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Resumen

Los microorganismos extremófilos muestran un metabolismo único debido a las adaptaciones que
muestran  para  lidiar  con  parámetros  ambientales  extremos  que  caracterizan  los  ecosistemas
extremos que habitan (alta concentración de sal, altas temperaturas y valores de pH extremos, alta
exposición a la radiación solar, etc.). Los microorganismos halófilos caracterizados y aislados de
marismas, salmueras, estanques salados, lagunas saladas, etc. han llamado la atención recientemente
debido a sus posibles aplicaciones biotecnológicas (como células enteras utilizadas para diferentes
propósitos,  como  tratamientos  de  aguas  residuales,  o  sus  biomoléculas:  enzimas,  antibióticos,
carotenoides,  bioplásticos).  La  provincia  de  Alicante  (sureste  de  España)  concentra  un  número
importante de ambientes salinos como balsas saladas costeras o interiores de donde se obtiene el
cloruro de sodio (NaCl), marismas, lagunas saladas, etc. El mejor sistema caracterizado hasta el
momento  desde  el  punto  de  vista  microbiológico  son  las  “Salinas  de  Santa  Pola”,  también
denominadas “Salinas Bras del Port”. Sin embargo, existen muchos otros ambientes salados por
explorar, como el parque natural de Torrevieja y las lagunas de la Mata y Torrevieja, la laguna
salada situada en la ciudad de Calpe o las balsas saladas interiores como las situadas en el noroeste
de la comarca.  Este trabajo de revisión sistemática de investigaciones realizadas hasta la fecha
resume las aplicaciones biotecnológicas más relevantes de los microorganismos halófilos descritas
hasta  el  momento.  Además,  se  presta  especial  atención  a  ecosistemas  como  las  lagunas  de
Torrevieja o las marismas interiores como entornos naturales cuya biodiversidad microbiana merece
ser  estudiada  en  busca  de  nuevas  cepas  y  especies  con  el  objetivo  de  analizar  sus  posibles
aplicaciones biotecnológicas (farmacéuticas, alimentarias industria, biomedicina, etc.).

1. Introducción

Los "ambientes hipersalinos" son aquellos con concentraciones de sal más altas que el agua
de mar (alrededor del 3,5 % p/v en agua de mar frente a hasta el 35 % p/v en salmuera). Este tipo de
ambiente incluye ecosistemas como lagos interiores, lagunas, salinas, pantanos o lagunas saladas
costeras/interiores y son relativamente abundantes y extendidos en países como Estados Unidos de
América, Mozambique, Argelia, España o Canadá (Mcgenity y Oren, 2012).

La mayor parte del conocimiento sobre los ecosistemas hipersalinos se ha obtenido de las
salinas del Mediterráneo o de los lagos interiores de países como Israel o España. Así, salinas como
las situadas en el  sur y sureste de España (provincias de Alicante, Murcia o Huelva) presentan
características favorables para su extenso estudio: fácil accesibilidad a estos ambientes, un claro
gradiente de agua de mar a saturación salina que permite realizar estudios de microorganismos en
cada localidad, salinidad constante de cada estanque, etc. (Casamayor et al., 2002).

Algunos ambientes naturales caracterizados por una alta salinidad se han utilizado durante
siglos para obtener NaCl y otras sales, que luego se utilizan para diferentes propósitos. A lo largo de

1

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2666517422000335
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2666517422000335
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2666517422000335


los siglos, el ser humano ha optimizado la extracción de sal, no solo en la costa, sino también en el
interior, con el objetivo de extraer NaCl para cocinar, almacenar alimentos, mantener las carreteras
en invierno o para ser utilizado en formulaciones químicas. Las plataformas de producción salina
generalmente se organizan en múltiples estanques de producción que van desde agua de mar hasta
sal  saturada;  en  estos  estanques  poco  profundos,  el  agua  se  transfiere  periódicamente  desde
estanques  de  menor  salinidad,  llamados  concentradores  o  calentadores,  a  estanques  llamados
"cristalizadores"  en  los  que  precipitan  las  sales  (Ventosa  et  al.,  2014).Teniendo  en  cuenta  los
gradientes  de  sal  en  estanques  poco  profundos  para  la  producción  de  NaCl  en  sistemas  de
evaporación solar, esta revisión resume el conocimiento actual sobre la diversidad microbiana en
las  salmueras,  sus  adaptaciones  moleculares  a  la  alta  concentració n  de  sal  y  las  posibles
aplicaciones en biotecnología  de microorganismos haló filos,  así  como de sus biomoléculas.
También se discute la relevancia de los ecosistemas salinos ubicados en el sureste de Españ a
como  fuentes  naturales  a  partir  de  las  cuales  se  podrían  aislar  nuevas  especies  y  cepas
microbianas.  Se  presta  especial  atenció n  a  aquellos  ecosistemas  haló filos  situados  en  la
Provincia de Alicante (Españ a).

2.  Los  ecosistemas  salinos  como  fuentes  naturales  de  microorganismos  con
aplicaciones potenciales en biotecnología: el caso de la Provincia de Alicante (España)

Las salinas costeras e interiores son ecosistemas naturales hipersalinos que ocupan
grandes  extensiones  del  sureste  de  Españ a  en  general  y  de  la  provincia  de  Alicante  en
particular. Estos ecosistemas pueden estar formados por i) lagunas naturales saladas, ii) por
una mezcla de lagunas naturales y estanques artificiales, o iii) por estanques artificiales que se
alimentan con agua de mar o salmuera (agua con alta concentració n de sal). La salmuera se
extrae  habitualmente  por  bombeo  de  acuíferos  salinos  (como  es  el  caso  de  las  salinas
interiores de la comarca del Alto Vinalopó , en el municipio de Villena, provincia de Alicante: N
38◦38′11''/W 0 ◦51′58'') o de elementos geoló gicos singulares como el Cabezo de la Sal de
Pinoso (N 38◦24′14,5''/W 1◦02′ 11,4''; declarado en octubre de 2021 por el Ayuntamiento
como monumento natural).

La salina solar “La Mata-Torrevieja” es un sistema formado por dos grandes lagunas (N
38◦01′00’’/W 0◦39′00’’) (Fig. 1). La laguna de La Mata funciona como un gran calentador, y
la laguna de Torrevieja se comporta como un gran cristalizador. La laguna de La Mata está
comunicada  con  el  mar  por  un  canal  que  permite  la  entrada  de  agua  de  mar  para  la
preconcentració n de sal. Ambas lagunas están conectadas entre sí por el canal de las Salinas.
La laguna de Torrevieja recibe agua salina de la laguna de La Mata y aguas salobres del
lavado de sal de la salmuera del Cabezo de la Sal a través de una “salmuera”. De esta forma, la
producció n  de  sal  en  la  laguna  de  Torrevieja  es  posible  gracias  tanto  a  la  salmuera  del
Cabezo de la Sal (situado en el municipio de Pinoso) como al agua de mar (Fig. 1).

Otro ejemplo relevante de ambiente hipersalino situado en el sureste de Españ a son
las "salinas solares de Santa Pola" (N38◦11′05′′ / W0◦37′46′′ ). Este es un típico sistema de
salina  solar  de  estanques  mú ltiples  con  un  gradiente  de  salinidad  discontinuo.  La
concentració n de sal se mantiene constante en cada estanque individual mediante un flujo
artificial regulado. Estos entornos han centrado la atenció n de tres grupos, principalmente
desde hace  décadas:  profesionales  de  la  gestió n  local  a  nivel  de  municipios  y  gobiernos
regionales; profesionales de la gestió n ambiental y turística; y agentes relacionados con la
minería.
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Finalmente,  otro  importante  ecosistema  salino  cercano  a  Santa  Pola  es  el  "Parque
Natural El  Hondo" (N38◦10′55′ ′N/W0◦45′09′ ′  ),  un espacio natural protegido españ ol
situado entre los municipios de Crevillente y Elche. El parque natural de El Hondo, junto con
el de las Salinas de Santa Pola, forma parte de la cuenca hidrográ fica del río Bajo Vinalopó .

Desde el punto de vista de la administració n local, estos ecosistemas forman parte de
territorios  que  suelen  tener  una  protecció n  especial  por  sus  características  ú nicas  y  su
biodiversidad, que está  muy adaptada a condiciones de estrés (altas concentraciones de sal,
baja disponibilidad de agua y oxígeno, alta radiació n solar, pH alcalino en la mayoría de los
casos).  Este  es  el  caso  de  los  ecosistemas  ubicados  en  Torrevieja  y  Santa  Pola,  ambos
protegidos como parques naturales: Parque Natural de las Lagunas de La Mata y Torrevieja y
el Parque Natural de las Salinas de Santa Pola (también denominado “Salinas Bras del Port”).
Las  lagunas de Santa  Pola  constituyen uno de los sistemas salinos  mejor estudiados del
mundo,  tanto  desde  el  punto  de  vista  minero  y  turístico  como  desde  el  punto  de  vista
microbioló gico y ecoló gico (Ventosa et al., 2014; Santos et al., 2010; Mojica et al., 2000). En
relació n con la minería, estos ecosistemas, particularmente las lagunas de precipitació n de
sal, son herramientas fundamentales para la obtenció n de sal, que luego se utiliza para el
consumo humano, la conservació n de alimentos, la formulació n de compuestos cosméticos o
el mantenimiento de caminos en invierno. Cabe señ alar que la Comunidad Valenciana ocupa
uno de los primeros lugares en producció n de sal de Españ a y el primero en sal marina,
siendo las salinas de Bras del Port y las de Torrevieja (ambas en la provincia de Alicante), las
que más aportan a esta producció n en Europa. En cuanto a la gestió n ambiental y turística,
actividades como el avistamiento de aves migratorias, o la realizació n de bañ os en marismas
y lagunas saladas, atraen desde hace añ os a un importante nú mero de turistas, ecoturistas,
ecologistas y naturistas (Mateo et al., 1997). 

Las décadas de 1970 y 1980 fueron un punto de inflexió n en la forma de ver estas
salmueras  y,  por  extensió n,  los  ecosistemas  extremó filos  representados  por  marismas  y
lagunas, tanto costeras como continentales. Era una época en la que bió logos de diversas
especialidades intuían que la abundancia y diversidad microbiana de las salmueras podía ser
mucho má s rica de lo previsto inicialmente. Así, ha comenzado una nueva era en el estudio
de la microbiología de los ambientes hipersalinos. En el caso concreto de la provincia de
Alicante, los primeros estudios sobre la microbiología de las salinas de Bras del Port (Santa
Pola) datan de la década de los 80, estudios liderados por investigadores adscritos en ese
momento a la Universidad de Alicante.

Añ os má s tarde, en paralelo a otros estudios realizados por todo el mundo, también se
analizaron desde el punto de vista microbioló gico otras salinas del interior de la provincia de
Alicante (Saleros de Penalva de Villena, al norte de la provincia de Alicante), encontrando
que las salmueras de esta zona (a 60 km de la costa) son de origen marino y la biodiversidad
microbiana es similar a la identificada en las salinas de Santa Pola (Zafrilla et al., 2010). Los
estudios  microbioló gicos,  bioquímicos  y  biotecnoló gicos  realizados  hasta  la  fecha  sobre
muestras  de  las  salinas  de  Santa  Pola  y  Villena  muestran el  potencial  biotecnoló gico  de
determinadas  especies  microbianas  (bacterias,  arqueas  y  microalgas)  aisladas  de  estos
ecosistemas. Esas aplicaciones se resumen en la Secció n 5.

A  pesar  de  los  nuevos  descubrimientos  sobre  la  ecología  microbiana  de  estos
ecosistemas,  así  como  de  las  posibles  aplicaciones  de  algunos  microorganismos  y/o  sus
moléculas en biotecnología, aú n existen muchos ecosistemas hipersalinos en la provincia de
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Alicante  que no han sido estudiados a nivel  microbioló gico  ni  molecular.  Así,  las  salinas
costeras de Calpe o las  lagunas de La Mata y Torrevieja (que destacan por su tamañ o  y
rendimiento  en  la  producció n  de  sal)  no  han  sido  caracterizadas  integralmente  (lodos,
columna  de  agua,  sedimentos,  salmueras)  ni  a  nivel  fisicoquímico  ni  a  los  niveles  de
microbiología y bioquímica. Asimismo, el parque natural "El Hondo" o las salinas interiores
como la Salina Vieja de Villena o las termas saladas denominadas "Salinetes" (situadas entre
los municipios de Novelda y Petrer) no han sido caracterizadas hasta la fecha.

3. Microorganismo que habita en ecosistemas hipersalinos

Los microorganismos pertenecientes a los tres dominios de la vida (Archaea, Bacteria
y Eukarya) se pueden encontrar en ambientes salinos (Oren, 2002). El rasgo principal que
los caracteriza es su alto requerimiento de sal para estar vivos. Segú n é l, se clasifican en tres
categorías diferentes: haló filos débiles (1-3% NaCl); haló filos moderados (3–15% NaCl); y
haló filos extremos (15–30% NaCl). Las poblaciones microbianas en estos ambientes están
dominadas por microorganismos haló filos, también considerados poliextremó filos, porque
están  bien adaptados no solo  a  estas  altas concentraciones  de sal,  sino también  a  otros
parámetros ambientales extremos como valores de temperatura o pH extremadamente altos
y bajos (Bowers et al., 2009).

La concentració n media de sal en el agua de mar es del 3,5 % (p/v), mientras que
puede alcanzar el 35–40 % (p/v) en estanques salados (concentradores y cristalizadores). A
lo  largo del  gradiente salino que muestran los ambientes costeros  hipersalinos,  a  mayor
salinidad,  menor  diversidad  microbiana,  pero  mayor  nú mero  de  microorganismos
procariotas que muestran un perfil haló filo extremo. Así, la abundancia de arqueas haló filas
aumenta a medida que el sistema se dirige hacia los cristalizadores, debido al aumento de su
salinidad, entre otros factores como la radiació n solar (Andrei et al., 2012). Por el contrario,
la abundancia de miembros del  dominio Bacteria disminuye a lo largo de este gradiente
salino, siendo mayor en los calentadores. El nú mero de virus aumenta en los cristalizadores,
siendo  así  un  grupo  que  actú a  como  controlador  poblacional  del  dominio  Archaea
(Rodríguez-Varela et al., 2009). Las siguientes subsecciones muestran informació n relevante
sobre las especies microbianas haló filas  más  abundantes en los sistemas de evaporació n
solar costeros e interiores que producen sal.

3.1. Dominio de arqueas
Los  miembros  del  dominio  Archaea  representan  las  principales  poblaciones

microbianas  en  ambientes  halofílicos  extremos,  ademá s  de  abundantes  bacterias  como
Salinibacter  ruber  (Woese  et  al.,  1990).  Las  arqueas  haló filas  extremas  se  clasifican
principalmente  dentro  del  filo  Euryarchaeota,  clase  Halobacteria  (Grant  et  al.,  2001;
Cavicchioli,  2011).  Actualmente,  se  han  caracterizado  hasta  260  especies  de  arqueas
haló filas y se han agrupado en 70 géneros (Oren, 2020), tres ó rdenes y seis familias: orden
Halobacteriales  (familias  Halobacteriaceae, Haloarculaceae y  Halococcaceae),  orden
Haloferacales  (familias  Haloferacaceae  y  Halorubraceae)  y  orden  Natrialbales  (familia
Natrialbaceae) (Fig. 2) (Gupta et al., 2016).

Estas  especies  son,  en  general,  quimioorganoheró trofos  aeró bicos,  aunque  algunas
especies  pueden  utilizar  nitrato  (NO3

-)  u  otros  compuestos  como  nitrito  (NO2
-),  clorato

(ClO3
-) y perclorato (ClO4

-) como aceptores finales de electrones en un proceso respiratorio
anóxico, mostrando así una gran diversidad metabó lica. Además, la mayoría de las especies
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de  arqueas  haló filas  se  caracterizan por  su  pigmentació n  anaranjada  y  roja  debido  a  la
presencia  de  carotenoides,  así  como  proteínas  de  membrana  coloreadas  como
bacteriorrodopsina, halorrodopsina y otras proteínas retinianas (Andrei et al., 2012).

Fig. 2. Resumen de la clasificació n actual del dominio Archaea. El color verde resalta los
grupos que constituyen las  principales  poblaciones  microbianas  en ambientes  halofílicos
extremos como estanques salados, marismas y lagunas costeras (Adaptado de Gupta  et al.,
2016).  TACK  es  un  grupo  de  archaea  acró nimo  o  Thaumarchaeota,  Aigarchaeota,
Thermoproteota y Korarchaeota, los primeros grupos descubiertos. DPANN es un superfilo
de Archaea propuesto por primera vez en 2013 (se les conoce como nanoarchaea o archaea
ultrapequeñ as debido a su tamañ o más pequeñ o (nanométrico) en comparació n con otras
archaea).

La  haloarquea  más  abundante  es  Haloquadratum  walsbyi, ya  que  puede  constituir
hasta el  80% de la  població n procarió tica en muestras de agua cercanas a la  saturació n
(Dyall-Smith  et al.,  2011).  Este microorganismo presenta forma cuadrada o rectangular y
sintetiza vesículas de gas y gránulos de polihidroxibutirato (PHA) (Stoeckenius et al., 1981).
Su citoplasma está  bien adaptado para ser funcional en presencia de altos niveles de cloruro
de potasio  y  requiere  una concentració n  mínima de sal  del  14% (p/v),  siendo capaz de
tolerar altas concentraciones molares de Mg2+.

En consecuencia, este microorganismo, así como muchas otras haloarqueas, pueden vivir en
situaciones de actividad de agua extremadamente bajas (Bolhuis et al., 2006). El genoma de
este microorganismo tiene un contenido de G+C cercano al 48%, porcentaje inferior al del
resto  de  especies  de  la  familia  Halobacteriaceae (Oren,  2007).  Este  microorganismo  fue
aislado  simultáneamente  en  2007  en  Australia  (cepa  C23T)  y  Españ a  (cepa  HBSQ001)
(Burns  et al.,  2007). La secuencia del gen rRNA 16S presentó  una gran similitud, con una
hibridació n del 80%. La principal diferencia entre las dos cepas radica en la estructura de
sus paredes celulares (Burns et al., 2007; Falb et al., 2008).
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Junto con el género  Haloquadratum,  Halorubrum representa el segundo género má s
abundante  perteneciente  a  la  clase  Halobacteria (Oren,  2020).  Algunas  especies  de  este
género sintetizan arquerrodopsina-3, que es un fotorreceptor que también actú a a través de
la energía solar para crear una fuerza motriz de protones necesaria para la síntesis de ATP
(Bada  et  al.,  2021).  Se han encontrado especies de este género en ambientes salados en
diferentes continentes, como Á frica, la Antá rtida, Asia y América del Norte. El aná lisis de
cristalizadores pertenecientes a las salinas de Santa Pola (Españ a) mostró  que 16 de las 17
colonias  analizadas  pertenecían  al  género  Halorubrum (Benlloch  et  al.,  2001).  En  Isla
Cristina, Huelva (Españ a), la mayoría de las secuencias obtenidas por metagenó mica estaban
relacionadas  con  este  género,  y  la  abundancia  de  bacteriorrodopsina  y  halorrodopsina
estaba relacionada con la abundancia de las secuencias del gen rRNA 16S (Ferández et al.,
2014) . El aná lisis filogené tico de muestras de diferentes estanques españ oles mostró  que las
poblaciones  de  Halorubrum experimentan  variaciones  genó micas  rápidas  (Mohan  et  al.,
2014).

Especies  como  Halorubrum  lacusprofundi no  solo  están  adaptadas  a  ambientes
hipersalinos,  sino que también pueden sobrevivir  a bajas temperaturas,  como las que se
encuentran en la Antá rtida. Esta especie muestra características típicas de microorganismos
haló filos,  con  un  alto  contenido  de  G  +  C,  un  proteoma  á cido  y  grandes  replicones
extracromosó micos. Este proteoma á cido permite una formació n de proteínas más flexible,
que es un requisito clave en entornos de baja temperatura (Anderson et al., 2016).

Finalmente, el género Haloferax cobra relevancia en este tipo de ambiente debido a su
amplia distribució n y versatilidad en cuanto a adaptaciones moleculares. Los miembros de
este género se caracterizan por un pleomorfismo extremo y un amplio requerimiento de sal
en comparació n con el resto de haloarqueas, ya que pueden crecer en presencia de 10 a 35
% de sal (p/v) (D'Souza  et al.,  1997). Estas especies son Gram negativas y muestran una
morfología irregular (bastones, copas o discos). La membrana citoplasmá tica está  recubierta
por  una  capa  hexagonal  denominada  capa  S,  la  cual  está  formada  principalmente  por
glicoproteínas (Mengele y Samper, 1992). La mayoría de las especies de Haloferax presentan
metabolismo aeró bico, aunque hay ciertas especies que se comportan como desnitrificantes,
utilizando nitrato como aceptor de electrones en condiciones aeró bicas (Torregrosa-Crespo
et al., 2020). Muchas de las especies presentan un interés biotecnoló gico muy especial ya que
pueden producir compuestos poliméricos como materiales de reserva (Lillo  et al.,  1990).
Bajo  ciertas  condiciones  de  crecimiento,  algunas  especies  son  capaces  de  acumular
polihidroxialcanoatos  (PHA)  como  copolímero  de  poli(3-hidroxi)butirato  (PHB)  y  poli(3-
hidroxibutirato-hidroxivalerato) (PHBV) (Simó -Cabrera et al., 2021). Como se discutió  en la
Secció n 4, los miembros de Haloarcula, Halorubrum y Haloferax han llamado la atenció n de
los  investigadores  durante  las  ú ltimas  dos  décadas  debido  a  sus  posibles  aplicaciones
biotecnoló gicas  como  productores  de  PHA  o  carotenoides  bajo  ciertas  condiciones  de
crecimiento (Asker y Ohta, 2002). Ademá s, algunas haloarqueas son más competitivas en el
medio ambiente gracias a la producció n de halocinas, pequeñ as moléculas que inhiben el
crecimiento de otras especies de haloarqueas (Naor et al., 2013).

Se pensaba que las haloarqueas mencionadas anteriormente eran las má s abundantes
en  entornos  halofílicos  extremos,  pero  gracias  a  una  investigació n  masiva  basada  en  la
secuenciació n, recientemente se ha descubierto un grupo de pequeñ as arqueas extremó filas
(0,6). Representan un gran porcentaje de la comunidad (>10^6 cé lulas/mL que representan
hasta  el  14%)  y  constituyen  un  nuevo  filo  llamado  Nanohaloarchaeota  (Oren,  2020).
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Mediante aná lisis metagenó micos se han identificado 3 especies del género  Candidatus de
lagos salados y salmueras: Candidatus nanosalina y Candidatus nanosalinicola del lago Tyrrel
(Australia) y Candidatus haloredivivus de las salinas de Alicante (Españ a) (Podell et al., 2013;
Gomariz  et al., 2015). Se han identificado genes de rodopsina en todos los genomas de los
miembros de Nanohaloarchaeota,  suponiendo que estos genes pueden estar relacionados
con  el  metabolismo  fotoheteró trofo  (Oren,  2020).  Inicialmente  se  pensó  que  estos
microorganismos podrían vivir libremente en este tipo de ambiente. Sin embargo, estudios
recientes han demostrado que necesitan coexistir con otro tipo de microorganismos. Por
ejemplo,  Candidatus antarticus requiere la  presencia de  Halorubrum lacusprofundis como
huésped para su crecimiento (Hamm et al., 2019).

3.2 Dominio bacteriano
La aparició n de técnicas moleculares para estudiar los genes 16S rRNA, así como los

enfoques  de  hibridació n  fluorescente  in  situ  (FISH),  permitieron  la  detecció n  de
microorganismos  del  dominio  Bacteria  en  ambientes  hipersalinos,  desmantelando  la
creencia de que estos ambientes só lo estaban habitados por miembros del dominio Archaea
(Antó n et al., 2000). Así, en ambientes hipersalinos, la abundancia de miembros del dominio
Archaea es de alrededor del 70-95 %, mientras que las poblaciones bacterianas representan
alrededor del 5-30 % de la comunidad microbiana general (Anton et al., 2008). Las bacterias
haló filas  representativas  más  abundantes  en  este  tipo  de  ambientes  corresponden  a  la
especie denominada Salinibacter ruber, aunque existen otros géneros menos representados,
como Salisaeta, Salicola, Halomonas o Chromohalobacter (Antó n et al., 2002). 

La  especie  Salinibacter  ruber pertenece  al  filo  Bacteroidetes y  generalmente  se
encuentra en ambientes extremadamente salados como cristalizadores de ambientes salinos.
Esta  bacteria  comparte  muchos  rasgos  fenotípicos  con  haloarqueas,  ya  que  son
extremadamente  haló filos,  aeró bicos  y  quimioorganotrofos,  ademá s  de  acumular  potasio
intracelular como soluto compatible (estrategia salt-in).  La gran similitud de este tipo de
mecanismo adaptativo entre S. ruber y haloarqueas puede deberse principalmente a eventos
de transferencia horizontal de genes, debido a procesos evolutivos cercanos en el mismo tipo
de ambientes extremos (Anton et al., 2002). Esta bacteria también muestra una coloració n
rojiza debido a la presencia de pigmentos carotenoides como la salinixantina y pigmentos
retinianos  como la  xantorrodopsina.  La  salinixantina actú a  como una antena de  luz  que
transfiere energía  al grupo retinol de la xantorrodopsina, que es una bomba de protones
como la bacteriorrodopsina (Gunde-Cimerman et al., 2018). Este pigmento también se puede
utilizar  como  biomarcador  y  varios  estudios  han  demostrado  que  la  presencia  de
salinixantina  puede  representar  del  5  al  7,5%  del  contenido  total  de  pigmento  de  las
salmueras naturales (Oren y Rodríguez-Varela, 2001). El proteoma de  S. ruber también es
fuertemente á cido (pI promedio cercano a 5,92) debido a la presencia de un alto contenido
de aminoá cidos á cidos. La composició n lipídica de la membrana de las especies bacterianas
haló filas es similar a la del dominio Archaea, mostrando lípidos de tipo haloarqueal como
fosfatidilserina,  N,N-dimetilfatidiletanolamina  o  cardiolipina.  Este  ú ltimo  lípido  puede
representar hasta un 20% del contenido total de lípidos, lo que puede ser una adaptació n a
la alta concentració n de sal para optimizar el funcionamiento de los sistemas bioenergéticos.
Ademá s, un lípido menos comú n llamado acilhalocapnina también está  presente en bacterias
haló filas en concentraciones que generalmente están moduladas por las concentraciones de
sodio y magnesio del medio ambiente (Oren, 2013).
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La mayoría  de  las  enzimas,  cuyo  principal  ejemplo es  la  isocitrato  deshidrogenasa
dependiente de NAD, requieren concentraciones de sal entre 0,5 y 2 M para una actividad
ó ptima, aunque también funcionan bien a concentraciones má s altas (Oren y Mana, 2002).
Ademá s,  los  cambios  en  la  salinidad  del  medio  pueden  tener  ligeros  efectos  sobre  la
composició n  lipídica  de  la  membrana  (Lattanzio  et  al.,  2009).  En  este  descubrimiento,
mediante  técnicas  DGGE  (electroforesis  en  gradiente  desnaturalizante)  se  puso  de
manifiesto la presencia de dos filotipos diferentes, EBH-1 y EBH-2, siendo el primero el más
abundante. Posteriormente se han aislado 5 cepas diferentes de este primer filotipo: M1, M8
y M31 (de las salinas de Campos de Mallorca), así como P13 y P18 (de las salinas de Bras del
Port en Santa Pola) (Antó n et al., 2002).

La gran abundancia de S. ruber no solo se ha determinado en Españ a, sino que también
forma parte importante de diferentes ambientes en Turquía, Argentina, México, Tú nez, Italia
e Israel. A pesar de esta gran abundancia de S. ruber en casi todos los ambientes salinos, hay
zonas donde este dominio no sigue el mismo patró n. En ambientes como el Salar de Maras,
estudios han determinado que la bacteria dominante es  Salicola maranensis (Maturrano et
al., 2006).

La  familia  Halomonadaceae (perteneciente  al  filo  Proteobacteria)  también  tiene  un
especial interés  en este tipo de ambientes debido a su adaptació n osmó tica basada en la
acumulació n de solutos compatibles como la ectoína.  Especies como  Halomonas elongata
pueden crecer en un amplio rango de concentraciones de sal  gracias a la  producció n de
solutos compatibles que actú an como estabilizadores enzimá ticos y protectores celulares
(Schwibbert et al., 2011). Esas moléculas han llamado la atenció n a nivel mundial gracias a
sus potenciales usos industriales (Ventosa et al., 1998).

3.3 Dominio Eukarya
Aunque la diversidad y la abundancia de organismos en el dominio Eukarya disminuyen a
medida que aumenta la concentració n de sal, algunos organismos pueden vivir y adaptarse a
ambientes  salados.  Las  especies  pertenecientes  al  género  Dunaliella son  los  organismos
eucariotas  más  abundantes  (algas  pertenecientes  a  la  clase  Chlorophyceae y  orden
Volvocales).  Estas  algas  se  caracterizan  por  carecer  de  la  pared  celular  rígida  y  por  la
presencia  de  una  membrana  celular  externa  constituida  por  glicoproteínas  (Polle  et  al.,
2009).  Especies  del  género  Dunaliella como  Dunaliella  salina,  D.  parva,  D.  bardawil,  D.
pseudosaline y D. viridis juegan un papel relevante como productores primarios de biomasa
fotosintética en pantanos y lagunas saladas (Polle  et al., 2009). Las dos especies que má s
destacan  en  este  tipo  de  ambiente  son  D.  salina y  D.  viridis,  que  pueden  soportar
concentraciones de sal de 9 a 200 g/l hasta la saturació n total (Borovkov  et al., 2020). La
eficiente  adaptació n  de  estas  especies  a  los  altos  niveles  de  sal  (incluso  a  la  saturació n
completa) les permite dominar el ecosistema al carecer de competidores (Buchheim et al.,
2010). Las especies de  Dunaliella se han vuelto só lidas a nivel industrial y biotecnoló gico
debido a su bajo costo de producció n, alta tasa de crecimiento y capacidad de crecer bajo
diferentes fuentes de estrés (alta salinidad, alta radiació n solar y limitació n de nutrientes)
(Minhas  et al.,  2016). Dentro de las potenciales aplicaciones biotecnoló gicas de  Dunaliella
spp., cabe mencionar la producció n de carotenos (α-caroteno, all-trans ß-caroteno, 9-cis ß-
caroteno, 15-cis ß-caroteno y licopeno),  proteínas,  á cidos grasos y xantofilas (zeaxantina,
luteína, a y ß-criptoxantina, violaxantina y equinenona) (Ben-Amotz, 2002).
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Artemia salina es también uno de los eucariotas más abundantes en ambientes hipersalinos.
Este  es  un  crustá ceo  micro  branquió podo  que  suele  habitar  lagos  y  lagunas  salobres
mostrando baja biodiversidad microbiana y una cadena tró fica simple (Dhont et al., 2002). A.
salina muestra varias adaptaciones a altas concentraciones de sal. La principal adaptació n a
nivel  molecular es una alta eficiencia en la  osmorregulació n (lo  que le  permite  soportar
concentraciones  diez  veces  superiores  a  las  del  agua  de  mar)  (Clegg  et  al.,  2002)  y  la
capacidad de desarrollar diversidad gené tica basada en de la regió n en la que se ubica la
especie (¨endemismo regional”) (Gajardo y Beardmore, 2012). Ademá s, en ambientes donde
las lagunas se secan en ciertas etapas, se protege de la extinció n quistes que son altamente
resistentes  a  la  deshidratació n  severa  (Muñ oz  et  al.,  2010).  La  informació n  gené tica
relacionada  con  las  condiciones  ambientales  a  las  que  se  ha  enfrentado  previamente  la
població n también se almacena en los quistes (Gajardo y Beardmore, 2012).

Otros componentes del dominio Eukarya, como los hongos, no han sido identificados
como  componentes  relevantes  de  ambientes  hipersalinos.  Las  especies  de  hongos  más
abundantes descritas en ecosistemas hipersalinos son hongos negros y melanizados como
Hortaea werneckii, Phaeotheca triangularis y Trimmatostroma salinum. Todas estas especies
muestran  características  similares  como  la  presencia  de  paredes  celulares  gruesas  y
melanizadas, crecimiento lento y meristemá tico, y proliferació n con endoconidiació n, siendo
todas estas características adaptaciones a estos ambientes estresantes (Gunde-Cimerman et
al., 2000).

Finalmente, los protistas heteró trofos son un grupo que juega un papel importante en
el control de la població n en ambientes hipersalinos. La presencia de este tipo de especies se
observa principalmente en estanques con concentraciones intermedias de sal (entre 10 y
15% de sal p/v). Generalmente, estas especies son ciliadas o flageladas. Una de las especies
de este grupo identificadas  en estanques salados es  Halocafeteria seosinensis,  que puede
crecer  con  concentraciones  de  15%  de  sal,  aunque  tolera  hasta  el  35%,  y  actú a  como
controlador de població n (Park  et al., 2006). Por otro lado, varios estudios han tratado de
relacionar la presencia del protista heteró trofo Fabrea salina con el control de la població n
de D. salina en á reas con concentraciones salinas en torno al 9%, aunque aú n no ha habido
suficiente evidencia que demuestre este control. (Hong y Choi, 2015).

3.4 Halovirus
Los entornos hipersalinos cercanos a la saturació n están repletos de los llamados virus

extremó filos o halovirus. Se han contado hasta 109 virus en un mililitro de muestra de agua
salada (Atanasova et al., 2015) y varios estudios reportan que las poblaciones microbianas
en ecosistemas halfílicos extremos están  bajo  control  llevado a cabo por estos halovirus
(Rodríguez-Varela et al., 2009).

Se  han  identificado  cerca  de  100  virus  como  depredadores  de  microorganismos
haló filos,  de los cuales 90 virus infectan haloarchaea,  mientras  que los 10 restantes son
capaces de infectar bacterias o eucariotas (Luk et al., 2014). La clasificació n de estos virus se
realiza segú n su morfología, y pertenecen a diferentes familias miovirus (52), sifovirus (20),
virus pleomó rficos (11),  podovirus (5) y virus en forma de limó n (1) (Atanasova  et al.  .,
2015). Estos virus se caracterizan por tener colas contrá ctiles (miovirus) o no contrá ctiles
(sifovirus y podovirus) y ADN lineal de doble cadena (Sencilo y Roine, 2014).
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En cuanto a las bacterias, se han identificado menos de diez virus capaces de infectar
bacterias de los géneros  Pseudomonas,  Halomonas,  Salinivibrio,  Salisaeta y  Salicola.  Estos
virus  generalmente  pertenecen  a  la  familia  de  los  miovirus,  aunque  también  se  han
identificado virus pertenecientes a la familia de los podovirus (Atanasova et al., 2012).

4. Adaptaciones moleculares de microorganismos a ambientes salinos
Los  microorganismos  que  se  adaptan  a  la  vida  en  ambientes  extremos,  como  los

ecosistemas salinos extremos, no solo se adaptan a altas concentraciones de sal, sino que
también  suelen  adaptarse  a  una  amplia  variedad  de  factores,  como  alta  irradiació n  y
temperatura,  así  como  baja  difusió n  de  oxígeno.  La  supervivencia  en  esos  ambientes
requiere  adaptaciones  especializadas  a  nivel  celular  y  enzimá tico,  para  preservar  el
equilibrio osmó tico. Este equilibrio es muy importante ya que los microorganismos pueden
perder agua,  causando marchitamiento y pérdida fatal  de la estructura y funció n celular
(Mongodin et al., 2005). Por lo tanto, las proteínas podrían sufrir deshidratació n debido a la
disminució n  del  contenido  de  agua  dentro  de  las  cé lulas,  promoviendo  interacciones
desfavorables  que  pueden  evitarse  mediante  la  modulació n  de  su  carga  neta.  En
consecuencia, la principal diferencia entre las proteínas haló filas y las no haló filas es la gran
proporció n  de  glutamato  y  aspartato  en  la  superficie  de  las  proteínas  haló filas.  Otras
características  que  definen  a  los  microbios  haló filos  y  sus  proteínas  son  un  nú mero
sustancial de cargas proteicas y la hidrofobicidad de las proteínas en comparació n con sus
contrapartes bacterianas,  así  como proteomas á cidos (pI ≈4,5) o alto contenido de G + C
(Edbeib et al., 2016). Las principales adaptaciones moleculares se resumen en la tabla 1 y se
explican en detalle en las siguientes secciones. 
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Tabla 1 
Resumen de las adaptaciones moleculares que muestran los microorganismos para estar 
vivos en ambientes salinos extremos.

4.1 Adaptación a altas concentraciones de sal
Para la supervivencia celular, la presió n osmó tica del citoplasma debe superar la del

medio extracelular, ya que esta presió n es fundamental como fuerza motriz de la cé lula para
mantener el citoplasma al menos isoosmó tico con respecto al medio extracelular (Kempf y
Bremer, 1998).

La gran diversidad de microorganismos descrita en ambientes haló filos provoca una
considerable  diversidad  de  mecanismos  por  los  cuales  los  microorganismos  haló filos  y
halotolerantes  pueden tolerar  la  gran presió n  osmó tica  generada por  el  ambiente  salino
(Oren, 1999a; Siglioccolo et al., 2011).

La primera estrategia, denominada "salt-in", se basa en la acumulació n intracelular de
concentraciones molares de potasio y cloruro, lo que requiere una adaptació n eficiente de la
maquinaria  enzimá tica  intracelular  a  altas  concentraciones  de  sal.  Las  proteínas
citoplasmá ticas  requieren  altas  concentraciones  de  sal  para  ser  estables  y  activas.  Para
lograr  este  objetivo,  estos  microorganismos  cuentan  con  un  proteoma  á cido,  que  es  un
sistema que requiere relativamente poca energía (Roberts, 2005). Esta estrategia es utilizada
por  un  nú mero  limitado  de  haló filos,  siendo  las  arqueas  del  orden  Halobacteriales el
principal  representante,  que acumulan KCl  en concentraciones iguales o superiores a las
concentraciones de NaCl del medio extracelular. En el dominio Bacteria, el ú nico orden en el
que se ha caracterizado esta estrategia es Halanaerobial, en el que se encuentran bacterias
anaerobias fermentativas u homoacetogénicas (Oren, 2000). La composició n y estructura de
las proteínas también se adaptan a la alta concentració n de sal. El proteoma de las arqueas
haló filas es muy á cido. Las proteínas tienen un bajo contenido de residuos hidrofó bicos en la
superficie  como  la  lisina,  mientras  que  tienen  un  alto  contenido  de  residuos  cargados
negativamente como el aspartato.  El  interior de las proteínas es rico en valina y bajo en
isoleucina. El uso de residuos negativos en la superficie permite una mejor organizació n de
la  red  de  agua  en  la  superficie  de  la  proteína  y  puede  ser  importante  para  prevenir  la
agregació n (Gundee-Cimermman et al., 2018).

La segunda estrategia consiste en la expulsió n de sales del citoplasma con la mayor
eficacia posible,  acompañ ada de la acumulació n de los denominados solutos compatibles
para  conseguir  un  adecuado  equilibrio  osmó tico  (Oren,  2002).  Estos  solutos  forman
estructuras que quedan excluidas  de la  capa de hidratació n  de las  proteínas,  por  lo que
contribuyen a la estabilizació n de esta capa al disminuir el coeficiente de actividad del agua
(Held et al., 2010). En la mayoría de los extremó filos, estos compuestos se acumulan no solo
en  respuesta  a  altas  concentraciones  de  sal,  sino  también  en  respuesta  al  estrés  por
temperatura.  El  uso de solutos orgánicos requiere una menor respuesta adaptativa de la
maquinaria enzimá tica celular que la estrategia "salt-in", aunque requiere un mayor aporte
energé tico (Oren, 1999b). Esta estrategia está  ampliamente distribuida en los tres dominios,
aunque  existen  diferencias  químicas  en  los  solutos  acumulados  por  cada  tipo  de
microorganismo.  Los solutos  má s  abundantes  en las bacterias  son la  ectoína y  la  glicina
betaína (Galinski, 1995). En el caso del alga  Dunaliella se han encontrado concentraciones
intracelulares de glicerol (Oren, 2002). También se han reportado solutos orgánicos en el
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dominio  Archaea,  en  el  que  la  mayoría  de  los  miembros  caracterizados  del  orden
Halobacteriales sintetizan este tipo de soluto incluso en presencia de altas concentraciones
intracelulares de KCl (Oren, 2000).

4.2. Adaptación a la baja disponibilidad de oxígeno
Estos  ambientes  también  se  caracterizan  por  una  baja  difusió n  de  oxígeno,

convirtiéndose  en  un  factor  limitante  para  la  vida  en  ambientes  con  una  concentració n
extremadamente alta de sales (hasta la saturació n). Para hacer frente a esta disminució n de
oxígeno, gran parte de los organismos poliextremó filos utilizan diversas estrategias, como
los mecanismos basados en la bacteriorrodopsina. Esta molécula es una proteína integral de
membrana ubicada en la membrana celular del dominio Archaea, principalmente en el orden
Halobacteriales (Haupts  et  al.,  1999).  Esta  proteína  puede  absorber  luz  verde  a  una
absorbancia de 500 a 650 nm, con un máximo de 568 nm, y puede convertir la luz en un
gradiente electroquímico que se usa para producir ATP (Hellingwerf, 2002). Esta maquinaria
hace posible la producció n de ATP de forma similar a la cadena de transporte de electrones,
a  diferencia  de  que  los  protones  expulsados  en  este  caso  provienen  de  una  bomba  de
protones  fotoexcitables.  En  situaciones  de  baja  disponibilidad  de  oxígeno,  la
bacteriorrodopsina se encuentra en torno al 50% (v/v) de la masa total de la membrana
celular, demostrando así la gran capacidad de adaptació n de estos microorganismos a estas
situaciones y la relevancia de esta proteína. (Haupts et al., 1999).

Otra estrategia para superar el agotamiento del oxígeno es la producció n de vesículas
de gas que promueven la flotació n celular para hacer que el oxígeno sea má s accesible para
las  cé lulas.  Ademá s  de  esta  funció n  general,  se  han  identificado  diferentes  funciones
específicas de estas estructuras: alcanzar mayores intensidades lumínicas para la bomba de
protones, reducir el volumen citoplasmá tico para conseguir una mayor relació n superficie-
volumen en las arqueas y facilitar la dispersió n de las endosporas en el caso de las bacterias
anaerobias.  Se  han  encontrado  vesículas  de  gas  en  diferentes  especies  de  los  géneros
Halobacterium, Haloferax, Haloplanus, Haloquadratum y Halorubrum (Oren, 2012).

Debido  a  la  falta  de  oxígeno  en  tales  entornos,  la  respiració n  rara  vez  es  100  %
aeró bica, que es el proceso má s rentable para producir energía. Por tanto, hay especies que
en ausencia de oxígeno pueden activar otras vías metabó licas que les permitan utilizar otros
aceptores de electrones además del oxígeno para respirar y producir ATP. En este contexto,
la desnitrificació n se revela como la vía respiratoria anóxica más importante llevada a cabo
por microorganismos en los que se utilizan nitratos o nitritos como aceptores finales de
electrones en lugar de oxígeno (Torregrosa-Crespo et al., 2018). La desnitrificació n ha sido
bien estudiada hasta el momento en suelos, sin embargo, los primeros estudios sobre el ciclo
del nitró geno en general y particularmente sobre la desnitrificació n en ambientes salinos no
se han reportado hasta principios de este siglo (Martínez-Espinosa  et al.,  2006; Martínez-
Espinosa et al., 2011). Los microorganismos haló filos desnitrificantes podrían clasificarse en
dos  grupos  principales  segú n  la  maquinaria  molecular  que  soporta  la  desnitrificació n:
desnitrificantes  completos  y  parciales.  Los  desnitrificantes  completos  son  aquellos
microorganismos capaces de reducir completamente el nitrato a dinitró geno gracias a cuatro
reacciones  enzimá ticas  consecutivas.  Los  desnitrificantes  parciales  solo  pueden impulsar
algunas de las cuatro reacciones, contribuyendo así a la emisió n de productos intermedios
como  N2O  y  NO,  que  son  gases  de  efecto  invernadero  (Torregrosa-Crespo  et  al.,  2016).
Considerando que las haloarqueas constituyen las principales poblaciones microbianas en
ecosistemas extremadamente salados, varias investigaciones tuvieron como objetivo evaluar

12



cuá l  es  el  fenotipo  desnitrificante  má s  abundante  (parcial  vs.  completo).  Resultados
recientes  han  revelado  que  la  desnitrificació n  llevada  a  cabo  por  haloarqueas  está  má s
extendida  de  lo  que  inicialmente  se  pensaba,  siendo  los  desnitrificantes  parciales
importantes  fuentes  de  emisió n  de  gases  nitrogenados  en  ecosistemas  salados  á ridos  y
semiá ridos  (Torregrosa-Crespo  et  al.,  2018,  2019).  Por  el  contrario,  los  desnitrificantes
halofílicos completos han sido considerados como buenos organismos modelo para el diseñ o
de  estrategias  de  biorremediació n  para  el  tratamiento  de  salmueras  y  aguas  residuales
saladas  con  alto  contenido  de  compuestos  nitrogenados,  metales  pesados  y  oxicloruros
(Ná jera Fernández  et al.,  2012); Martínez-Espinosa  et al.,  2015; Miralles-Robledillo  et al.,
2019).

4.3. Adaptación a la alta radiación solar
La radiació n conduce a la formació n de mú ltiples iones y electrones que modifican

biomoléculas principalmente a través  de reacciones que involucran especies reactivas de
oxígeno (ROS). Por ejemplo, las ROS causan dañ o a las cé lulas debido a modificaciones de las
bases nitrogenadas o rupturas en las hebras de ADN (Halliwell y Gutteridge, 1999). Debido a
la adaptació n a estas modificaciones del ADN, muchas especies de haloarqueas muestran un
genoma constituido por varios cromosomas y las cé lulas muestran la capacidad potencial de
regenerar cromosomas intactos a partir de fragmentos dispersos, por lo que podría existir
una superposició n de fragmentos genó micos (Soppa, 2014).

El principal mecanismo de protecció n frente a este estrés oxidativo se basa en enzimas
antioxidantes como la superóxido dismutasa y la catalasa. La superóxido dismutasa cataliza
la conversió n de oxígeno en peróxido de hidró geno y se han encontrado genes que codifican
para esta enzima en genomas del  género  Halobacterium (la  mayoría  de las  especies  son
estrictamente aeró bicas).  En otras especies anaeró bicas,  esta enzima es reemplazada por
superóxido reductasa (Confalonieri y Sommer, 2011).

Otro mecanismo de defensa es el aumento de la relació n [Mn]/[Fe] en la cé lula, lo que
impide la formació n de ROS dependientes de hierro. A su vez, la presencia de Mn también
puede eliminar ROS (Daly et al., 2007).

Finalmente,  la  mayoría  de  los  microorganismos  haló filos  que  habitan  ambientes
extremadamente  salados altamente  expuestos  a la  radiació n  solar  se  caracterizan por  la
pigmentació n,  principalmente  debido  a  la  producció n  de  carotenoides.  Esos  pigmentos
protegen  contra  la  radiació n  solar.  Los  carotenoides  son  compuestos  hidrofó bicos  que
contienen  al  menos  40  grupos  hidrocarbonados  que  muestran  actividad  antioxidante  y
actú an como secuestradores de especies reactivas de oxígeno (ROS) y especies reactivas de
nitró geno  (RNS)  (Rodríguez-Bañ os  et  al.,  2015).  Algunos  de  los  carotenoides  má s
abundantes producidos por microorganismos haló filos son el betacaroteno, el licopeno, la
astaxantina y la bacteriorruberina, este ú ltimo producido principalmente por haloarqueas
(Vilchez et al., 2011; Giani et al., 2020).

4.4. Competencia por falta de recursos
Las  poblaciones  microbianas  compiten  constantemente  por  nutrientes  y  nichos,  y  esta
competencia  es  significativa  en  ambientes  extremos  caracterizados  por  la  baja
disponibilidad de nutrientes. Hay dos tipos diferentes de competencia, indirecta y directa. En
el  enfoque  indirecto,  los  microorganismos  compiten  por  nutrientes,  limitando  la
disponibilidad  de  nutrientes  para  el  resto  de  los  microorganismos.  El  segundo  enfoque
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implica la producció n de biomoléculas como toxinas y productos químicos que inhiben el
crecimiento de otros microorganismos (Ghoul y Mitri,  2016). Entre las toxinas se pueden
destacar  las  bacteriocinas  (Jack  et  al.,  1995).  Estas  son  toxinas  proteicas  o  peptídicas
producidas  por  bacterias  para  inhibir  el  crecimiento  de  cepas  bacterianas  similares  o
estrechamente  relacionadas.  Sus  homó logos  sintetizados  por  las  arqueas  se  denominan
arqueocinas,  que  se  dividen  en  dos  grandes  grupos:  las  sulfolobicinas  (asociadas  a  la
membrana y sintetizadas por miembros del orden Sulfolobales) y las halocinas (secretadas al
exterior de las cé lulas y sintetizadas por miembros del orden Halobacteriales). En el caso de
ambientes hipersalinos, las halocinas son de relevancia. Estas proteínas también se pueden
dividir en dos grandes grupos: péptidos de halocina, también denominados microhalocinas,
que son menores de 10 kDa (Halocinas S8, C8, R1 y A4), y proteínas de halocina, que son
mayores de 10 kDa (Halocinas H1, H4, H6 y H7) (Mazguene et al., 2018).

La  producció n  de  halocinas  está  determinada  por  una  serie  de  factores  como  la
composició n del medio, la temperatura, la aireació n o el pH, ocurriendo al inicio de la fase
exponencial y alcanzando niveles ó ptimos en la transició n entre esta fase y la estacionaria.
Ademá s, la actividad de estas proteínas varía segú n la especie y puede permanecer constante
(Halocinas H1, 28 y C8) o disminuir (Halocinas H4, H6, KPS1, HA1, HA3 y H17) durante el
crecimiento  de  la  població n  microbiana  (Mazguene  et  al.,  2018).  Las  bacteriocinas  se
desnaturalizan e inactivan en ecosistemas salados, mientras que las halocinas requieren sal
para estar activas. Este patró n confiere ventajas a las haloarqueas frente a las bacterias no
halofílicas en ecosistemas halofílicos (Tadeo et al., 2009).

Segú n el tipo de halocinas, éstas podrían promover la inhibició n del crecimiento o la
muerte celular. Así, los mecanismos moleculares de acció n son variados: promover cambios
en el pH interno o potencial de membrana, modular la fuerza motriz del protó n, modificar el
flujo Na+/H+ o provocar la inhibició n del antiportador Na+/H+, etc. Las halocinas suelen
actuar contra especies de haloarqueas que también son productores de halocinas, y se ha
demostrado que muy pocos tienen efectos adversos contra las especies bacterianas. Estas
proteínas son generalmente neutras o anió nicas, por lo que no pueden interactuar con las
membranas bacterianas cargadas negativamente (Charlestown y Burns, 2015).

5. Aplicaciones biotecnológicas de biomoléculas a partir de
microbios halófilos

El  uso  de  microorganismos  extremó filos  como  fábricas  celulares  para  producir
biomoléculas está  cobrando especial interés en el descubrimiento de nuevas biomoléculas
con una amplia variedad de aplicaciones en muchos campos, desde la biomedicina hasta la
biotecnología.  El  continuo desarrollo de todas las  técnicas "ó micas" y bioinformá ticas ha
permitido  estudiar  multitud  de  genes  implicados  en  la  síntesis  de  compuestos  para  la
adaptació n en respuesta a condiciones extremas. Se ha descrito que los microorganismos
extremó filos producen una amplia variedad de compuestos interesantes, como pigmentos
carotenoides,  biopolímeros,  bioplá sticos,  enzimas  hidrolíticas,  proteínas  retinianas  y
biofertilizantes (Yin et al., 2015).

5.1. Pigmentos antioxidantes
Los  carotenoides  son  pigmentos  terpenoides  naturales  hechos  de  residuos  de

isopreno.  Son  compuestos  hidró fobos  y  suelen  estar  formados  por  un  esqueleto  de  40
á tomos de carbono, aunque la mayoría de los derivados presentes en el dominio Archaea
tienen  50  á tomos  de  carbono.  Esta  cadena  puede  ser  terminada  por  anillos  o  grupos
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funcionales con oxígeno (Jehlic᷃ka et al., 2013). Pueden absorber luz en el rango de 300 a 600
nm  y  son  responsables  de  la  pigmentació n  característica  que  muestran  estos
microorganismos. La capacidad de absorber luz a una determinada longitud de onda está
relacionada con el  nú mero de grupos funcionales  y  dobles  enlaces  que presenten en su
estructura (Johnson et al., 1996).

Los carotenoides se pueden clasificar segú n dos criterios: i) estructura y presencia o
ausencia de á tomos de oxígeno y ii) relació n con la vitamina A. En cuanto a su estructura, se
pueden distinguir dos grandes grupos: los carotenos, que están compuestos exclusivamente
por carbono  e  hidró geno (p.  licopeno  o  β-caroteno);  y  xantofilas,  que  tienen á tomos de
oxígeno en su estructura y pueden contener varios grupos carbonilo, epoxi o hidroxilo, entre
otros (por ejemplo, xantofila, zeaxantina, luteína) (Walter y Strack, 2011). La clasificació n
basada en la  relació n con la  vitamina A permite  identificar varios grupos de pigmentos:
precursores de la vitamina A no pigmentantes (β-caroteno); pigmentos con actividad parcial
de vitamina A (criptoxantina); precursores de vitamina A no pigmentantes (violaxantina) y
precursores de vitamina A no pigmentantes (luteína o zeaxantina) (Tanaka et al., 2012). La
principal  funció n  bioló gica  asociada  a  estos  compuestos  está  relacionada  con  sus
propiedades antioxidantes. Los pigmentos como las xantofilas son captadores de radicales
libres de especies reactivas de oxígeno (ROS) y nitró geno (NOS) (Vilchez et al., 2011).

La  mayoría  de  los  miembros  de  la  familia  Haloferacaceae pueden  sintetizar
carotenoides  C50,  entre  los  que  destacan  la  bacteriorruberina  y  sus  precursores  (2
isopentenil-3,4-dehidrorrodopina  (IDR),  bisanhidrobacteriorruberina  (BABR)  y
monoanhidrobacteriorruberina (MABR).  Otros carotenoides también producidos a menor
concentració n  son  fitoeno,  licopeno  y  β-caroteno  (Goodwin  y  Britton,  1980).  En  varias
especies del género Halorubrum se ha cuantificado el contenido de bacteriorruberina en más
del  65%  del  total  de  carotenoides  producidos  (Yatsunami  et  al.,  2014).  La  síntesis  de
bacteriorruberina es inducida principalmente por factores como baja tensió n de oxígeno,
alta radiació n solar, estrés osmó tico y la presencia de diferentes compuestos como la anilina
(El-Sayed et al., 2002; D'Souza et al., 1997; Raghavan et al. al., 2005).

La producció n de carotenoides a partir de haloarqueas tiene muchas aplicaciones en el
campo de la biotecnología, especialmente en la industria alimentaria, como colorantes para
la  alimentació n  de  aves,  ganado  y  peces.  Otras  aplicaciones  muy  prometedoras  están
relacionadas con la biomedicina (como antioxidantes, antitumorales, agentes de prevenció n
de enfermedades cardíacas, precursores de vitamina A y potenciadores de la producció n de
anticuerpos) (Vilchez  et al.,  2011;  Naziri  et  al.,  2014).  Así,  un estudio utilizando la línea
celular  tumoral  HepG2  de  humanos  demostró  que  el  aumento  de  la  concentració n  de
carotenoides  extraídos  de  la  especie  Halobacterium  halobium consiguió  disminuir  la
viabilidad de esta línea celular (Abbes et al., 2013).

Má s de 600 carotenoides se producen naturalmente. Los β-carotenos, la astaxantina, la
cantaxantina y la luteína son muy comercializados. Hasta el momento, la comercializació n de
estos compuestos se realiza a través de la producció n química, lo que presenta ventajas y
desventajas frente a la producció n natural. Así, los carotenoides producidos químicamente
se  caracterizan  por  una  excelente  pureza  y  consistencia,  con  un  costo  de  producció n
relativamente  bajo.  Sin  embargo,  la  síntesis  química  de  carotenoides  implica  el  uso  de
reactivos que no son amigables con el medio ambiente. Ademá s, la síntesis de pigmentos de
mayor complejidad estructural  es  costosa  y requiere mucho tiempo.  Teniendo en cuenta
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todas estas desventajas, la producció n de pigmentos naturales utilizando fábricas de cé lulas
se revela como un enfoque prometedor para obtener carotenoides a gran escala (Naziri et al.,
2014).

Aunque algunas especies de haloarqueas son buenas fuentes naturales para obtener
carotenoides,  ninguna de ellas ha sido utilizada a gran escala para obtener carotenoides.
Hasta  el  momento,  el  ú nico  organismo  haló filo  utilizado  con  éxito  para  la  producció n
industrial de carotenoides es  D. salina. Esta especie puede producir un alto porcentaje del
derivado  9-cis  β-caroteno.  Como  ejemplo,  Borovkov  y  sus  colaboradores  estudiaron  la
producció n  potencial  de  alto  nivel  de  carotenoides  desde  condiciones  de  laboratorio
controladas hasta balsas al aire libre utilizando D. salina. Los resultados obtenidos revelaron
una producció n de 600 mg m2 de carotenoides en otoñ o frente a 200 mg m2 en verano,
siendo el 9-cis β-caroteno el carotenoide predominante. Este derivado se probó  como parte
de  un  tratamiento  para  diversas  enfermedades  como  la  psoriasis,  la  aterosclerosis  o  la
retinosis pigmentaria (Borovkov et al., 2020).

5.2. Solutos compatibles
Los solutos compatibles son compuestos orgánicos de bajo peso molecular que actú an

como moléculas osmorreguladoras en el interior de las cé lulas. Su acumulació n intracelular
no afecta los procesos celulares normales y es promovida por transporte desde el exterior
celular o por síntesis de novo (Liu et al., 2021).

Los compuestos que acumula cada microorganismo dependen principalmente del tipo
de microorganismo y de su nivel de adaptació n al estrés osmó tico. Las especies tolerantes
débiles generalmente acumulan azú cares simples como sacarosa y trehalosa (Klahn  et al.,
2011). Los organismos tolerantes moderados acumulan glucosil glicerol, que juega un papel
muy importante en la sustentabilidad de la divisió n celular (Ferjani et al., 2003). Finalmente,
los microorganismos que mejor  se adaptan a este estrés  osmó tico  lo hacen acumulando
ectoína, glicina y betaína (Klahn et al., 2011).

Entre todos los solutos que se producen en este tipo de ambientes para hacer frente al
estrés osmó tico, destacan tanto la ectoína como la betaína, con sus mú ltiples aplicaciones
biotecnoló gicas.  En  cuanto  a  la  ectoína,  sus  beneficios  están  relacionados  con  la
estabilizació n de proteínas y á cidos nucleicos, la prevenció n de dañ os causados por altas
concentraciones  de  sal,  temperatura,  desecació n  y  congelació n.  Además,  permite
contrarrestar  los  efectos  de  las  radiaciones  UV-A  sobre  la  piel,  por  lo  que  su  principal
aplicació n se centra en el  campo de la cosmética como aditivo dermatoló gico en cremas
hidratantes. En el campo de la biomedicina, se ha demostrado que este compuesto inhibe la
agregació n  de  β-amiloide  en  la  enfermedad  de  Alzheimer,  así  como  sus  beneficios
potenciales en la enfermedad del asma (Oren, 2010). Otras aplicaciones están relacionadas
con la  industria  alimentaria,  ya  que  se  utiliza  como  estabilizador  en  diversos  alimentos
(Detkova et al., 2007). Los principales microorganismos capaces de producir este compuesto
pertenecen al  género  Halomonas (H.  elongata,  H.  boliviensis,  H.  salina),  ademá s  de  otras
especies como Chromohalobacter israelensis y C. salexigens (Liu et al., 2021).

La betaína es de particular interés en el campo de la biomedicina, especialmente como
un  tratamiento  potencial  para  la  infiltració n  adiposa  del  hígado  al  inicio  de  la  cirrosis
(Detkova  et al., 2007). Sus propiedades anticoagulantes pueden utilizarse para prevenir la
aparició n  de  trombos  y  ataques  al  corazó n  (Messadek,  2005).  Algunos  de  los
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microorganismos que pueden acumular estos compuestos son  Halorhodopira halochloris o
Thioalkalovibrio versutus (Shivanand y Mugeraya, 2011).

5.3. Bacteriorrodopsina
La bacteriorrodopsina es  una proteína  de  membrana integral  que  se  encuentra  en

especies  del  dominio  Archaea,  dentro  de  la  denominada  "membrana  pú rpura",
principalmente  en  la  clase  Halobacteria.  Esta  proteína  puede  absorber  luz  verde  a  una
absorbancia entre 500 y 650 nm, con un máximo a 568 nm (Trivedi et al., 2011). Esta luz se
utiliza  para  generar  un  gradiente  electroquímico  para  producir  ATP,  de  modo  que  los
protones se bombean hacia el exterior utilizando esta energía solar (Li et al., 2018).

Esta proteína tiene características que la convierten en un producto muy interesante
para su uso a gran escala.  A pesar de ser una proteína presente en microorganismos de
ambientes  hipersalinos,  es  estable  en  ausencia  de  sal,  manteniendo  sus  propiedades
fisicoquímicas durante largos periodos de tiempo. Tiene un amplio rango de operació n en
temperatura (0–45ºC) y pH (1–11) (Li et al., 2018).

Fue  descubierto  por  primera  vez  a  principios  de  los  añ os  70  en  la  arquea
Halobacterium  salinarum,  desarrollando  sus  aplicaciones  potenciales  en  el  mundo  de  la
bioelectricidad a partir del añ o 2000, con su uso como pró tesis retiniana artificial (Frydrych
et  al.,  2000).  El  uso  potencial  de  esta  proteína  en  este  campo  está  determinado  por  su
fotociclo, en el cual existe interconversió n entre las diferentes formas de la proteína (estado
B 〈-〉estado M) (Li et al., 2018).

Las diferentes aplicaciones de la bacteriorrodopsina en este campo se pueden dividir
en  dos  partes  diferenciadas:  aplicaciones  fotoquímicas  y  fotoeléctricas.  En  cuanto  a  sus
aplicaciones fotoquímicas, su uso se centra en la producció n de memorias ó pticas. Cuando la
bacteriorrodopsina es  excitada por  la  luz  verde,  el  fotociclo  comienza con el  estado K y
termina con el estado O. Después de la segunda excitació n con luz roja, el ciclo se bifurca en
los estados P y Q, en los que estos dos estados se consideran 1 en el có digo binario y el
estado O como 0. Es en esta transició n cuando se pueden escribir datos y almacenada en
estas memorias ó pticas. Ademá s, los estados P y Q son excitables con luz azul, por lo que el
uso de esta luz permite borrar los datos almacenados (Li et al., 2018).

En el apartado fotoeléctrico se puede encontrar una mayor variedad de aplicaciones,
entre las que destacan los biosensores de movimiento, los sensores de rayos X y las cé lulas
fotovoltaicas.  Los biosensores de movimiento son sistemas de informació n visual  que se
basan en biomateriales que son sensibles a la luz y que detectan el flujo ó ptico para detectar
el movimiento de los objetos. La bacteriorrodopsina se utiliza como fotodetector en estos
sistemas ya que su respuesta fotoeléctrica muestra un amplio rango dinámico, así como alta
resolució n debido al alto grado de fotosensibilidad que permite lograr un procesamiento en
tiempo  real  (Wang  et  al.,  2005).  En  este  mismo  sentido,  se  han  desarrollado  nuevos
materiales  para  mejorar  la  sensibilidad  de  la  técnica  de  detecció n  por  rayos  X.  La
bacteriorrodopsina  se  utiliza  como  fotodetectores  para  la  detecció n  de  rayos  desde  el
ultravioleta hasta el infrarrojo, logrando una detecció n en tiempo real y utilizable (Pei et al.,
2001).

5.4. Enzimas hidrolíticas
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Algunas de las enzimas utilizadas por los organismos haló filos pueden funcionar en
condiciones fisicoquímicas extremas, como altas concentraciones de sal o temperatura. Esta
eficiente adaptació n otorga gran interés a estas proteínas en la industria biotecnoló gica, en
procesos con altos niveles de salinidad donde la mayoría de los catalizadores son inhibidos
(van den Burg,  2003).  La  ventaja de estas  enzimas radica  en su estructura,  con muchos
aminoá cidos altamente á cidos en la superficie, así como un componente menor de cadenas
laterales  hidrofó bicas.  Ambas  características  les  permiten  presentar  mayor  flexibilidad  e
hidratació n (DasSarma et al., 2013).

Se ha potenciado el uso de diferentes enzimas de organismos haló filos, entre las que
destacan hidrolasas, lipasas, esterasas, proteasas y nucleasas. Las hidrolasas concentran un
grupo de enzimas que se encuentran ampliamente distribuidas, entre las que se encuentran
las amilasas, lipasas y proteasas. Las amilasas catalizan la hidró lisis interna de los enlaces α-
1,4-glucosídicos  del  almidó n  en productos  de bajo  peso molecular  como la  maltosa  o  la
glucosa (Souza, 2010). Han podido obtener amilasas con un alto grado de purificació n de
diferentes especies: Haloferax mediterranei, cuya amilasa requiere una alta concentració n de
sal (2-4 M) y un pH entre 7 y 8; o Hfx. sp. HA10, que requiere concentraciones de sal entre 1 y
3 M, así como una temperatura cercana a los 55 ◦C (Pérez Pomares et al., 2018; Bajpai et al.,
2015). Las principales aplicaciones que se le pueden dar a estas proteínas están relacionadas
con la industria alimentaria, en procesos de panificació n, elaboració n de cerveza y jugos de
frutas, donde se agregan para degradar este almidó n (Dekhordi y Javan, 2012). La industria
de producció n  de  biocombustibles  también  utiliza  una cantidad  importante  de  amilasas,
para producir etanol, en el cual se debe procesar el almidó n para obtener azú cares (Sánchez
y Cardona,  2008).  En la  industria  farmacéutica,  las  ciclodextrinas  glucosiltransferasas  se
utilizan para mejorar la vida ú til de diferentes fá rmacos en un intento por disminuir la dosis
efectiva.  Estas proteínas generan ciclodextrinas,  que pueden formar cuerpos de inclusió n
para eliminar compuestos tó xicos (Park et al., 2000).

Las  celulasas  son  exoenzimas  capaces  de  hidrolizar  enlaces  glucó sido  1,4-β-D  en
celulosas y hemicelulosas. Estas enzimas pueden desempeñ ar un papel fundamental en el
descubrimiento de nuevas fuentes de energía  renovable.  El  uso de residuos de lignina y
celulosa  presenta  ciertas  limitaciones  econó micas,  especialmente  en  los  procesos  de
despolimerizació n,  debido a  las  condiciones  extremas  de  pH y  temperatura (Kasirajan y
Maupin-Furlow,  2020).  Por  lo  tanto,  las  enzimas  obtenidas  de  haloarqueas  como  Hfx.
sulfurifontis puede facilitar este proceso ya que pueden trabajar con un rango de pH entre 3 y
9, concentraciones de sal entre 0 y 5 M, así como temperaturas entre 20 y 80 ◦C (Malik y
Furtado,  2018).  Además,  estas  proteínas  se  han  utilizado  en  otras  industrias  como  la
agricultura, para el control del crecimiento vegetal; la extracció n de carotenoides, acelerando
el proceso de hidró lisis en las plantas; la industria alimentaria, para la extracció n de zumos
de frutas; preparació n de detergentes, reduciendo el dañ o tisular (Bhat, 2000; Cinar, 2005;
Karmakar y Ray, 2011).

Las deshidrogenasas representan otro gran grupo de enzimas ampliamente utilizadas
en diferentes industrias y que han logrado ser aisladas y producidas con gran eficiencia a
partir de microorganismos haló filos. Un grupo de ellas, las alcohol deshidrogenasas, se han
potenciado  en  la  producció n  de  biosensores  o  diversos  compuestos  como  sabores  o
fá rmacos (Goldberg et al., 2007). Se trata de enzimas que trabajan en condiciones extremas,
como la especie aislada  Haloarcula marismortui (2 M KCl y temperaturas de hasta 60 ◦C)
(Timpson  et  al.,  2012).  Otros  ejemplos  son  las  glucosas  deshidrogenasas,  que  son  muy

18



utilizadas  en  la  industria  farmacéutica  para  producir  medicamentos  o  actú an  como
biocatalizadores en procesos para producir biocombustibles (Chansaenpak et al., 2021).

En el campo de la biorremediació n y el tratamiento de aguas contaminadas, entran en
juego  un  importante  grupo  de  enzimas  de  haloarqueas  denominadas  nitrito  y  nitrato
reductasas. Estas enzimas se pueden encontrar ampliamente distribuidas en haloarqueas,
destacando  especialmente  especies  como  Hfx.  mediterranei o  H.  marismortui (Martínez-
Espinosa et al., 2007). Por lo tanto, los residuos de agua contaminada que contienen nitritos
o nitratos son buenas fuentes para la desnitrificació n, proceso que permitiría su eliminació n.
Ademá s, estas enzimas también se pueden utilizar para construir biosensores para detectar
la presencia de estos compuestos contaminantes (Martínez-Espinosa et al., 2006).

5.5. Bioplásticos
Los llamados polihidroxialcanoatos (PHAs) representan una familia de biopolímeros

que  pueden  ser  utilizados  como  bioplá sticos  degradables.  Son  poliésteres  que  son
almacenados por microorganismos, generalmente como fuente de carbono. Dentro de esta
familia, existen dos compuestos que destacan especialmente por sus propiedades y usos en
la  industria:  el  poli(3-hidroxibutirato)  (PHB)  y  el  poli(3-hidroxibutirato-co-3-
hidroxivalerato) (PHBV) (Chen, 2009).

Estos  compuestos  se  caracterizan  por  su  completa  biodegradabilidad,
biocompatibilidad y sostenibilidad, lo que los convierte en una alternativa ecoló gica a los
plá sticos  de  origen  petroquímico.  Además,  la  producció n  de  estos  compuestos  por
microorganismos haló filos tiene varias ventajas que reducen los costos de producció n de
fermentació n  y  recuperació n:  la  alta  concentració n  de  sal  a  la  que  pueden  crecer  los
microorganismos haló filos evita la  contaminació n por otros microorganismos;  se pueden
utilizar  fuentes  de  agua  salada  reduciendo  el  uso  de  agua  dulce  en  la  producció n;  su
producció n puede llevarse a cabo a través de un proceso continuo que aumenta la eficiencia;
sustratos de bajo coste, ya que se pueden utilizar residuos de diferentes industrias (celulosa,
residuos de cocina, etc.); la recuperació n de los PHA se puede realizar por métodos simples
como la lisis celular por choque hipoosmó tico (Quillaguamán et al., 2010).

La acumulació n de PHAs ha sido descrita en diversas especies del dominio bacteriano
como fijadores de nitró geno (Rhizobium). Sin embargo, por todas las propiedades discutidas
anteriormente,  las  especies  haló filas  del  dominio  Archaea  representan  el  grupo  má s
interesante a nivel industrial. Hfx. mediterranei es una de las especies que má s se ha utilizado
para  producir  bioplá sticos,  especialmente  por  su  alta  tasa  de  crecimiento,  versatilidad
metabó lica, su estabilidad gené tica y sus eficientes sistemas de transformació n (Zuo  et al.,
2018). Una de las ventajas de este microorganismo radica en que puede sintetizar PHBV sin
necesidad de un precursor en el medio. El bioplá stico PHBV es de mayor interés que el PHB
por  su  versatilidad  y  flexibilidad,  lo  que  le  permite  ser  utilizado  en  la  fabricació n  de
materiales sanitarios o de empaque (Koller et al., 2007).

Ademá s,  las  bacterias  haló filas  son  buenas  productoras  de  PHA.  Las  especies
Halomonas  boliviensis sintetizan  PHB  de  alto  peso  molecular  bajo  un  amplio  rango  de
condiciones de cultivo, concentraciones de sal de 0 a 25 %, temperaturas de 0 a 45 ◦C, así
como pH en el rango de 6 a 11 (Quillaguamán et al. , 2007).

5.6. Compuestos antimicrobianos
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Los compuestos anteriores representan la amplia variedad de compuestos de mayor
interés que se pueden obtener de fuentes naturales como los microorganismos haló filos de
ambientes hipersalinos. Sin embargo, más compuestos se están volviendo más importantes
con el tiempo, incluidas las halocinas y los compuestos antimicrobianos.

Uno de los problemas de salud más graves en la actualidad está  relacionado con el
continuo aumento de la resistencia a los antibió ticos de numerosas especies bacterianas. Por
ello, la bú squeda de nuevas terapias antimicrobianas se convierte en uno de los objetivos
fundamentales de la ciencia a corto plazo. Los ambientes extremos, como los hipersalinos,
así  como  los  microorganismos  que  los  habitan,  se  han  convertido  en  una  nueva  fuente
prometedora para la obtenció n de este tipo de compuestos.

En suelos salinos de diferentes partes del mundo se han aislado especies bacterianas
que  producen  moléculas  que  tienen  acció n  contra  otras  bacterias.  Este  es  el  caso  de  la
especie haloalcaló fila Nocardiopsis sp. AJ1, en el que se ha podido estudiar la producció n de
dos  moléculas,  pirrol  (1,2-A  (pirazina-1,4-diona,  hexahidro-3-(2-metilpropil)-)  y
actinomicina  C2,  que  tienen  propiedades  antimicrobianas  acció n  ante  diversas  especies
como E. coli, S. aureus o P. aeruginosa (Adlin-Jenifer et al., 2019).

En el dominio Archaea, a principios de la década de los 80 se descubrió  un grupo de
sustancias  que eran secretadas  por  especies  del  género  Halobacterium.  Estas  sustancias,
llamadas halocinas, son proteínas y péptidos antimicrobianos que podrían causar la muerte
de  la  microbiota  que  se  encuentra  alrededor  de  estas  especies  (Rodríguez-Valera  et  al.,
1982). Esta actividad antimicrobiana está  relacionada con el dominio del nicho ecoló gico, en
el que debe competir con otras especies con adaptaciones y requerimientos nutricionales
similares (Shand y Leyva, 2007).

En este campo, no solo se han descubierto compuestos con actividad antimicrobiana,
sino también compuestos que pueden usarse como terapias contra el cáncer. Este es el caso
de los carotenoides del dominio Archaea, discutidos en secciones anteriores. Las especies
haló filas  y  halotolerantes  también  han  sido  objeto  de  atenció n  por  su  producció n  de
compuestos anticancerígenos. Se ha demostrado que diferentes especies del género Bacillus,
Halomonas,  Vibrio o  Marinobacter poseen actividad L-asparaginasa y L-glutaminasa. En un
ensayo con linblastocitos humanos y líneas celulares de leucemia mieloide, se pudo detectar
una mejora en la citotoxicidad de este compuesto frente a estas líneas celulares (Ghasemi et
al., 2017).

6. Conclusión
Este trabajo destaca la relevancia de los ecosistemas hiper/salinos. Albergan una gran

diversidad microbioló gica que aú n está  lejos de ser completamente descrita y explotada. En
el sureste de Españ a, estos ecosistemas representan un á rea importante y tradicionalmente
han sido utilizados para la extracció n de sal.

Durante  las  ú ltimas  tres  décadas  se  ha  estudiado  la  adaptació n  molecular  y  el
metabolismo  de  los  microorganismos  que  habitan  en  este  ambiente  extremo  y  se  han
propuesto  aplicaciones  biotecnoló gicas  prometedoras.  Como  ejemplos  de  aplicaciones
biotecnoló gicas se han resumido aquí varias moléculas y procesos ademá s de la tecnología
CRIPSPR-Cas cuyas bases se describieron en primer lugar a partir de una haloarquea aislada
de salmueras de Santa Pola.
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Sin  embargo,  aú n  son  necesarios  más  estudios  genó micos  y  proteó micos  para
descubrir  la  importancia  que  estos  microorganismos  pueden  tener  en  el  equilibrio  del
ecosistema, las interacciones entre ellos y en el descubrimiento de nuevas aplicaciones.
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