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Los microorganismos constituyen un grupo 

de seres vivos extremadamente 

heterogéneo. Se han adaptado a vivir en 

ambientes con condiciones muy dispares, 

adquiriendo formas de metabolismo muy 

distintas que les han permitido aprovechar 

los recursos disponibles en cada uno de 

esos ambientes, constituyendo el mayor 

reservorio de diversidad genética de la 

Tierra. 

Esta enorme diversidad genética codifica 

innumerables variedades de enzimas y 

productos de interés para el ser humano en 

diversos campos:  farmacología, 

biomedicina, agricultura, alimentación, 

eliminación de contaminantes, generación 

de energía, etc. Las enzimas son 

particularmente interesantes como 

alternativa o complemento a los 

catalizadores químicos, pudiendo llevar a 

cabo por lo general las reacciones en 

condiciones ambientales normales y 

permitiendo reducir la generación de 

residuos. Una ventaja muy importante de 

las enzimas frente a la catálisis química 

consiste en la regio- y enantioselectividad 

que presentan las enzimas, que las hace 

muy específicas en cuanto a la posición de 

la molécula del sustrato en la que actúan y 

la acción que realizan, permitiendo una 

mayor selectividad hacia el sustrato en 

cuestión y la generación de subproductos 

no deseados. Además de las enzimas, 

también son de interés muchos metabolitos 

producidos por los microorganismos, como 

por ejemplo, los metabolitos secundarios 

biológicamente activos, de gran interés para 

la industria farmacéutica, representados 

principalmente por los antibióticos. 

Por tanto, el estudio de los microorganismos 

tiene una gran importancia, no solo por su 

conocimiento en sí sino también por la 

enorme fuente de recursos que suponen. 

Tradicionalmente nuestro conocimiento 

sobre los microorganismos se ha limitado a 

aquellos que éramos capaces de cultivar en 

el laboratorio. Sin embargo, se estima que 

la inmensa mayoría de los microorganismos 

(m§s del 99 %, aunque las estimaciones 

varían de unas fuentes a otras) no son 

POTENCIAL Y LIMITACIONES DE LA  

METAGENÓMICA EN BIOTECNOLOGÍA 



capaces de crecer con las condiciones de 

cultivo disponibles actualmente, por lo que las 

técnicas tradicionales dejan una enorme 

cantidad de información fuera de nuestro 

alcance. 

En los últimos años ha tomado fuerza el estudio 

de esta diversidad de microorganismos aún no 

cultivados por el extraordinario potencial que 

representa. Por una parte, se están 

desarrollando nuevas técnicas de cultivo que 

permiten incrementar el número de especies 

microbianas que pueden ser estudiadas en 

cultivos de laboratorio de forma aislada. Por 

otra, se ha desarrollado una alternativa para la 

exploración de toda esta diversidad, que permite 

su estudio a partir de la extracción directa del 

material genético de los organismos presentes 

en una muestra ambiental, sin necesidad de 

cultivo previo: la metagenómica. Por ello, la 

metagenómica tiene un potencial enorme para 

acceder a la gran fuente de recursos que 

supone la diversidad microbiana. 

La metagenómica permite abarcar el estudio de 

los microorganismos desde dos perspectivas. 

Por un lado, se pueden llevar a cabo estudios 

filogenéticos que permitan el análisis de la 

diversidad de una muestra, para lo que 

principalmente se emplean como marcadores 

los genes codificantes del ARNr. Por otro, se 

pueden realizar análisis de los distintos tipos de 

fisiología y metabolismo presentes en ese 

ambiente, idealmente asociándolos a los 

distintos tipos de microorganismos, así como la 

identificación de enzimas y rutas metabólicas de 

productos de interés.  

El análisis metagenómico se basa en el estudio 

del material genético aislado de un ambiente 

concreto, que puede clonarse en vectores 

replicativos para construir una colección génica  

o genoteca de fragmentos de DNA que 

provienen directamente del ambiente 

(metagenoteca). La metagenoteca puede 

mantenerse y amplificarse en bacterias 

hospedadoras como E. coli para su posterior 

análisis. 

Se pueden hacer dos tipos de análisis 

metagenómicos: análisis de secuencia y análisis 

de función. El análisis de secuencia consiste en 

último término en la obtención del mayor 

número de secuencias de los fragmentos del 

DNA ambiental (e-DNA) y su comparación con 

las secuencias disponibles en las bases de 

datos. Ello permite identificar no ya genes con 

funciones o actividades de potencial interés 

biotecnológico, sino que la identificación de los 

microorganismos y las posibles funciones en un 

ambiente concreto permite estudiar la estructura 

de las poblaciones microbianas, sus 
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capacidades, e incluso las interacciones 

entre las distintas poblaciones del nicho bajo 

estudio. El desarrollo de las técnicas de 

secuenciación masiva de DNA (NGS) ha 

permitido la secuenciación directa del e-DNA 

sin necesidad siquiera de clonarlo 

previamente en una metagenoteca (shotgun 

sequencing). Una vez identificados genes 

con secuencias de potencial interés, éstos 

pueden ser recuperados amplificando el gen 

por PCR a partir del e-DNA secuenciado o 

sintetizando directamente el gen con la 

secuencia de interés (metagenómica 

sintética) si no se dispone de e-DNA.  

Como la identificación depende del parecido 

de la secuencia de su producto génico 

(prote²na) a otras secuencias previamente 

conocidas, el análisis de secuencia tiene 

como limitación inherente que solo identifica 

los genes que tienen un mínimo parecido con 

los ya conocidos, lo que impide identificar 

genes con la misma función pero con distinto 

origen o secuencia génica (convergencia 

funcional). Además, la información obtenida 

no dice nada sobre las posibles 

características de interés de la actividad 

identificada. Por ejemplo, podremos 

identificar una hidroxilasa por comparación 

de secuencias pero no podremos saber el 

sustrato sobre el que actúa ni la posición de 

dicha hidroxilación en el sustrato de la 

reacción.  

El análisis metagenómico funcional se basa 

en el cambio fenotípico que ocurre en una 

colonia de la bacteria hospedadora al recibir 

un clon que determine una actividad o 

función de interés. Esta aproximación tiene la 

ventaja de que se pueden identificar clones 

con genes de interés sin necesidad de 

conocer la secuencia del gen que codifica 

esa actividad, por lo que permite detectar 

genes de interés que pueden ser muy 

distintos a los previamente conocidos. La 

secuenciación posterior junto con un análisis 

mutacional del clon positivo o la 

subclonación de genes seleccionados 

presentes en el clon permitirá la adscripción 

de la actividad a un gen concreto.  

Sin embargo, claro está, el análisis funcional 

solo se podrá realizar si se pueden distinguir 

los clones positivos, es decir, si se dispone 

de o se diseña un ensayo funcional sencillo 

para detectar la actividad concreta de 

interés, que pueda aplicarse a muchas 

colonias (cientos de miles) de la población 

bacteriana que contenga la metagenoteca.  
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Aun disponiendo de un rastreo funcional, la 

principal limitación de un análisis 

metagenómico funcional es la baja tasa de 

clones positivos que se consiguen. Esto 

puede deberse a que la frecuencia de genes 

con esa actividad en la metagenoteca sea 

muy baja. Sin embargo, existe una obvia 

limitación en este tipo de análisis que puede 

reducir mucho el número de clones positivos. 

Ésta es la capacidad de la bacteria 

hospedadora de expresar los genes de la 

metagenoteca, que tienen un origen 

desconocido y muy diverso, para producir las 

enzimas que tiene dicha actividad. Es un 

hecho conocido que de una misma genoteca 

se pueden aislar unos clones positivos u 

otros dependiendo de la bacteria 

hospedadora con la que se ha hecho el 

rastreo funcional, lo que indica que, 

dependiendo de su origen, unos genes 

podrán expresarse en determinadas 

bacterias hospedadoras y en otras no. 

Aún con sus limitaciones inherentes, las dos 

modalidades de análisis metagenómico 

están permitiendo grandes avances en el 

conocimiento que se tiene sobre la 

comunidad de microorganismos del planeta y 

sobre sus actividades codificadas en los 

genomas de los microorganismos no 

cultivados, a una velocidad muy superior a la 

que permite el estudio basado en el cultivo 

de los organismos.  

Además, continuamente se están 

desarrollando nuevas tecnologías que nos 

permiten superar o reducir las limitaciones 

existentes. Así, por una parte se han 

desarrollado nuevas técnicas de aislamiento 

de e-DNA con objeto de mejorar la 

representatividad del e-DNA que se aísla y 

plataformas de análisis comparativo de 

proteínas, no ya de sus secuencias de 

aminoácidos ( vía BLAST) sino 

comparaciones estructurales que permitan 

predecir funciones similares aunque la 

secuencia de las proteínas sea muy distinta. 

A su vez, se desarrollan continuamente 

nuevos sustratos o nuevos genes reporteros 

que nos permiten ampliar el abanico de 

actividades que podemos rastrear 

funcionalmente, nuevas tecnologías de 

rastreo funcional robotizado que permite 

procesar individualmente millones de clones, 

así como vectores de amplio espectro y 

vectores de expresión para construir 

metagenotecas, que permiten su 

transferencia a muchas bacterias receptoras 

distintas y facilitan la expresión del e-DNA a 

partir de promotores heterólogos presentes 
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en dichos vectores, con objeto de 

incrementar la frecuencia de obtención de 

clones positivos. 

En definitiva, el análisis metagenómico ha 

demostrado ser ya una realidad que sigue 

evolucionando activamente y que tiene aún 

espacio para el desarrollo de nuevas 

aproximaciones capaces de superar los 

problemas que limitan la identificación del 

clon. La combinación de tecnologías 

avanzadas de la genética, la informática y la 

automatización promete una explosión de 

descubrimientos derivados de  la 

aproximación metagenómica en los próximos 

años. 

 

Eduardo Santero 

Universidad Pablo de Olavide 

Vocal de SEBIOT 



Fechas importantes actualizadas 

Trabajos 

¶ 16 Enero 2017 - Inicio de Recepci·n de 
Comunicaciones para Presentación Oral y/
o  Póster 

 

¶ 7 Abril 2017 - Fin de recepci·n de 
C o m u n i c a c i o n e s  p a r a 
Presentación Oral. 

 
¶ 20 Abril 2017 - Notificación de  selección de 

Presentaciones Orales 
¶ 15 Mayo 2017 - Fecha final de recepci·n de 

Comunicaciones para presentación Póster 
20 Mayo 2017 - Publicaci·n de Programa 
definitivo 
 
Inscripciones 
¶ 16 Enero 2017 -  Inicio de inscripciones Tarifa 

Reducida 
¶ 15 Abril 2017 - Fecha final de inscripci·n Tarifa 

Reducida 
¶ 16 Abril 2017 - 18 Junio 2017 . Periodo de 

inscripción Tarifa Plena 
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El objetivo de BIOTEC 2017 es proporcionar a todos los participantes una 

plataforma de interrelación entre investigadores del ámbito académico, así como 

de la industria, en el campo de la Biotecnología, la Ingeniería Química, la 

Bioquímica, la Microbiología, etc. 

BIOTEC 2017 contará con la presencia de administraciones públicas y 
asociaciones privadas interesadas en los ámbitos de la innovación y las nuevas 
tecnologías relacionadas con estos sectores, así como de inversores privados en 

h t t p : / / b i o t e c 2 0 1 7 . u m . e s /

¶ II PREMIO SEBIOT DE PÓSTER bajo la 
temática ¿QUÉ APORTA LA 
BIOTECNOLOGÍA A NUESTRA VIDA?.  

 
Dirigido a estudiantes de Máster y Grado. El 

Plazo de presentación es hasta el 30 de 
Abril de 2017. Para m§s informaci·n, 
contactar con sebiot@csic.es. Enlace.  
 
¶ I I  P R E M I O  S E B I O T  PA R A 

INVESTIGADORES JÓVENES de 
nuestro país en el campo de la 
Biotecnología.  

 
Los candidatos deben ser españoles o haber 
realizado su carrera investigadora en España, 
tener menos de 40 años, una trayectoria 
científica excelente en el campo de la 
Biotecnología y ser miembros (o en trámites 
de serlo) de la SEBIOT en el momento de 
resolución del Premio.El Plazo de 

presentación es hasta el 30 de Abril 
de 2017. Enlace.  

http://biotec2017.um.es/index.html
http://www.sebiot.org/userfiles/files/Convocaroria%20Poster%20jovenes%202017%5D.pdf
http://www.sebiot.org/userfiles/files/convocatoria%20j%C3%B3venes%20investigadores%202017%5D.pdf
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La Sociedad Española de Biotecnología, con ocasión del Congreso Biotec2017 que se 
celebrará el próximo mes de Junio en Murcia, vuelve a organizar los seminarios avanzados 
sobre Tecnologías Ómicas bajo la dirección del profesor José Luis García del Centro de 
Investigaciones Biológicas (CSIC) y de Procesos Biotecnológicos bajo la dirección del 
profesor Francisco Valero del Departamento de Ingeniería Química, Biológica y Ambiental de 
la UAB.  
 
Las tecnolog²as ñOmicasò est§n revolucionando el mundo de la Biolog²a y tienen un profundo 
efecto en la obtención de nuevos productos biotecnológicos. Como consecuencia, y fruto de 
un gran trabajo multidisciplinar, este hecho lleva consigo un gran impulso a la Ingeniería de 
Bioprocesos en el mundo de las bioindustrias y de la biomedicina para llevar a los mercados 
nuevos productos biotecnológicos.  
 
Entre estos dos cursos se realizarán 22 conferencias abarcando los aspectos más relevantes 
de estos campos, impartidas por profesores de reconocido prestigio. 
 
Con estos cursos se pone de manifiesto el gran interés de la SEBiot por la formación y 
divulgación de la Biotecnología. Esperamos que estos cursos dejen huella en los futuros 
biotecnólogos del país. 
 
El Curso está abierto a los socios SEBiot, jóvenes biotecnólogos, y estudiantes de cualquier 
rama de la ciencia relacionada con la Biotecnología. Será completamente gratuito para los 
socios Sebiot que participen en el congreso Biotec 2017 y con una inscripción simbólica de 
30 Euros para el resto. Existe la posibilidad de solicitar becas de asistencia. El n¼mero de 
plazas está limitado a 40 asistentes para cada curso, de las cuales 15 están reservadas para 
alumnos de la Universidad de Murcia. 
 
Próximamente se anunciará en la página web de la Sebiot y de Biotec2107, el horario, título 
de las ponencias y conferenciantes, así como la solicitud de inscripción y de solicitud de 
beca.  
Esperamos contar con vuestra presencia y que un día no muy lejano seáis los futuros 
ponentes de cursos similares explicando las nuevas tecnologías en el campo de la 
Biotecnología. 
 
Esperamos contar con vuestra presencia y que un día no muy lejano seáis los futuros 
ponentes de cursos similares explicando las nuevas tecnologías en el campo de la 
Biotecnología. 

CURSOS SEBIOT SOBRE TECNOLOGÍAS ÓMICAS Y 

PROCESOS BIOTECNOLÓGICOS 

Solicitudes hasta el 1 de Junio 



JamScienceð Apoyando la divulgación 
científica 

El pasado 21 de Marzo se celebró la sesión titulada 
ñLa retina o c·mo interpretar la luzò a cargo de la Dra. 
Ana Valenciano, Profesora de Fisiología Animal de la  
Facultad de CC. Biológicas de la Universidad 
Complutense de Madrid. Esta, y el resto de sesiones, 
se puede ver y escuchar en el siguiente enlace.  
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El próximo 26 de Mayo en el Salón de Actos del Centro de Investigaciones 
Biológicas- CSIC tendrá lugar el 
ñWorkshop para el desarrollo 
p r o f e s i o n a l  d e  j ó v e n e s 
biotecn·logosò , organizado por 
SEBiot  y que contará con la 
par t ic ipac ión de impor tantes 

representantes de los diferentes sectores de la biotecnología. A lo largo de dicha 
jornada, se expondrá como realizar adecuadamente un 
CV, claves para afrontar una entrevista de empleo, 
oportunidades en el extranjero,  desarrollo de una 
empresa de base biotec y perspectivas del sector. 
dirigido a alumnos de último curso de grado (Farmacia, 
Biológicas y Químicas), máster,  doctorado y a jóvenes 
investigadores pertenecientes a cualquier grupo de 
investigación en el campo de la biotecnología que 
trabaje en el ámbito. La asistencia es gratuita, y para formalizar la inscripción se 
debe enviar un email a mjhernai@ucm.es ó sebiot@csic.es antes del 5 de Mayo.  

¡ Contamos con tu presencia! 

Si tienes alguna noticia o evento que te gustaría difundir en nuestro Boletín, puedes 
enviarlo a la siguiente dirección de correo electrónico: sebiot@csic.es  
 
Os invitamos también a enviarnos artículos y contribuciones, tanto para nuestro boletín 
como para ser publicados en  el blog de Telefónica (https://
biotecnologia.fundaciontelefonica.com/), as² como en el blog Biotekis (http://
www.biotekis.es/).  

https://www.youtube.com/channel/UCX2Z950oxAluXyA8vFqn7pA
mailto:sebiot@csic.es
https://biotecnologia.fundaciontelefonica.com/
https://biotecnologia.fundaciontelefonica.com/
http://www.biotekis.es/
http://www.biotekis.es/
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¶ Abierto programa de Becas en Portugal. Enlace.  

 

¶ Convocatoria de subvenciones y becas de la 

Generalitat Valenciana . Enlace.  

¶ Acto òC·digo 100 Advanced Therapiesó que tendrá 

lugar el próximo día 20 de abril en el Salón de Actos 

de la Real Academia Nacional de Medicina (Calle 

Arrieta 12 ð Madrid). Enlace.  

Becas, convocatorias, eventos y más 
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http://www.fct.pt/apoios/contratacaodoutorados/index.phtml.pt
http://www.dogv.gva.es/datos/2017/01/30/pdf/2017_647.pdf
http://www.fundacionbamberg.org/eventos/encuentros/codigo-100-advanced-therapies-sergas
http://www.cragenomica.es/events/courses/iii-curso-introductorio-de-imagej-para-analisis-de-imagen-de-fluorescencia-4-5-abril.

