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El papel del agua como vehículo de trans-

misión de enfermedades es conocido. En este 

ámbito hemos participado a lo largo de los 

años en los proyectos europeos AQUACHIP, 

EPIBATHE, HEALTHY-WATER, AQUAVALENS 

y JPI-METAWATER y en el proyecto nacional 

NEWMICRORISK. Todos estos proyectos han 

permitido un significativo avance en el estu-

dio de la calidad del agua, así como aislar 

numerosas cepas de los géneros Aeromonas 

y Arcobacter con los que venimos trabajando 

desde hace años.

TAXONOMÍA Y EPIDEMIOLOGÍA  

DE AEROMONAS

Aeromonas es un microorganismo autóc-

tono del medio acuático también aislado con 

frecuencia en alimentos destinados al con-

sumo humano, peces y en diversos procesos 

infecciosos en humanos (Figueras y Beaz-Hi-

dalgo, 2015). Nuestros objetivos desde 1996, 

cuando empezamos a trabajar con este géne-

ro, han sido el estudio de la taxonomía y epi-

demiología. Desde entonces se han realizado 

6 tesis doctorales, en las cuales se ha descri-

to un total de 13 nuevas especies, 4 de ellas 

pendientes de aceptación, representando un 

36% del total de especies del género (n=36).

Los estudios de taxonomía y filogenia se han 

realizado con cepas clínicas y ambientales uti-

lizando una identificación basada en la secuen-

ciación de genes “housekeeping” tales como 

rpoD o gyrB entre otros (Martinez-Murcia et 

al., 2011). Nuestro grupo ha demostrado que 

estos genes tienen un gran poder discrimina-
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tivo. Su utilización ha permitido caracterizar las 

distintas especies conocidas y descubrir las 13 

especies mencionadas (Figueras et al., 2017; 

Latif-Eugenín et al., 2016a, 2016b). Así mis-

mo, en colaboración con la Dr. Brigitte Lamy 

del Centre Hospitalier Universitaire de Niza, se 

ha revisado la taxonomía de especies cripticas, 

como Aeromonas media, y se ha demostrado 

que esta especie enmascaraba otras dos más 

(Talagrand-Reboul et al., 2017). En estos estu-

dios y en otros realizados con el Dr. Mark Liles 

de la Universidad de Auburn (Alabama, USA), 

se ha utilizado ya la secuenciación de genomas 

para la descripción de nuevas especies (Figue-

ras et al., 2014a, 2017; Rasmussen-Ivey et 

al., 2016). La comparación de estos genomas 

con otros ya depositados en las bases de datos 

ha permitido reconocer que más de un 30% 

de los genomas estaban mal etiquetados, por 

lo que se recomienda que una vez obtenidos 

los genomas se comparen con la cepa tipo de 

la especie a la que se supone que pertenece 

utilizando el Average Nucleotide Identity (ANI), y 

la hibridación DNA-DNA in silico (isDDH). Valo-

res de ANI e isDDH superiores al 96% y 70%, 

respectivamente permiten confirmar la perte-

nencia a la especie, pero si estos valores son 

inferiores deberán extraerse los genes “hou-

sekeeping” del genoma y realizar un análisis 

filogenético con las cepas tipo para determinar 

si el genoma pertenece a una especie cono-

cida o se trata de una nueva (Beaz-Hidalgo et 

al., 2015; Figueras et al., 2014a). 

Respecto a la virulencia y epidemiología, 

el principal objetivo es demostrar la capaci-

dad patógena de Aeromonas y que estas se 

pueden transferir del ambiente al hombre. En 

este sentido en la tesis de Fadua Latif-Eu-

genín se demostró que las mismas cepas 

de Aeromonas caviae y Aeromonas saranelli 

aisladas de tomate y perejil coincidían con las 

aisladas en el agua de riego (Latif-Eugenín et 

al., 2017). Ambas especies han sido aisla-

das en asociación con infecciones humanas 

(Figueras y Beaz-Hidalgo, 2015). 

Los objetivos desarrollados en las tesis 

de Ana Fernández-Bravo van más dirigidos 

a determinar la virulencia y son i) Evaluar 

in vitro la respuesta inmunitaria frente a las 

infecciones producidas por Aeromonas, utili-

zando una línea celular de monocitos huma-

nos; ii) Estudiar las complejas infecciones 

mixtas asociadas a la fascitis necrotizante 

causada por Aeromonas. Cabe destacar que 

se ha puesto a punto un modelo in vitro con 

una línea celular monocítica humana (THP-

1) para determinar la respuesta inmunitaria 

frente a infecciones realizadas con cepas de 

diferentes especies de Aeromonas de origen 

clínico y ambiental. Con este trabajo el gru-

po obtuvo el premio otorgado por el grupo 

especializado de patogenicidad de la SEM 

en el Congress of European Microbiologist 

FEMS 2017 celebrado en Valencia. Por otro 

lado, Ana Fernández-Bravo ha realizado una 

estancia en la University of Texas Medical 

Branch con el grupo del Dr. Chopra. Duran-

te la misma ha continuado estudiando las 

infecciones mixtas responsables de producir 

fascitis necrotizante en una paciente joven 

inmunocompetente (Ponnusamy et al., 2016). 

Nuestro mayor reto es demostrar que 

Aeromonas es un patógeno con importancia 

en salud pública y que, como tal, sea consi-

derado de declaración obligatoria. Con este 

objetivo seguimos publicando nuevos casos 

clínicos asociados a Aeromonas en colabora-

ción con numerosos hospitales y realizando 

estudios que apoyan este mensaje (Teunis 

y Figueras, 2016). Así mismo, hemos sido 

los responsables del capítulo “Aeromonas 

infections in humans” en el libro Aeromonas 

(Figueras y Beaz-Hidalgo, 2015).

TAXONOMÍA Y EPIDEMIOLOGÍA  

DE ARCOBACTER

El género Arcobacter incluye especies rela-

cionadas con la producción de enfermedades 

entéricas y sistémicas en animales y huma-

nos (Collado y Figueras, 2011; Salas-Massó 

et al., 2016). Nuestro grupo empezó a trabajar 

con este género en 2007 y desde entonces 

se han desarrollado 4 tesis doctorales a partir 

de las cuales se ha descrito un total de 12 

especies, representando un 44% del total de 

especies del género (n=27). Además, también 

demostramos la asociación de Arcobacter con 

la contaminación fecal (Collado et al., 2008; 

Fisher et al., 2014; Levican et al., 2016) y 

una elevada prevalencia de este género en 

moluscos y productos cárnicos (Collado et al., 

2009; Salas-Massó et al., 2016). Las últimas 

tesis realizadas por Nuria Salas-Massó y Alba 

Pérez-Cataluña se han centrado en esclare-

cer, la primera, la incidencia de Arcobacter en 

bivalvos y la segunda en realizar un análisis 

taxogenómico del género Arcobacter, para el 

cual ha sido necesario secuenciar los geno-

mas de la mayoría de las cepas tipo y otras 

cepas adicionales. En esta última tesis y en 

colaboración con diferentes hospitales Univer-

sitarios, como el Hospital San Joan de Reus, 

Hospital Juan XXIII de Tarragona y Hospital 

Miguel-Servet de Zaragoza, hemos caracte-

rizado a nivel de especie sus aislados clíni-

cos de Campylobacter y Arcobacter mediante 

secuenciación del gen rpoB, y hemos descri-

to un caso clínico producido por Arcobacter 

cryaerophilus enmascarado bajo un Campylo-

bacter sp. (Figueras et al., 2014b). Sin embar-

go, los centros que cuentan con MALDI-TOF 

ya reconocen cepas como pertenecientes al 

género Arcobacter, siendo confirmadas pos-

teriormente en nuestro laboratorio como Arco-

bacter butzleri. El genotipado de estos aislados 

mediante la tipificación multilocus de secuen-

cias (MLST) reveló una elevada variabilidad, ya 

que las 28 cepas clínicas estudiadas resultaron 

pertenecer a 27 nuevas secuencias tipo o ST. 

Únicamente una de nuestras cepas presentó 

la misma ST que dos cepas aisladas también 

de heces ya depositada en la bases de datos 

(Pérez-Cataluña et al., 2017). Adicionalmen-

te, este estudio evidenció que cepas no rela-

cionadas epidemiológicamente presentaban 

el mismo ST lo que indica que el MLST no 

posee la suficiente resolución para el estudio 

epidemiológico de Arcobacter (Pérez-Cataluña 

et al., 2017). 

La tesis doctoral de Alba Pérez-Cataluña 

ha sido financiada por el Instituto de Inves-

tigación Sanitaria Pere Virgili (IISPV) y la de 

Nuria Salas-Massó se encuadra dentro de las 

becas URV-IRTA-SANTANDER, estando codiri-

gida por la Dra. Figueras y por la Dra. Dolors 

Furones y el Dr. Karl B Andree, estos últimos 

del IRTA-SCR. En esta tesis, por primera vez, 

se adicionó 2.5% de cloruro sódico al caldo 

de enriquecimiento y se usó Agar Marino en 

la recuperación de especies de Arcobacter de 

bivalvos y del agua que los rodea (Salas-Mas-

só et al., 2016, 2018). El resultado fue el 

descubrimiento de 8 potenciales nuevas 

especies y el aislamiento por primera vez de 

las especies Arcobacter marinus y Arcobac-

ter halophilus (Pérez-Cataluña et al., 2018a; 

Salas-Massó et al., 2016). Hemos desarrolla-

do en conjunto con el Dr. Dang Duong Bang 

de la Denmark Technical University (DTU), 

donde Nuria Salas-Massó realizó una estan-

cia de tres meses, una viable-qPCR para la 

detección de células vivas de Arcobacter, la 
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cual utiliza Propidio Monoazida (PMA) para 

evitar la amplificación tanto del DNA libre 

como del DNA de células con las membranas 

afectadas. Se ha estudiado también, cómo 

Arcobacter se distribuye en los tejidos de los 

bivalvos y cómo dos especies frecuentes en 

moluscos (Arcobacter butzleri y Arcobacter 

molluscorum) son depuradas de estos anima-

les. Además, gracias a la colaboración con el 

grupo de investigación del Departamento de 

Inmunología, Microbiología y Parasitología de 

la Facultad de Farmacia de la Universidad del 

País Vasco, liderado por el Dr. Rodrigo Alonso 

y la Dra. Aurora Fernández; y con Francisco 

Javier García Peña del Ministerio de Agricul-

tura y Pesca, Alimentación y Medio Ambiente; 

hemos encontrado otras 3 nuevas especies 

pertenecientes a este género, que están en 

proceso de descripción. 

Con relación al análisis genómico, tene-

mos secuenciados los genomas del 90% de 

las especies del género Arcobacter. En todas 

las descripciones de nuevas especies reali-

zadas por el grupo hemos incluido sus geno-

mas y el análisis basado en el ANI e isDDH 

(Pérez-Cataluña et al., 2018a). Además, los 

estudios genómicos también nos han per-

mitido descubrir la existencia de 4 genomo-

vares dentro de la especie A. cryaerophilus 

(Pérez-Cataluña et al., 2018b). Actualmente, 

en colaboración con el equipo del Dr. Jesús 

Romalde de la Universidad de Santiago de 

Compostela estamos comprobando, utili-

zando un estudio taxonómico polifásico, la 

hipótesis de que el género Arcobacter está 

en realidad formado por 7 géneros diferen-

tes. Recientemente el grupo ha participado 

en dos capítulos del Handbook of Foodbor-

ne Diseases. Edited by Dongyou Liu sobre 

Aeromonas en colaboración con el Dr. Ko 

(National Cheng Kung University, Taiwan) y 

otro realizado íntegramente por nuestro gru-

po sobre Arcobacter el cual saldrá publicado 

próximamente. Una participación similar es 

la realizada para el Global Water Pathogen 

Project, Part III. Specific excreted pathogens: 

environmental and epidemiology aspects 

(GWPP, http://www.waterpathogens.org/toc) 

con un capítulo dedicado a Arcobacter (Ban-

ting y Figueras, 2017) y otro de Aeromonas 

(Figueras y Ashbolt, 2017). 
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