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Ecología microbiana 



Distribución de la biomasa de seres vivos en la Tierra
Biomasa global: 546.000 millones de toneladas de carbono Biomasa animal: 2.000 millones de toneladas de carbono (0,4% del total)
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Anfibio – rana o sapo sapito de Darwin 
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¿quiénes son?
¿cuántos hay?

¿qué están 
haciendo?
¿cuándo?

Ecología molecular

Aproximación que usa la información provista por las moléculas de los 
organismos (ADN, ARN, proteínas, ribosomas, etc.) para responder 
preguntas evolutivas y ecológicas, tanto a nivel individual como 
poblacional o comunitario. 



¿qué rasgos no fenotípicos se emplean cuando el cultivo no es posible?

Secuencias de ADN (individual, poblacional, comunitario): 
- genes marcadores evolutivos
- genes funcionales 
- genomas 
- metagenomas

Secuencias de ARN (individual, poblacional, comunitario):
     - ARNm de metabolitos tóxicos
   - transcriptomas

Secuencias de proteínas (individual, poblacional, comunitario):
   - Proteómica

Herramientas en ecología microbiana
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Evolución de los métodos empleados en 
ecología microbiana

HOY200590´-
2000´

90´-
2000´198670-80´

Métodos basados en 
actividad. Diversidad era 
una caja negra

Métodos basados en 
microscopía (fluoróforos)

Métodos de fingerprinting 
(PCR + electrophoresis). 
Diversidad

Métodos basados en 
secuenciación (Sanger, 
clone libraries). 
Diversidad

Métodos basados en NGS

Meta-omicas 



¿Qué preguntas ecológicas y cómo las respondo?

¿ABUNDANCIA?

¿BIOMASA?

¿ACTIVIDAD?

¿COMPOSICIÓN?

¿FUNCIONES?

Herramientas en ecología microbiana



Basados en PCR de 
marcadores  

(DGGE, RISA, ARISA)

Basados en secuencias

Evolución de los métodos

Herramientas en ecología microbiana

Basados en microscopía 
(FISH)



Comunidad m
icrobiana

DIVERSIDAD 

ARNr 16S

ACTIVIDAD

meta-transcriptómica
meta-proteómica
metabolómica
Combinación de métodos

Herramientas en ecología microbiana
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Cronómetros evolutivos

¿QUE GEN O MOLECULA ELEGIR?

• Distribución universal

• Homólogas desde un punto de vista funcional (constancia)

• Ser comparables (posibilidad de alineación)

• Relación de la tasa de cambio con la distancia filogenética

• Secuencias grandes

• Sin transferencia horizontal

¿qué rasgos (moléculas) se emplean? SECUENCIAS



Gen ARNr 16S

Componente central de la síntesis proteica (universal, 

conservado funcionalmente)

Tiene regiones en las que los nucleótidos están conservados en todos 
los organismos (zonas de contacto con proteínas, evolucionan más 
lentamente)

Tiene regiones que evolucionan más rápidamente (regiones variables)

Número estadísticamente suficiente de nucleótidos

No sufre transferencia horizontal…..¿?

¿qué rasgos (moléculas) se emplean? SECUENCIAS



estructura terciaria e interacción con proteínas: zonas 
más conservadas que otras, distinta tasa de evolución

¿qué rasgos (moléculas) se emplean? SECUENCIAS

Gen ARNr 16S



¿Relación entre la secuencia de 16S y la especie en 
procariotas?

Divergencia en el gen para el ARNr 16S: cepas con 
más de 3% de divergencia son casi siempre 
miembros de distintas especies (Stackebrandt y 
Goebel, 1994).

PERO…..

¿qué rasgos (moléculas) se emplean? SECUENCIAS

Gen ARNr 16S



¿especie? 🤔

o Divergencia en el gen para el ARNr 16S para demarcar especies: cepas con más 
de 3% de divergencia son casi siempre miembros de distintas especies 
(Stackebrandt y Goebel, 1994).

A MENUDO NO SE CUMPLE
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El nivel de similitud elegido para agrupar a las secuencias y delimitar 

una “especie“ o taxón es arbitrario y depende de la pregunta. 



OTUs: Unidades taxonómicas operativas (operational taxonomic
units). Clusters de lecturas que difieren por una cantidad de
nucleótidos fija (en general 3%).

ASVs: variantes de secuencia de amplicones (amplicon exact
sequence variants). No depende de un valor umbral arbitrario sino
que distingue variantes genéticas que difieran por un nucleótido.
Mayor sensibilidad y especificidad para discriminar patrones
ecológicos (Eren et al., 2013; Eren et al., 2015; Callahan et al., 2016; Needham et al., 2017).



OTU vs. ASV



¿errores?

OTU vs. 
ASV



OTU vs. 
ASV?



Vincent Caruso et al. mSystems 2019; 
doi:10.1128/mSystems.00163-18

Según el índice de diversidad 
empleado, hay diferencias entre OTUs y 
ASVs (Fisher es el que da más diferencias 
a favor de ASV).





Comunidades 
bacterianas del 

suelo



Comunidades 
bacterianas asociadas 

a las plantas



Los resultados de diversidad obtenidos pueden variar
dependiendo del método utilizado para asignar
secuencias a un taxón (para inferir las especies o
taxones), de la aproximación informática (pipelines),
de cuestiones metodológicas vinculadas a la
tecnología de secuenciación.



¿QUE GEN O MOLECULA ELEGIR?

Diversidad microbiana basada en metagenomas
la asignación de taxonomía difiere del método anterior



Diversidad microbiana basada en metagenomas
(shotgun metagenomics)

Secuencias de ADN

Ensamblado en 
relación a secuencia 
consenso (si la hay)



>73% de las funciones 
“core“ del microbioma del 
océano se comparten con 
la del microbioma del 
intestino humano.

Diversidad microbiana basada en metagenomas



Metagenomic assessment of the global diversity and distribution of bacteria and fungi

Environmental Microbiology, Volume: 23, Issue: 1, Pages: 316-326, First published: 13 November 2020, DOI: (10.1111/1462-2920.15314) 

Usaron una base de datos global de 
13.483 metagenomas para analizar la 
estructura y función del microbioma 

(hongos y bacterias) en 25 host-
associated and environmental 

habitats.



Diversidad microbiana: combinando ADN y ARN
(metagenomas y metatranscriptomas)

Here, we present a dataset of 187 metatranscriptomes and 370 metagenomes from 126
globally distributed sampling stations and establish a resource of 47 million genes to study
community-level transcriptomes across depth layers from pole-to-pole.

Generaron un 
catálogo de 47 

millones de genes a 
partir de los 370 
metagenomas

https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/metagenome


as an important factor driving the taxonomic composition of
ocean microbial communities (Fuhrman et al., 2006), which
was corroborated by a later analysis of a globally distributed
set of samples that accounted for geographic effects and disen-
tangled temperature from other environmental parameters to
confirm that it acts as a key driver of taxonomic and gene func-
tional compositions in epipelagic, non-polar open ocean waters
(Sunagawa et al., 2015). In fact, the identification of an ecolog-
ical boundary starting at 40!N and peaking at 60!N coincides
with a steep temperature decrease between the North Atlantic
and Arctic waters that were sampled (Figure S6) and relates
to additional oceanographic features. At "40!N/S, the 15!C
annual-mean isotherm effectively delineates the permanently
stratified ocean from the subpolar and polar regions (Behrenfeld
et al., 2006), while winter mixing in the North Atlantic is the
strongest (deepest mixed layer depth) at "60!N (Montégut

et al., 2004). The ecological boundary we describe here for mi-
crobial community compositions could thus be due to physico-
chemical changes driven by the variability in the vertical mixing
of oceanic water masses, which is linked to differences in sea
surface temperature.
We next quantified metatranscriptomic richness (i.e., the

unique number of OGs detected by cDNA sequencing), as a
proxy for the diversity of transcribed gene functions, and
compared this to taxonomic and metagenomic richness (i.e.,
the unique number of detected OTUs and OGs, respectively, de-
tected by DNA sequencing). As measures of diversity, the latter
two provide information about the stability (McCann, 2000),
functionality (Cardinale et al., 2006), and possibly productivity
(Tilman, 1995; Vallina et al., 2014) of ecological communities.
In addition, we sought to quantify the fraction of the gene-en-
coded functional potential in a given community that is actually

A B

C

Figure 4. Patterns and Drivers of Global Ocean Microbiome Compositions across Depth Layers and between Polar and Non-polar Regions
(A) Taxonomic,metagenomic, andmetatranscriptomic composition of epipelagic samples (based on mitags, and the normalized abundances of eggNOG-derived

OGs from metagenomic and metatranscriptomic data, respectively) were related to each of 27 environmental factors using partial (geographic distance-cor-

rected) Mantel tests with 10,000 permutations and Bonferroni correction. Pairwise comparisons of environmental factors are shown below, with a color gradient

denoting Spearman’s correlation coefficients. Temperature is the best explanatory variable for all of the profiles in the epipelagic ocean (taxonomic profile:

Pearson’s r = 0.75; metagenomic profile: Pearson’s r = 0.69; metatranscriptomic profile: Pearson’s r = 0.64; all p < 0.05), followed by oxygen concentration, which

is highly correlated to temperature (Pearson’s r = #0.72). A more detailed description of the variables is available in https://doi.org/10.5281/zenodo.3473199.

(B) Compositional richness of polar and non-polar microbiomes across three depth layers. Taxonomic and functional metagenomic richness (numbers of OTUs

andOGs, respectively) increases with depth, although the richness is consistently lower in polar samples than in non-polar samples (two-way ANOVA: p < 0.05 for

depth layers and polar/non-polar, for both taxonomic and metagenomic functional richness). By contrast, there was no significant difference in functional

metatranscriptomic richness (number of OGs), either across depths or between polar and non-polar samples (two-way ANOVA: p > 0.05 for depth layers and

polar/non-polar). Violin plots represent the (mirrored) density distribution of the data with the median shown as a horizontal line.

(C) Correlations among species richness (number of OTUs), functional metagenomic (metaG) richness andmetatranscriptomic (metaT) richness (number of OGs).

Data were rarefied before richness computation (STAR Methods). Pearson’s correlation was used for all comparisons (OTU-metaG; r = 0.78, p < 0.001; OTU-

metaT: r = 0.16, p = 0.06; metaG-metaT: r = 0.39, p < 0.05). The solid line corresponds to the best linear fit. N.S., not significant (p > 0.05).

See also Figures S5 and S6.
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¿Por qué la transcripción de genes no sigue un patrón 
latitudinal? 

¿A qué se debe la falta de correlación entre taxonomía y 
transcriptos?
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Diversidad microbiana: combinando ADN y ARN
(metagenomas y metatranscriptomas)

Relevancia para las predicciones relativas al calentamiento 
del océano



- 1013 células microbianas por persona 
agrupados en más de 10 mil especies.

- 10 veces más células microbianas que propias.

- Los genes de nuestro microbioma son 100 
veces más que los nuestros.

- Si bien el 99.9% de la humanidad comparte el 
genoma, solo entre un 80 y 90% comparte el 
microbioma.

- La estructura del microbioma está relacionada 
con la salud del organismo (superorganismo).

Microbioma humano: información a partir de ómicas 



Boca Piel

Digestivo Urogenital

Microbioma humano: información a partir de ómicas 



Microbioma humano: información a partir de ómicas 



HOLOBIONTE: asociación de diferentes especies para dar lugar a unidades ecológicas

Figure 1 in Theis et al. 2016: https://msystems.asm.org/content/1/2/e00028-16

https://msystems.asm.org/content/1/2/e00028-16
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• Las herramientas de la metagenómica permiten estudiar a las
comunidades microbianas de diversos ambientes independientemente
de la capacidad de cultivarlas.

• Hay distintas aproximaciones para definir la unidad taxonómica (OTUs vs.
ASVs) que pueden dar lugar a distintos resultados (más vale pensar antes
que aplicar ciegamente un método porque es el que piden en las
revistas).

• Los datos que están surgiendo de estos estudios están cambiando
muchos paradigmas, la unidad biológica en la que se basa la diversidad
debería re-discutirse.


