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Metagenémica de suelos: grandes desafios y nuevas oportunidades biotecnolégicas

Soil Metagenomics: new challenges and biotechnological opportunities

Hernandez-Leén R, I Veldzquez-Sepuilveda, MC Orozco-Mosqueda, G Santoyo

Resumen. El suelo es un sistema complejo que alberga una gran
cantidad y diversidad de microorganismos. Hasta hace poco, sélo se
podia tener acceso al estudio de un pequefio porcentaje de la micro-
biota que habita en este ecosistema. Actualmente, con la metagend-
mica se ha logrado conocer y estudiar en mas detalle todo ese mate-
rial genémico desconocido. Se han descubierto nuevas moléculas con
aplicaciones biotecnoldgicas y se ha profundizado en entender mejor
las diferentes interacciones microbioldgicas en diversos ambientes,
algunos con caracteristicas extremas. En este ensayo se analizaron los
trabajos mads recientes en el drea de la metagendmica, con énfasis en
aquellos relacionados con el suelo. Asimismo, se describen los logros
alcanzados por el proyecto Metacontrol (metagenémica de suelos
supresores de enfermedades), y finalmente, proponemos los diferen-
tes desafios que ha de superar la metagenémica, asi como las nuevas
oportunidades biotecnolégicas que surgen con esta nueva ciencia.
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Abstract. Soil is a complex system that includes a great number
and diversity of microorganisms. Until recently, only a small percent-
age of the bioma was known and could be studied. Currently, it is
possible to have a deeper knowledge of all that unknown genomic
material with the development of new tools, like metagenomics. New
molecules have been discovered with various biotechnological appli-
cations, and knowledge of the diverse microbiological interactions
in several environments, some of them with extreme life conditions,
is much higher. We analyze the most recent literature in the field
of metagenomics in this study, especially that related with the soil.
Achievements of the Metacontrol project (metagenomics of disease-
suppressive soils) are also described. We finally propose various chal-
lenges to be overcome in metagenomics, and new biotechnological
opportunities emerging with this new science.
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INTRODUCCION

La metagendémica es una ciencia que surge como una rama
de las ciencias gendmicas, la cual se refiere al estudio del me-
tagenoma de un nicho en particular (Handelsman, 2004; Rie-
senfeld et al., 2004). E1 metagenoma se puede definir como el
total de ADN de una muestra ambiental. Hasta el momento,
se han investigado metagenomas de diversos ambientes, in-
cluyendo ecosistemas acudticos, minas, suelos agricolas y fo-
restales, entre otros (Rondon et al., 2000; Wang et al., 2000;
Lee et al., 2004; Tyson et al., 2004; Craig et al., 2009). Lo
relevante de estos estudios es que cada uno de ellos ha mos-
trado diferentes aspectos para estudiar y analizar. En algunos
casos, se han descubierto novedosos elementos genéticos que
podrian tener aplicacién en la industria (Rondon et al., 2000
Wang et al., 2009), mientras que en otros, han aportado nove-
dosos aspectos de la ecologia microbiana en un ecosistema en
particular (Tyson et al., 2004).

Mediante técnicas convencionales de cultivo en laboratorio
se ha estudiado la diversidad microbiana y sus metabolitos. En
particular, se ha propuesto que entre 80-90% de los microor-
ganismos que habitan el suelo son desconocidos (Alexander
1977). Esto representa una limitante para descubrir el verda-
dero potencial genético de estos sistemas. Al estudiar el me-
tagenoma de un ambiente en particular, es muy probable que
este consista en gran parte de bacterias u otros organismos no
cultivables; sélo conocemos una pequefia proporcién de éstos,
los cuales podemos reproducir en condiciones de laboratorio
(Handelsman 2004; Riesenfeld et al., 2004). De esta manera,
el ADN metagendmico se puede clonar en vectores y expresar
en diversos huéspedes procariotes, dependiendo de los objeti-
vos del estudio (Rondon et al., 2000; Wang et al., 2000). Todo
este material genético podria codificar nuevas o mejores acti-
vidades metabdélicas. De la misma manera, se pueden emplear
métodos de secuenciacién masiva que generarin genomas
completos de organismos no cultivables (Handelsman, 2004;

Tyson et al., 2004).

Metagenémica de la diversidad microbiana no cultivable

Los microorganismos son responsables de una parte im-
portante de los ciclos biogeoquimicos, y por lo tanto, influyen
significativamente en la vida terrestre. Sin embargo, nuestro
conocimiento de la vida microbiana, y el papel que ésta juega
en el ambiente, es todavia poco entendido. Mis dificil ain
es tratar de conocer la diversidad microbiana; por ejemplo, se
ha estimado que existen alrededor de 2x10° especies bacte-
rianas en al ambiente marino, mientras que una muestra de
suelo podria contener hasta 4x10° diferentes taxa (Curtis et
al., 2002). Esto indica que su estudio es un gran desafio de la
microbiologia actual.

Un problema obvio al que nos enfrentamos para cono-
cer la diversidad microbiana, y en particular las bacterias,
es que estas son invisibles para el ojo humano, por lo que
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se han desarrollado métodos para cultivarlas en laboratorio
(Handelsman, 2004).

Desafortunadamente, se estima que sélo un pequefio por-
centaje (0,1 - 10%) de las bacterias son cultivables (Rondon,
1999). Esto implica que la gran mayoria de las bacterias son
no cultivables, y por lo tanto, desconocidas para el ser huma-
no. Una probable explicacién es el desconocimiento de sus re-
querimientos nutricionales y fisiolégicos para su crecimiento.
Este hecho ha limitado enormemente nuestro conocimiento
sobre la diversidad bacteriana. Para contrarrestar esta limitan-
te, se han desarrollado métodos para poder aislar y amplificar
el material genético de bacterias no cultivables en diferentes
ambientes.

Una de las técnicas mds usadas desde hace algunas décadas
es la amplificacién de los genes ribosomales que codifican para
la subunidad 16S (ADNr 165). Este marcador es una podero-
sa herramienta que ha sido ampliamente usada en clasificacio-
nes filogenéticas, debido a que su secuencia es altamente con-
servada (Woese y Fox, 1977; Pace et al., 1986; Woese, 1987).
La amplificacién de los ADNr 16S se realiza por medio de
la reaccién en cadena de la polimerasa o PCR, por sus siglas
en inglés, empleando oligonucledtidos o primers especificos.
Esto se realiza para amplificar los ADNr 16S de bacterias u
otros grupos como arqueobacterias. En el caso de organismos
eucariontes, se emplean las secuencias ADNr 18S (Baker et
al.,2003). Los 16S posteriormente se pueden clonar en vecto-
res o plasmidos. Dichos vectores son transferidos a bacterias
huésped como Escherichia coli, para crear bibliotecas o bancos
de clonas, conteniendo las secuencias ADNr 16S de diversos
microorganismos de forma separada. Esto permite el analisis
individual de cada una de las secuencias clonadas utilizando
diversos métodos, tales como secuenciacidn, restricciéon de los
16S ribosomales con nucleasas (ARDRA), etc. (Escalante-
Lozada et al., 2004).

De esta manera, miles de secuencias de ADNr 16S de di-
versos microorganismos, cultivables y no cultivables, son re-
portadas a las bases de datos como el GenBank del National
Center for Biotechnology Information (NCBI), y el Riboso-
mal Database Project (RDP), cuya informacién crece conti-
nuamente. Asimismo, se ha informado el descubrimiento de
nuevos grupos taxondémicos a través de los ADNr 16S usando
la amplificacién de secuencias de organismos no cultivables
obtenidas de ADN ambiental (Hugenholtz y Pace, 1996;
Huber et al., 2002). Actualmente, un gran porcentaje de los
genes 165 eubacterianos que se han reportado, corresponden
a bacterias que no se han podido cultivar en laboratorio. La
situacion es mds drastica en el caso de arqueobacterias, debido
a que se las puede encontrar en ambientes extremos, con al-
tas temperaturas, bajos pHs, metales pesados, concentraciones
salinas, etc. Incluso, la divisién Korarqueota (o Korarchaeota)
contiene Gnicamente secuencias ribosomales sin alguna espe-
cie cultivable hasta el momento (Birtrim et al., 1997; Garrett
y Klenk, 2007). Sin embargo, cabe destacar que existe un gran
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esfuerzo internacional por secuenciar genomas completos de
organismos no cultivables. Esto aportard un mayor conoci-
miento de su fisiologia y probablemente se podran establecer
condiciones en laboratorio para su cultivo.

Estrategias y métodos para la construccién de bibliotecas
metagendémicas

La metagenémica estudia el total del ADN que podemos
encontrar en un nicho especifico. Para acceder a este meta-
genoma se han desarrollado diferentes metodologias y vias
para su andlisis. En la Figura 1 se muestra un ejemplo de un
estudio metagenémico con una estrategia general y siguiendo
los pasos bisicos en la investigacion: (I) Se colecta la muestra
de interés; (II) se aisla el ADN metagenémico (en estudios
de metagenémica funcional se puede aislar ARN); (III) el
metagenoma puede tomar tres vias: a) aislamiento por PCR
de los 16S para conocer la diversidad bacteriana (o de otras
divisiones como arqueas o eucariontes) del metagenoma, b)
digestion y clonacién en vectores de expresion, y/o ¢) secuen-
ciacién directa de la muestra. En el paso final, (IV) se analizan
las clonas en busca de actividades de interés. Estos son los
pasos esenciales para la construccién de bibliotecas metage-
némicas, lo cual puede resultar rutinario en algunos laborato-
rios; sin embargo, el aislamiento de ADN metagenémico de
algunos suelos, con una pureza suficiente como para ser usado
como templado en reacciones de PCR, digestién y clonacién,
puede ser complicado. Algunos suelos pueden contener una
gran cantidad de dcidos himicos o metales pesados, los cuales
pueden inhibir la actividad de ADN polimerasas o nucleasas
(Tsai et al., 1992). Debido a esto, se recomienda emplear di-
versos protocolos o kits comerciales especificos para cada tipo
de suelo que mejoren la pureza del ADN metagendmico, asi
como el uso de ADN polimerasas modificadas que pueden
polimerizar reacciones en presencia de compuestos inhibido-

res (Kermekchiev et al., 2009).

Metagendémica de diversos ambientes

El conocimiento del metagenoma de un ambiente en
particular puede permitirnos conocer diversos aspectos de
la vida microbiana que alli se estd generando, genes que se
expresan bajo esas condiciones ambientales, o quizds, las
diferentes interacciones ecoldgicas de ese nicho particular.
Persiguiendo estos objetivos se ha investigado el metageno-
ma de ambientes muy diversos. Por ejemplo, Venter y co-
laboradores (2004) secuenciaron mds de un billén de pares
de bases de ADN del mar Sargasso. Los autores reportan
el descubrimiento de alrededor de 1800 especies genémicas;
1,2 millones de nuevos genes y mds de 700 genes nuevos tipo
rodopsina (Venter et al., 2004). Martin-Cuadrado y colegas
(2007) también publicaron otro trabajo sobre metagenémica
de ambientes marinos. Ellos aislaron el metagenoma y cons-
truyeron una biblioteca del mar Mediterrineo a 3.000 m de
profundidad. Asimismo, analizaron la diversidad bacteriana

Fig. 1. Protocolo general de andlisis del metagenoma de una muestra
de suelo. En un primer paso se aisla el suelo que se desea estudiar
() y se extrae el ADN metagendémico (Il). Posteriormente se puede
analizar la diversidad microbiana a través de la amplificacion de los
genes ribosomales 16S y/o llevar a cabo la restriccion del ADN, asf
como su clonacion en vectores (). Finalmente se realiza la busqueda
de funciones o actividades enzimaticas (IV).

Fig. 1. Diagram showing the metagenomics analysis of a soil sample. ())
Soil isolation for study. (Il) Extraction of metagenomics DNA. (Ill) Analysis of
the microbial density through amplification of ribosomal genes 16S and/or
DNA restriction, or its cloning in vectors. (IV) Search for enzymatic functions
or activities.
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por medio de la secuenciacién de los 16S, encontrando que
el grupo mds abundante fue el de rhizobiales, dentro de las
alfaproteobacterias, seguido de bacterias gram-positivas, ac-
tinobacterias y firmicutes. Del grupo de las arqueas, el ge-
noma de Cenarchaeum symbiosum fue el que presenté mayor
proporcién. Algunos otros planctomycetes fueron también
reportados, tales como Blastopirellula marina y Rhbodopire-
llula bdltica, los cuales son organismos comunes de océanos
oligotréficos. En el andlisis de la biblioteca metagenémica
reportaron la presencia de altos porcentajes de genes que co-
difican para deshidrogenasas, tales como algunos genes cox.
Esto sugiere que la oxidacién del monéxido de carbono po-
dria ser una fuente importante de energia en aguas marinas
profundas (Martin-Cuadrado et al., 2007).

Por medio de la metagenémica también es posible la re-
construccién de genomas completos a partir de organismos no
cultivables o desconocidos. Tal es el caso del estudio realizado
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en la Mina Richmond de California, donde se encontré una
limitada diversidad microbiana, principalmente por los géne-
ros bacterianos Leprospirillum, Sulfobacillus y Acidomicrobium,
ademds de una especie bacteriana, Ferroplasma acidarmanus.
Cabe destacar que el pH de la mina era de 0 a 1, contenia
altos niveles de Fe, Zn, Cu y As, el agua tenia poco oxige-
no, y su temperatura era de 42 °C. Adicionalmente las Unicas
fuentes de carbono y nitrégeno sélo fueron en forma de gases.
Estas condiciones ambientales son extremas para cualquier
tipo de vida microbiana. Sin embargo, son perfectas e intere-
santes para estudios metagenémicos, debido a que la limitada
diversidad bacteriana permitié la reconstruccién casi total de
los genomas de Leprospirillum grupo 11y Ferroplasma tipo 11.
En consecuencia, se reportaron diversos genes que codifica-
ban para resistencia a metales pesados, bombas de expulsién
de protones, etc. Esta informacién muestra la adaptacién que
han tenido estos organismos a ambientes extremos, siendo la
metagenémica muy importante para acceder al conocimiento
de estos genomas no cultivables en laboratorio (Tyson et al.,
2004).

Existen otros estudios metagendémicos: (1) la secuenciacién
completa de una bacteria del género Buchnera,un endosimbion-
te de dfidos (Pérez-Brocal et al., 2006), (2) metagendmica del
intestino (Gill et al., 2006) y dentadura de humanos (Rudney et
al., 2010), etc. Mediante la metagendmica se pudo reconstruir
en gran parte el genoma del mamut, una especie extinta (Poinar
et al., 2006). Esto nos muestra el potencial que tienen los estu-
dios metagendmicos, y que pronto veremos mds publicaciones
que generardn un mayor conocimiento de los mdas diversos am-
bientes, incluyendo aquellos relacionados con el suelo.

Metagendémica de suelos

El suelo es probablemente uno de los ambientes mas com-
plejos por su diversidad y complejidad microbiolégica (Daniel,
2005; Mocalli y Benedetti, 2010). Entender la ecologia de los
microorganismos es otro desafio para la biologia, debido a la
gran cantidad de interacciones con factores bidticos y abié-
ticos. Es también una excelente oportunidad para lograr un
mayor entendimiento de los aspectos evolutivos y biolégicos
de los microorganismos, asi como de sus aspectos ecolégicos.
Desde el punto de vista de la biotecnologia, este ambiente es
visto como una gran reserva de enzimas, antibidticos y otros
productos naturales por descubrir (Handelsman 2004; Riese-
field et al., 2004a; Mori et al., 2008). De hecho, una gran parte
de drogas contra el cincer han sido descubiertas a partir de
microorganismos del suelo (Pettit, 2004): por ejemplo, la bleo-
micina y actinomicina D, que fueron aisladas de Streptomyces
verticillius y Actinomyces spp., respectivamente.

Con las herramientas que provee la metagenémica se
pretende acelerar el descubrimiento de nuevos compuestos
con diversas actividades. En la Tabla 1 se muestran algu-
nos trabajos relevantes de la metagenémica de suelos. Uno
de los primeros trabajos sobre metagenémica de suelos fue
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realizado por Henne y colaboradores (1999). Estos auto-
res construyeron una biblioteca basada en plasmidos con
mds de 900.000 clonas, buscando aquellas que crecieran en
4-hydroxybutirato como tnica fuente de energia y carbono.
Asi, encontraron cinco clonas positivas y con fenotipo esta-
ble para utilizar 4-hydroxybutirato. Andlisis de la secuencia
de los plismidos aislados resultaron en genes que codifi-
caron para 4-hydroxybutirato deshidrogenasas. Sorpren-
dentemente, algunas secuencias no mostraron similitud
con aquellas depositadas en el NCBI (National Center for
Biotechnology Information). Esto demuestra que pueden
encontrarse nuevas secuencias con funciones conocidas en
bibliotecas metagenémicas.

Tabla 1. Trabajos relevantes sobre actividades bioldgicas encontra-
das en bibliotecas metagendémicas de suelos.

Table 1. Major research works on biological activities found in metage-
nomics soll libraries.

Descripcién del | Tipo de vector/ | Actividad biolégi- | Referencia
suelo Huésped ca encontrada
Suelo de Madi- | pBeloBAC11/ | Lipasa, Ami- Rondon et al.,
son, Wisconsin | E. coli lasa, ADNasa, 2000
Hemolitica
Suelo de Madi- | pBeloBAC11/ | Antibacteriana de | Gillespie et
son, Wisconsin | E. coli amplio espectro al., 2002
Suelo de bosque | E. coli Celulasa Wang et al.,
2009
Suelo pIWC1/ Antibacteriana Craig et al,,
R. metallidurans 2009
Suelo Streptomyces Nuevos metabo- | Wang et al,,
lividans litos 2000
Suelo Cé6smido/E. coli | Antimicrobiana Brady et al.,
2000
Suelo pEpiFOS-5/ Lipolitica Leeetal,
E. coli 2004

Una desventaja de utilizar plasmidos que puedan contener
Unicamente secuencias pequefias de ADN (2-10 Kb) muestra
la limitante de no poder clonar operones o rutas biosintéticas
completas. Para ello, se utilizan vectores tipo BAC (Bacterial
Artificial Chromosomes), los cuales pueden llevar clonado
hasta 750 kb. Sin embargo, generalmente se trabaja en el
orden de 100 a 300 kb (Handelsman, 2004). Los fismidos (o
Fosmid, por sus siglas en inglés), que pueden llevar entre 30
y 40 kb, son otro tipo de vectores con mayor capacidad para
llevar ADN de mayor tamafio que los pldsmidos. El primer
reporte de bibliotecas metagendmicas del suelo, la cual con-
tenia grandes fragmentos de ADN, fue realizado por Ron-
don y colaboradores (2000). Las bibliotecas estin basadas en
el vector pBeloBAC11 (Kim et al., 1996), una con mas 3.500
clonas y la otra con 24.000 clonas; el tamafio promedio de
los insertos fue de 27 kb, aunque algunos fueron de mds de
80 kb. Entre las clonas se encontraron actividades de lipasa,
amilasa y nucleasa. De las bibliotecas encontraron genes 16S
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pertenecientes a diversos taxa, incluyendo gram positivas,
Proteobacteria, Acidobacterium y Cytophagales. Posteriormen-
te, se informé que unas clonas de esa misma biblioteca pre-
sentaban la sintesis de los antibiéticos Turbomicina A y B.
Dichos compuestos presentaron actividad inhibitoria contra
diversas bacterias gram-negativas y gram-positivas, asi como
contra C. guilliermondii Y001, pero no contra P ultimum
1033 y F solani (Rondon et al., 2000; Rondon et al., 2004).
En un trabajo reciente, Hernidndez-Leén y colaboradores
analizaron el metagenoma de suelo rizosférico de plantas de
trigo mediante la amplificacién y secuenciacién de los genes
ribosomales 16S. Estos autores encontraron una gran diver-
sidad de bacterias, predominando las gammaproteobacterias.
Adicionalmente, se construyé una biblioteca metagenémica
y se encontraron actividades hemoliticas y genes de resis-
tencia a diversos antibiéticos (Herndndez-Ledn y Santoyo,
resultados no publicados).

En la metagendmica, la bacteria Escherichia coli es un
huésped idéneo para la expresién heteréloga de ADN
por su versatilidad genética y otros factores. Sin embargo,
también es una limitante para la expresién de algin tipo
de proteina que requiera de ciertos factores metabdlicos
o genéticos, o que simplemente sean téxicos para E. coli
(Wang et al., 2000). Algunos trabajos muestran que genes
que producen ciertos compuestos naturales (que no pue-
den ser sintetizados en E. co/i) pueden ser producidos en
otros huéspedes, tales como la bacteria Ralstonia metallidu-
rans (Craig et al., 2009). Por tal motivo, se han construido
bibliotecas metagenémicas en huéspedes diferentes a E.
coli, tales como Streptomyces spp. y Ralstonia metallidurans
(Wang et al., 2000; Craig et al., 2009). Conforme se vayan
generando mayores datos metagenémicos, se podrd dispo-
ner de nuevos huéspedes que permitan la expresién de una
mayor diversidad de elementos genéticos.

Metagendémica de suelos donde se suprimen enfermedades

Un suelo supresor se define como aquel donde ciertas
enfermedades vegetales no progresan, ain cuando el fito-
patégeno estd presente (Van Elsas et al., 2008). Esto es
debido en gran parte a que los microorganismos benéficos
(en dichos suelos) son los responsables de inhibir dichas
enfermedades (Steinberg, 2006; Van Elsas et al., 2008).
La gran diversidad de compuestos inhibitorios o antibi6-
ticos sintetizados en estos suelos juega un papel funda-
mental en su capacidad de inhibir enfermedades. Por tal
motivo, se ha propuesto y desarrollado recientemente un
proyecto internacional para explorar dichos suelos en di-
versas regiones del planeta, en busca de nuevos antibidti-
cos y otros compuestos antimicrobianos, con un enfoque
metagenémico. Actualmente el proyecto se conoce como
METACONTROL Project (Van Elsas et al., 2008) que se
inicié en el afio 2002 como colaboracién entre laboratorios,
principalmente de Europa. Hasta el momento se pueden

mencionar algunos resultados (Tabla 2); se han informado
diversas moléculas que muestran actividades antagonistas
hacia diversos patégenos, tales como Rbizoctonia solani,
Fusarium sp.y Pythium ultimum (Courtois et al., 2003; Gi-
nolhac et al., 2004; Van Elsas, 2010). Diferentes clonas de
bibliotecas metagenémicas construidas se han analizado
por secuenciacién, y han mostrado similitud a genes po-
liquetido sintetazas y quitinasas. Algunos de estos genes
codifican para nuevos antibiéticos poliquetidos (Van Elsas
et al., 2008). Es de esperar que en afios siguientes se den
mayores resultados en este tipo de megaproyectos, donde de
manera importante convergen diversas instituciones en un
mismo objetivo: desarrollar nuevos métodos de biocontrol
de fitopatégenos a través de la metagendmica, aprovechan-
do la diversidad microbiana de suelos donde se suprimen
enfermedades.

Tabla 2. Actividades antagonicas informadas del proyecto META-
CONTROL hasta el 2008 (modificado de van Elsas et al., 2008).
Table 2. Antagonistic activities reported from the project METACONTROL
until 2008 (modified from van Elsas et al., 2008).

Descripcién Tipo de vector | Namero | Actividad
del suelo empleado y de clo- biolégica
tamafio de nas con reportada
la biblioteca actividad
metagendmica | relevante
Suelo supresor | Fésmido/ 7 Las clonas
del patégeno | 16.000 mostraron activi-
Rhizoctonia dad antagénica
solani AG3 hacia Rhizoctonia
solani AG3 'y
Bacillus subtilis
Suelos agrico- | Fésmido/ 15 Las clonas
las y pastizales | 100.000 mostraron an-
supresores de tagonismo hacia
Fusarium Fusarium. Sin
embargo, cepas
aisladas del mismo
suelo presentaron
una actividad
mayor
Suelo supresor | Fésmido/ 4 Se reporta activi-
de Plasmodio- | 80.000 dad antagonista
phora Brassicae hacia Pythium
ultimum
Suelo supresor | Fésmido/ 22 Se reporta
de Fusarium 51.000 actividad contra
BAC/60.000 la generacién de
esporas de Fusar-
ium, asi como el
crecimiento de
Aspergillus Nidu-
lans y Hebeloma
cylindrosporum
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Conclusiones: desafios y oportunidades

El suelo es uno de los ambientes donde se presentan mu-
chos desafios, que lo hacen al mismo tiempo interesante para
ser estudiado. Un solo gramo de suelo puede contener miles
de especies de organismos procariontes, la mayoria de los cua-
les reside en la superficie terrestre. De hecho, la mayoria de la
biomasa que reside en nuestro planeta es microbiana (Daniel,
2005). Sin embargo, existen atn diversos desafios que vencer
(en la metagendmica y otras dreas relacionadas) para poder ac-
ceder a toda esa diversidad microbiana, conocer sus genomas,
sus relaciones filogenéticas o sus capacidades metabdlicas. En
una revisién reciente, Chistoserdova (2010) analizé las dife-
rentes técnicas y novedosas ramas de la metagenémica, como
la metatranscriptémica y metaproteémica. Estas se conside-
ran, junto con las nuevas técnicas de secuenciacion, la siguien-
te generacién de tecnologias que aceleraran el descubrimiento
de nuevos compuestos. A continuacién proponemos algunos
desafios que atn deben superarse: (1) se necesita mejorar los
métodos de anilisis ("screening”) de nuevas o mejores funcio-
nes enzimdticas o sintesis de metabolitos, antibidticos. Esto
ayudard a analizar miles de clonas en poco tiempo, ahorrando
costos y esfuerzo; (2) se requiere desarrollar nuevos vecto-
res de expresién con alta capacidad para clonar fragmentos
grandes de ADN (>50 kb), y que ademds, sean replicables en
bacterias gram-positivas (ej. Bacillus sp) y gram-negativas (ej.
Escherichia coli). Esto ayudara a la expresion de genes en hués-
pedes diferentes, ampliando la posibilidad de seleccién de las
funciones de interés; (3) los métodos de secuenciacién han
mejorado bastante y son cada vez mds eficientes; sin embargo,
los costos son aun muy altos (en especial los de pirosecuencia-
cién) para la mayoria de los laboratorios en paises en desarro-
llo; (4) se requiere construir bibliotecas empleando huéspedes
distintos a E. coli, que no sélo sean huéspedes procariontes
sino que incluyan otros grupos como arqueas o eucariontes
(Saccharomyces cerevisiae, por ejemplo); (5) se requiere de es-
tudiantes e investigadores en el drea de la metagendmica, en
especial en paises de Latinoamérica, ya que esto permitiria
la colaboracién multidisciplinaria entre colegas para competir
con proyectos internacionales.

Podemos concluir diciendo que la metagenémica es una
ciencia relativamente nueva, que estd ayudando a entender
c6mo los microorganismos, cultivables o desconocidos, se adap-
tan e interactiian con factores bidticos y abiéticos en el suelo. A
la vez, la metagenémica promete revelar nuevas moléculas, las
cuales pueden mejorar diversas aplicaciones biotecnoldgicas.
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