwin en el Beagle,
o las exploraciones botanicas de Alexander Humboldt y Aimé
Bonpland en el Continente Americano en cuanto a la cantidad
de nueva informacion obtenida sobre nuevas especies.

Laprimeraparte del proyecto publicada, que comprende 8,000 km
entre el Atlantico Norte y el Pacifico Tropical del Este (desde
Nova Scotia, Canada, através del Golfo de México, cruzando por
el Canal de Panama y hastala Polinesia Francesa pasando por las
Galapagos), representa el mayor aporte de secuencias nuevasy
sin caracterizar a la base de datos del GenBank con 7.7 millones
de fragmentos de ADN (reads) que corresponden a 6.3 mil
millones de pares de bases (bp), 57% del cual representa
secuencias Unicas. En ellas se detectaron en total 811 ribotipos
distintos entre 4,125 fragmentos diferentes del gen 16STRNA
con una similitud de 97%. De éstos, 52% representan ribotipos
de los que no se tienen representantes actualmente en las bases
de datos, es decir, especies nuevas, y alrededor del 16% son
organismos nuevos a nivel de familia por lo menos.
Funcionalmente, la prediccion de proteinas de la base de datos
aporto6 6.12 millones de secuencias de proteinas, duplicando la
cantidad de éstas conocidas en las bases de datos publicas, de
las cualesun 23.4% representan familias de proteinas no descritas
previamente y que se encuentran exclusivamente en la base de

datos del GOS (es decir, existen otras familias sin caracterizar
pero de las que se conocen homologos en otras bases de
datos?).

Pero la informacién aportada por el GOS no se reduce a una
cantidad indescriptible de especies y proteinas nuevas, sino que
aportainformacion fundamental sobre la estructuray composicion
de especies microbianas en las comunidades marinas de aguas
oceanicas superficiales:

1) El173%delosreadsde 16S hallados corresponden a 60 de los
811 ribotipos, es decir, que las comunidades marinas se
encuentran dominadas por 60 especies diferentes de las
cuales solo una no se habia descrito anteriormente, pero la
mayoria carece de miembros cultivables.

il) Ninguno de los organismos dominantes pertenece al dominio
Archaea, aunque previamente se habia sugerido que eran
dominantes en los océanos.

iii) De los 60 organismos dominantes, tan sdlo cinco son ubicuos
(es decir que estan presentes en todas las muestras): dos son
representantes del “grupo SAR11” (asillamado originalmente
ya que no se habian descrito estas especies, actualmente se
sabe que incluye a Pelagibacter ubique), otros dos
pertenecen al “grupo SAR86” y el otro es cercano a SAR1.

iv) Las muestras tropicales se encuentran dominadas por varios
grupos del clado SAR86, un grupo de Rhodospirillaceae y las
cianobacterias unicelulares Synechococcus 'y
Prochlorococcus.

v) Las muestras templadas se encuentran dominadas por grupos
relacionados a Roseobacter RCA, SARI11 y otras
gamaproteobacterias que se encuentran ausentes en las
muestras tropicales.

Lo anterior no s6lo describe la estructura de las comunidades
marinas microbianas, sino que también sugiere la existencia de
regiones biogeograficas bacterianas, fenomeno cuya existencia
ha generado polémica desde su postulacion®. Otro dato que lo
fundamenta es el analisis de asociacion por clusters de todo el
contenido génico de la muestra, es decir, la comparacion de
todos los fragmentos de ADN y no s6lo el 16SrARN de un sitio
contraotrositio. A pesar de que el GOS incluye muestras aambos
lados del continente americano, las muestras no se agrupan por
distancia geografica, sino por temperatura, es decir, las muestras
de los mares templados del Atlantico se agrupan en un mismo
lado, mientras que las muestras del Mar de los Sargasos y del
Golfo de México y el Caribe se agrupan junto con las muestras
tropicales del Pacifico, sugiriendo la existencia de Regiones
Oceanicas Biogeograficas delimitadas.

Asimismo, el estudio presenta la oportunidad inica de analizar
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simultdneamente la funcionalidad y su distribucion espacial,
delineando la existencia de limites funcionales biogeograficos:
de las 2,674 proteorhodopsinas detectadas en las muestras, se
conocen tres variantes fisioldgicas correspondientes a la
substitucion de un solo residuo de aminodcidos: las variantes
con Metionina (M) o Leucina (L) presentan absorbancia maxima
hacia el espectro verde, mientras que la variante con Glutamina
(Q) presenta una absorbancia maximahacia el espectro azul. En
las muestras del GOS, se encontr6 que mientras la variante M se
encuentra dispersa a lo largo de todas las muestras, la variante
L domina las aguas templadas del Atlantico cercanas alas costas
de US y Canad4, mientras que la variante Q es mas abundante en
aguas calidas alejadas de las costas.

EL METAGENOMA DE LOS SIMBIONTES DE UN GUSANO:
INTERACCIONES Y LA NUEVA DEFINICION DE
ORGANISMO (Olavius algarvensis)

Una aplicacion totalmente diferente del analisis metagenémico
es demostrada por el analisis de la comunidad subcuticular
asociada al gusano O. algarvensis®', un anélido del grupo de los
oligoquetos (el mismo que las lombrices de tierra), que viven en
los sedimentos costeros marinos del Mediterraneo, y que tiene
la particularidad de carecer de boca, ano y tracto digestivo. Lo
anterior sugiere la existencia de unarelacion simbidtica obligada
conuna comunidad de microorganismos que habitan por debajo
de la cuticula del gusano. Tradicionalmente, el analisis de
interacciones simbidticas se limitaba a estudiar la simbiosis a
nivel fisiologico de una pareja de organismos (Rhizobium en las
leguminosas, las hormigas en las acacias, los peces magidos con
las anémonas), o de un par de poblaciones respecto a sus tasas
poblacionales en presencia y ausencia del otro simbionte. El
estudio metagendmico de la comunidad subcuticular permite
analizar el potencial gendmico de sus bacterias simbiontes
extracelulares simultaneamente. El trabajoreveld la presencia de
cuatro especies bacterianas simbidticas diferentes: dos delta y
dos gama proteobacterias, todas con capacidad de fijacion de
carbono que provee al hospedero multiples fuentes de nutrientes.

Los simbiontes gama-1 y gama-2 poseen ambos los genes
necesarios para un estilo de vida quimioautotréfico mediante la
oxidacion del azufre, lo que representa el primer reporte de una
asociacion simbidtica con dos organismos metabolicamente
equivalentes. La diferencia entre los dos radica en que gama-1
es capaz de almacenar azufre en globulos, mientras que gama-2
posee dos genes mas para la oxidacion del azufre, posiblemente
brinddndole una mayor versatilidad ecologica, y también posee
genes para acoplar la oxidacion de azufre a la reduccion
disimilatoria de nitrato en condiciones de oxigeno limitado.

Deestamanera, se sabe que también los dos grupos de simbiontes
se encuentran en simbiosis entre si, generando un sistema
cerrado donde los simbiontes gama realizan sulfo-oxidaciéony
fijan carbono viael ciclo de Calvin, y en oposicion los simbiontes
delta realizan sulfo-reduccion acoplada a la oxidacion del

hidrogeno y fijan carbono via la ruta del-acetil coA o el TCA
inverso.

Respecto al gusano hospedero, las cuatro especies de bacterias
simbiontes pueden aportar compuestos organicos sintetizados
mediante la fijacion de CO, y la incorporacion de carbono
organico disuelto del medio. También poseen la capacidad de
sintetizar todos los aminoacidos y algunas vitaminas. Latomade
los nutrimentos por parte del hospedero seguramente ocurre
mediante la lisis y la digestion intracelular de las bacterias, pues
no se encontraron exportadores de nutrientes en los genomas
bacterianos y se ha corroborado la lisis de los simbiontes en la
region epidérmicabasal del hospedero. Asimismo, los productos
de excrecion del gusano son incorporados a las células
bacterianas mediante importadores de urea y amonia, no sélo
eliminando los compuestos toxicos para el eucarionte sino
reciclando compuestosricos ennitrdgeno. Porultimo, los genomas
codifican una gran variedad de importadores de compuestos
osmoreguladores organicos (glicinbetaina, taurina, TMAQO) que
se sabe son sintetizados por organismos osmoconformadores
(es decir que cambia las concentraciones de sales dentro de su
cuerpo para igualarlas al del medio) como O. algarvenis,y que
son utilizados por los simbiontes como fuente de carbono y
nitrogeno. Finalmente, el trabajo permite construir un modelo de
comportamiento ecoldgico conjunto del sistema simbiotico, en
el cual el gusano puede desplazarse de las regiones superficiales
(ricas en oxigeno y sulfatos pero carente de 4cido sulfidrico) en
donde puede realizar sulfooxidacioén de las reservas de azufre del
simbionte gama-1 utilizando oxigenoalapar querealizarespiracion
aerodbica; hacialaregion media (rica ennitrato y sulfatoy carente
de oxigeno), en donde el simbiote gama-3 puede utilizar nitrato
para oxidar compuestos reducidos de azufre que proveen los
simbiontes delta mediante la sulforreduccion, que en las dos
regiones superficiales se comportan como heterotrofos. En las
regiones mas profundas (anodxicas carentes de nitrato pero ricas
en compuestos reducidos de azufre), los simbiontes delta se
comportan como autoétrofos fijando CO, a partir de la oxidacion
del hidrégeno y los simbiontes gama realizan respiracion
anaerdbica de fumarato acoplada a la recarga de las reservas de
azufre mediante la oxidacion parcial de compuestos reducidos de
azufre del medio.

LIMITACIONES Y PROMESAS DE LA METAGENOMICA

Como toda subdisciplina naciente, la metagenémica presenta
nuevos retos y problemadticas a resolver dentro del analisis
ecologico de comunidades procariontes. El mas obvio se refiere
alaausenciade estandarizacion en las metodologias de obtencion
de datos, causando una enorme heterogeneidad en la informacion
contenida en los analisis metagenomicos (pero ver Raes et al.?).
Se usan diferentes protocolos de extraccion de ADN que varian
ensesgosy eficiencia, se usan diferentes volumenes de muestra,
y varia mucho el nimero de células por muestra y cantidad de
ADN'total utilizada en la secuenciacion, porlo que lacomparacion
confiable entre metagenomas actualmente es muy dificil. Este
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problema se amplifica por falta de costumbre para emplear
metodologias estadisticas para “normalizar” las bases de datos
durante las comparaciones (para evitar problemas relacionados
con la cobertura y redundancia de secuencias). Todo lo anterior
conduce a la subestimacion de la similitud entre muestras,
composicion de la comunidad y potencial funcional.

Nosotros consideramos que la mayoria de las inconsistencias
ecologicas presentadas por la metagendémica se deben a la
naturaleza de la abundanciarelativa de las especies contenidas,
dado que el mismo método de secuenciacidon por shotgun es
sensible a diferencias en las abundancias relativas, y muchas
veces la especie ecoldgicamente mas importante no es la
numéricamente mas abundante (dominante). Asi, no es imposible
que secciones importantes de la comunidad sean pasadas por
alto.

Un problema similar ocurre con el andlisis de variabilidad
intraespecifica, que comprende la presencia de polimorfismosy
elementos moviles, complicando el ensamble confiable de
segmentos; a pesar de que la variabilidad es la esencia del
estudio bioldgico y los bidlogos y ecdlogos microbianos
debemos desarrollar nuevas aproximaciones para el manejo y
valoracion de la variabilidad dentro de una comunidad.

La secuencia del metagenoma de una comunidad representa el
potencial funcional a disposicién de la comunidad y no la
verdadera funcionalidad de la misma, dado que la presencia de
genes en un genoma no implica su expresion ni su traduccion.
Para una comprension total de la funcionalidad bioquimica y
biogeoquimica de una comunidad, es necesario realizar analisis
de expresion de ARN, medir las tasas de traduccion con
variaciones temporalesy finalmente la cinética enzimatica de las
proteinas mas abundantes en condiciones naturales para poder
realizar conclusiones respecto a la funcionalidad real de la
comunidad. Sin embargo, el metagenoma es el tinico analisis de
todos los mencionados que permite intuir como respondera la
comunidad en condiciones medioambientales diferentes a
aquéllas en las que se encuentra.

Otradificultad técnica para el desarrollo de lametagendmica es
que la secuenciacion en masse dista mucho de ser barata. Todo
proyecto metagenomico debe contemplar la secuenciacion de
grandes cantidades de ADN porque representan varias especies
diferentes. Afortunadamente, los costos de secuenciacion se
abaratan a una velocidad impresionante gracias al desarrollo de
nuevas tecnologias de secuenciacién masiva como la
pirosecuenciacion (454 Life Sciences) o la secuenciacion
reversible basada en términos (Solexa/Illumina) (ver Cuadro 1).
Sinembargo, lalongitud de las secuencias que estas tecnologias
producen es muy pequeia en comparacion con los métodos de
secuenciacion tradicionales (Sanger). Esto representaun enorme
problema cuando se intenta ensamblar las secuencias, pues si
son cortas (de menos de 100 pares de bases) las regiones cortas

no poseen suficiente informacion para asignarlas auna secuencia
lineal tinica confiable.

Elproceso de ensamblado deun genoma o peor, deun metagenoma,
es analogo a reconstruir un rompecabezas: considerando que
todas las secuencias de la comunidad son un rompecabezas
completo, la extraccion y secuenciacion de ADN produce una
imagen fragmentada y necesariamente incompleta de laimagen
total. Las nuevas tecnologias de secuenciacion permiten obtener
mas piezas individuales del rompecabezas, pero estas piezas son
mas pequeilas. Si tenemos una comunidad muy compleja, es
probable que no podamos reconstruir ni siquiera algunas regiones
del rompecabezas y nos quedemos solamente con piezas
individuales que no son muy informativas por si solas. Por
ejemplo, la secuenciacion de 71 millones de pares de bases del
metagenoma de lacomunidad simbidtica del tracto digestivo de
las termitas (Nasutitermes)® se intuia sencillo, sin embargo
resultd enuna comunidad compleja conalrededor de 216 filotipos
(grupos filogenéticos) dentro de 12 phyla diferentes. Esto
ocasiona que los fragmentos individuales no puedan ser
ensamblados pues de los 71Mbp, las secuencias lineales mas
largas tenian tan solo 15 kbp (un genoma de una bacteria
individual es de alrededor de 4 Mb). Por lo tanto, los esfuerzos
tecnolégicos deben dirigirse no s6lo al mejoramiento de las
tecnologias de secuenciacién para obtener fragmentos mas
largos y de mejor calidad, sino también al desarrollo de algoritmos
de computo alternativos para el ensamble de los fragmentos
obtenidos, pues actualmente no tenemos la capacidad ni de
computo ni de recursos humanos para realizar esta tarea. Esto
nos lleva a mencionar otro posible problema: la capacidad de
secuenciacion aumenta mucho mas rapido que la capacidad de
analizar los datos producidos, de manera que hoy en dia tenemos
suficientes datos como para emplear los proximos diez afios en
su analisis.

LA METAGENOMICA Y LA NuevA EcoLOGIiA EN
CUATROCIENEGAS

Cuatrociénegas es un oasis en el Desierto Chihuahuense que
presenta una serie de cuerpos de agua conocidos localmente
como pozas, mas de 300 cristalinas, muchas termales a 30-40°C,
algunas con ricas en sales, en un valle que alberga una alta
diversidad de todo tipo de organismos*3, sobresaliendo las
comunidades formadoras de tapetes microbianos y
estromatolitos, que en este ecosistema en particular son la base
de la cadena tréfica como lo eran hace 500 millones de afios®”*.
Esto probablemente se debe al aislamiento del valle y a que la
pobreza extrema de fosforo en el ecosistema lo mantuvo pobre
en algas y otros organismos cosmopolitas modernos. Los
estromatolitos fosiles son la evidencia mas antigua que tenemos
de vida sobre nuestro planeta y que en este tipo de comunidad
microbiana primigenia se dieron las condiciones metabolicas
parala cohesion de los grandes ciclos biogeoquimicos (S, N, C,
0O) que hicieron posible la evolucién de los eucariontes. Un
hecho ain mas notable es que las redes tréficas (constituidas por
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varios niveles que van desde los caracoles herbivoros hasta los
peces carnivoros) se mantienen en este sitio al “filode lanavaja”
nutricional debido a estas condiciones limitantes®. En nuestra
busqueda de la biodiversidad a nivel de comunidades y
poblaciones encontramos que la microbiota constituye un
ecosistema similar a ambientes del pasado de la tierra®. Sus
organismos endémicos aparentemente han sobrevivido historias
de cambios climaticos, manteniendo a las comunidades de
estromatolitos como base de la cadena alimenticia. La mayor
parte de los microorganismos secuenciados no solo tienen una
filiacion marina, sino que son muy diversos y divergentes a todo
lo conocido®®. El andlisis de sus comunidades acuaticas nos
indica que no hay migracion significativa entre las pozas, aun si
éstas son similares quimicamente y estan a pocos kilémetros de
distancia y hay un viento constante en el valle que podrian
generar la migracion. Los organismos de estas pozas tienen un
alto endemismo y diferenciacion ecoldgica (diversidad beta), es
decir, cadapozatiene diversidad anivel de comunidad diferente
a la que sigue y la diversidad total debe de ser enorme. El que
existan tantas especies en un sitio muy pobre en nutrientes libres
y con muchas sales probablemente se debe a que no sélo el
ambiente es fluctuante, sino a que los virus estan eliminando
predominantemente a los linajes mas abundantes* explicando la
distribucion equitativa de las comunidades y el gran recambio
observado entre comunidades, las cuales estarian sujetas a una
seleccion dependiente de la frecuencia donde los linajes raros
son exitosos, mientras no se vuelvan abundantes.

Consideramos que la obtencion de datos metagendmicos en
Cuatrociénegas es una excelente apuesta para poder comprender
nosololadiversidad, sino como ladiversidad seliga a funciones
ecosistémicas basicas como ciclaje de nutrientes (C, N, S, P, H
y O) y laestructuracion de la cadena alimenticia. La posibilidad
de que el tapete microbiano de Cuatrociénegas seaun “ecosistema
completo” (o sea que contiene muchos de los procesos o ciclos
biogeoquimicos importantes), lo hace unsitio privilegiado para
la metagendmica, ya que los metagenomas anteriores, incluido
el GOS, nos hanrevelado lacomplejidad de lamayor parte de los
ecosistemas, donde los ciclos biogeoquimicos requieren de
grandes areas y diversos compartimentos (por ejemplo: zonas
con oxigenoy andxicas). Por otra parte, creemos que en un sitio
aislado y relativamente simple (dada su extrema oligotrofia) es
mas facil entender lacomplejared delavida. Siaesto agregamos
que en el valle de Cuatrociénegas es especialmente interesante
en términos de diversidad y por sus caracteristicas ambientales
unicas que nos hablan de la tierra primitiva, un metagenoma,
junto con genomas de sus especies dominantes/clave, nos
puede dar elementos clave no s6lo sobre su ecologia, sino
también sobre su evolucion. En colaboracion con el Laboratorio
Nacional para la Gendmica y Diversidad (LANGEBIO), el
CINVESTAV-Irapuato, el Instituto de BiotecnologiadelaUNAM
y laUAM-Cuajimalpa, estamos usando nuestra experiencia en
el GOS?* enel genomade B. coahuilensis®y enlas comunidades
bacterianas de la region®** para realizar un detallado estudio

metagenomico de Cuatrociénegas. El proyecto ha resultado
complicado por los problemas que representa extraecr ADN
ambiental de buena calidad en esta comunidad, pero creemos
que va a constituir un estudio muy redondo dentro de la
metagendmicay laNuevaEcologia, que esperamos poderrevisitar
en unos afios en esta revista.

EL FuTURO DE LA Nueva EcoLocia

A pesar de sus costos y problemas técnicos, la Nueva Ecologia,
y en particular la Metagenomica ecoldgica nos promete por fin
lograr entender como funcionarealmente el planetay subidsfera:
cuales son los ciclos y procesos dominantes, los indispensables
paralaviday los globales o cudles son sus procesos mas locales,
qué organismos son los realmente importantes, especies clave
paraque operen los ciclos biogeoquimicos y para poder mantener
la vida en la tierra y como funciona. Este es un suefio que hasta
ahora s6lo lo imagindbamos, el abrir y entender qué hay dentro
de la “caja negra” y qué representaban los microbios en los
ecosistemas. En el 2009 vamos a celebrar el bicentenario del
nacimiento de Charles Darwin, junto con otras celebraciones,
como los 200 afos de la publicacion de la “Filosofia zoologica”
de Lamarck, los 150 afios de la publicacion del Origen de las
Especiesylos 150 afios de lamuerte de Alexander Humboldt. La
aplicacion de las herramientas gendmicas y metagendmicas nos
permiten actualmente abordar el estudio de la biosfera desde el
enfoque que propuso Darwin: el entendimiento de la naturaleza
a partir de la visualizacién de la historia evolutiva de los
organismos como producto de su funcionamiento con su entorno
natural tanto bidtico como abidtico. Es decir, nos permite
comprender simultdneamente que la diversidad biologica actual
es producto de las interacciones funcionales de los organismos
con su entorno (el teatro ecoldgico) que se mantiene y que
cambia a lo largo del tiempo (es decir, el drama evolutivo,
siguiendo las ideas de Hutchinson*). La metagenomica nos
permite analizar la historia evolutiva de los componentes
individuales de las comunidades naturales actuales mediante el
analisis evolutivo de los genes contenidos en ella utilizando las
herramientas filogenéticas desarrolladas durante el siglo
pasado'*, asi como analizar las interacciones y funcionalidad de
las comunidades mediante el analisis de los genes funcionales
complementandolo con los enormes avances observados en
bioquimicay fisiologia.

Asi como los naturalistas del siglo XIX necesitaban una s6lida
formacioén en la sistematica de plantas y animales, en el estudio
de su morfologia, en geologia, climatologia y cartografia, los
nuevos naturalistas, esto es, los ecologos del siglo X X1, necesitan
solidos conocimientos en lanueva sistematica y filogenia de los
organismos, sin descuidar alos procariontes y virus, deben tener
unabuena formacioén en estadistica, genética, biologiamolecular
y bioinformatica. Es claro que los nuevos ecdlogos no pueden
poseer todo el conocimiento de labiologia actual comolo tenian
los buenos naturalistas del siglo XIX, pero deben de tener una
buena formacion que les permita interactuar, entender y trabajar
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armoniosamente en grandes equipos dentro de proyectos
genomicos, deecologiamoleculary metagenémicos. Asi, tenemos
que repensar en como formar unanueva generacion de bidlogos
competentes tanto en los métodos de muestreo y disefios
experimentales de la Ecologia clasica, como en las técnicas de
laboratorio de Biologia Molecular y en los analisis basicos
informéticos delas Secuencias de ADNy de proteinas. Paraello,
necesitaran poseer conocimientos robustos en Ecologia Tedrica,
Evolucion, Bioquimica, Genética y Bioinformatica, aunque
ninguno de los planes de estudio actuales cubre un perfil como
éste.

Efectivamente, los retos que enfrentamos los nuevos ecélogos
son impresionantes, y requieren de unanueva vision y formacion
y los estudios van a ser complicados y costosos, pero
proporcionalmente los riesgos, retos y costos econdmicos no
son mayores que los que enfrentaron y resolvieron los
naturalistas del siglo XVIII y XIX, como Linneo, Lamarck,
Humboldt o el mismo Darwin. No somos tan listos, pero somos
muchos y tenemos una sdlida base gracias a sus trabajos
pioneros.
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