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1. RESUMEN

Los virus son componentes esenciales de los ecosistemas acuaticos, donde regulan
comunidades microbianas, modulan los ciclos biogeoquimicos y responden de forma sensible
a la variabilidad climatica. Esta monografia tuvo como objetivo analizar la relacion entre la
dinamica viral y el cambio climatico en ambientes marinos y dulceacuicolas, evaluando su
impacto en la estructura y funcion de las comunidades microbianas. Se desarrollé una revision
bibliografica de estudios cientificos recientes, con énfasis en investigaciones metagenémicas
publicadas entre 2015 y 2024. El analisis evidencié que la abundancia, diversidad y
replicacién viral se ven moduladas por factores como la temperatura, los nutrientes y la
estratificacion, lo que influye en procesos como la lisis, la transferencia génica y la resiliencia
ecosistémica. Asimismo, se destaca el papel de herramientas metagendmicas como la
secuenciacion shotgun y la viromica en la caracterizacion del viroma y su incorporacion en
modelos predictivos, fundamentales para anticipar respuestas microbianas ante escenarios

de cambio global.

Palabras clave: Cambio climatico, comunidades microbianas, ecosistemas acuaticos,

metagendmica, virologia ambiental.



2. ABSTRACT

Viruses are essential components of aquatic ecosystems, where they regulate
microbial communities, modulate biogeochemical cycles, and respond sensitively to climate
variability. This monograph aimed to analyze the relationship between viral dynamics and
climate change in marine and freshwater environments, assessing their impact on the
structure and function of microbial communities. A literature review of recent scientific studies
was conducted, focusing on metagenomic research published between 2015 and 2024. The
analysis revealed that viral abundance, diversity, and replication strategies are influenced by
factors such as temperature, nutrient availability, and water stratification, which affect
processes like lysis, gene transfer, and ecosystem resilience. Additionally, metagenomic tools
such as shotgun sequencing and viromics were highlighted for their role in characterizing the
virome and integrating viral data into predictive models, which are essential for anticipating

microbial responses under global change scenarios.

Keywords: Aquatic ecosystems, climate change, environmental virology,

metagenomics, microbial communities.



3. INTRODUCCION

Tradicionalmente, los estudios sobre ecosistemas acuaticos han centrado su atencion
en los procariotas, dada su relevancia en los ciclos biogeoquimicos esenciales, como los del
carbono, nitrégeno y oxigeno, y su papel en procesos fundamentales como el flujo de materia
y energia (Camacho et al., 2022). Su abundancia, influenciada por la disponibilidad de
nutrientes derivados del fitoplancton (Nifio & Canosa, 2007), junto con su facilidad de cultivo
y analisis mediante técnicas microbioldgicas y moleculares, ha favorecido su estudio. En
contraste, los virus han sido menos investigados debido a su pequefio tamafo, ausencia de
ribosomas y la dificultad para cultivarlos (Danovaro et al., 2011). Sin embargo, investigaciones
recientes han demostrado que los virus juegan un rol clave en la regulacion de estos
ecosistemas, actuando como co-simbiontes y moduladores de procesos metabdlicos clave
(Zhang et al., 2021). Se ha reportado que la abundancia viral en aguas continentales puede
oscilar entre 10* y 108 virus por mililitro, siendo generalmente mayor en sistemas marinos,
especialmente en estuarios y lagos altamente productivos (Peduzzi & Luef, 2009; Parikka et

al., 2017).

A pesar del creciente interés en las comunidades viricas, la mayoria de los estudios
se han enfocado en ambientes oceanicos, donde variables como la temperatura, el pH, la
salinidad y la concentracion de oxigeno muestran mayores fluctuaciones (Danovaro et al.,
2017). En cambio, los ecosistemas de agua dulce han recibido menos atencién, debido su
alta heterogeneidad y a la dificultad de establecer modelos generalizables (Sanchez, 2021).
La informacién disponible se concentra en zonas estuarinas y plataformas continentales,
donde fendmenos como la escorrentia fluvial, asociados a cambios en las precipitaciones y
eventos de inundacién, modifican la salinidad, el aporte de nutrientes y la circulacion

bioldgica, afectando la dindmica entre virus y hospedadores (Donovaro, et al., 2011).

Un aspecto crucial es que el aumento de la estratificacion vertical, inducido por el

cambio climatico, puede limitar el acceso a nutrientes y alterar las estrategias vitales virales



(como la eleccién entre ciclos liticos o lisogénicos). Cambios en la salinidad también afectan
la proliferacion y abundancia viral. Danovaro et al. (2011) sugieren que la correlacion entre
temperatura y abundancia viral podria utilizarse como indicador del impacto del calentamiento
global, afectando tanto a hospedadores como a sus virus asociados (Zhang et al., 2021). Sin
embargo, aun persisten preguntas sobre cdmo los factores climaticos, como la disponibilidad
de oxigeno, la absorcion de calor o las corrientes, inciden en la estabilidad de las

comunidades viricas.

El analisis de la dinamica viral en ecosistemas acuaticos ha evolucionado con el uso
de técnicas como la metagendmica y la metavirbmica, que permiten la identificacion y
caracterizacion de virus de ADN y ARN presentes en el ambiente. Segun Lépez y Fernandez
(2013), estas herramientas proporcionan informacién clave sobre la composicion, diversidad
y estructura de las comunidades viricas en su entorno natural. Estas técnicas han revelado
que los virus portan genes implicados en procesos metabdlicos como el manejo de acidos
nucleicos, carbohidratos y proteinas, asi como en la sintesis de vitaminas y cofactores,
especialmente en condiciones de estrés ambiental (Sime-Ngando. 2014). Este estrés puede
tener origen fisico, por fluctuaciones de temperatura, salinidad y pH, o antropogénico, como
la explotacion intensiva de recursos hidricos (Espinosa et al., 2004). Ademas de los virus de
ADN de doble cadena (dsDNA), se han identificado virus de ARN de cadena sencilla (ssRNA)
y de ADN de cadena sencilla (ssDNA), con estructuras gendmicas variadas (KolundzZija et
al., 2022). La metagendmica ha permitido establecer que los virus dsDNA, en particular los
bacteriéfagos de bacterias y arqueas, son los mas abundantes en estos entornos (Sanchez,

2021).

Esta investigacion resulta pertinente porque contribuye a la comprensién mas
profunda de los efectos del cambio climatico en los ecosistemas acuaticos desde la
perspectiva de la ecologia viral, un enfoque aun poco explorado. La responsabilidad social

radica en su potencial para generar datos utiles en la gestion y conservacion de estos



ecosistemas, fundamentales para muchas poblaciones humanas. La originalidad de esta
propuesta se basa en la integracion de datos virales como abundancia, diversidad y actividad
en modelos climaticos, permitiendo correlacionarlos con variables ambientales como
temperatura, salinidad y niveles de nutrientes, mediante herramientas de secuenciacion de
ADN y ARN. Los beneficios incluyen una comprension mas integral del papel de los virus en
estos ecosistemas, la posibilidad de identificar efectos adversos del cambio climatico y la
generacion de estrategias de mitigacion ambiental. Estos hallazgos podrian tener también un
impacto social, dado que muchas comunidades dependen directamente de los recursos

hidricos para su sustento (Zhang et al., 2021).



4. OBJETIVOS

41. OBJETIVO GENERAL

Establecer la relacion entre la variabilidad climatica y la dinamica de los virus en
ecosistemas acuaticos, considerando su impacto en la estructura y funcién de las
comunidades microbianas.
4.2. OBJETIVOS ESPECIFICOS

4.2.1. Evaluar el papel de los virus en la regulacion de poblaciones microbianas en
distintos ecosistemas acuaticos y su interaccién con factores ambientales.

4.2.2. Analizar el impacto de la variabilidad climatica en la composiciéon y dinamica
de comunidades virales en ambientes acuaticos a partir de estudios recientes.

4.2.3. Explorar el uso de herramientas metagendémicas para caracterizar la diversidad
genética y funcional de los virus en ecosistemas acuaticos y su aplicabilidad en modelos

climaticos futuros.



5. DESARROLLO TEORICO

5.1. ECOSISTEMAS ACUATICOS Y COMUNIDADES MICROBIANAS

Los ecosistemas acuaticos cubren aproximadamente el 70 % de la superficie terrestre
y comprenden todos aquellos sistemas cuyo medio fisico predominante es el agua (Lahoz,
2024). Su importancia radica en la complejidad de las interacciones entre componentes
bidticos, abidticos y fisicoquimicos que determinan la estructura y el funcionamiento del
ecosistema. En términos generales, los ecosistemas acuaticos se clasifican en dos grandes

grupos segun su salinidad: ecosistemas marinos o salobres y ecosistemas de agua dulce.

Los ecosistemas marinos o salobres incluyen océanos, mares y arrecifes de coral. Los
ecosistemas de agua dulce comprenden rios, arroyos, lagos, lagunas, humedales y pantanos.
Estos ultimos se caracterizan por su baja salinidad y, en algunos casos, por su estacionalidad,
que se manifiesta como la aparicion o desaparicion de cuerpos de agua en funcion del
régimen hidrico anual. A su vez, los ecosistemas de agua dulce se subdividen en ambientes
I6ticos (rios, arroyos) y lénticos, en los que el agua permanece relativamente estancada (lagos,

lagunas) (WWF, 2018).

Una categoria particular corresponde a los ecosistemas costeros, definidos como las
zonas comprendidas entre la linea de costa y la plataforma continental, con profundidades de
hasta 200 metros (Barbier, 2017). Estos ecosistemas difieren sustancialmente de los océanos
abiertos y las aguas continentales debido a su alta productividad biolégica, marcada
variabilidad fisicoquimica y la influencia combinada de procesos marinos y terrestres

(Mackenzie et al., 2000; Carstensen & Duarte, 2019).

La microbiota constituye un componente clave en las redes troficas de los ecosistemas
acuaticos, particularmente en ambientes marinos, donde su actividad metabdlica y biomasa

favorecen la regeneracion de nutrientes y el mantenimiento del equilibrio ecolégico. Los



microorganismos desempenan funciones esenciales en los ciclos biogeoquimicos del
carbono, nitrégeno y fésforo, al participar activamente en el reciclaje de la materia organica
(De la Cruz-Leyva et al., 2014). Estas comunidades microbianas varian significativamente
entre el agua y el sedimento, siendo estas ultimas generalmente mas diversas. La
composicion y diversidad también dependen del tipo de cuerpo de agua (lagos, rios,
estuarios) y de factores como la profundidad y la geografia (Gao et al., 2021). Para
caracterizar estas comunidades, se utilizan metodologias moleculares basadas en ADN y
ARN, que permiten identificar tanto organismos cultivables como no cultivables presentes en

un habitat determinado.

Las comunidades microbianas acuaticas son altamente sensibles a perturbaciones
ambientales como la escasez de nutrientes, las variaciones de temperatura (sequias o
congelamiento), salinidad, pH o interferencias antrépicas. Estos factores pueden inducir
estrés ambiental y provocar la fragmentacion de microhabitats, disrupcién de limites entre
poblaciones o reducciones en la diversidad especifica, acompafadas por un aumento en la

abundancia de ciertas especies (De la Cruz-Leyva et al., 2014).

Los virus también desempefan funciones ecoldgicas fundamentales en los
ecosistemas acuaticos, especialmente en la dinamica del carbono y en la regulacion de la
biodiversidad microbiana. Diversos estudios han identificado que muchos virus acuaticos
portan genes metabdlicos auxiliares (Auxiliary Metabolic Genes o AMGs). Estos codifican
funciones metabdlicas esenciales que alteran o complementan el metabolismo del
hospedador durante la infecciéon. Algunos AMGs estan relacionados con procesos como la
fotosintesis (incluyendo genes funcionales asociados a la fotosintesis), respiracién aerobia y
anaerobia, metabolismo de carbohidratos y el ciclo del nitrdgeno (Gazitua et al., 2020; He et
al.,, 2017; Yuan et al., 2024). Esta capacidad de modular rutas metabdlicas criticas sugiere

una estrecha coevolucién con las comunidades microbianas que habitan estos ambientes, e



incluso una funcion adaptativa en condiciones extremas, como las presentes en fuentes

hidrotermales o zonas oceanicas con bajo oxigeno.

Ademas, la lisis viral de células microbianas favorece la liberacion de materia organica
disuelta (DOM, por sus siglas en inglés), facilitando el reciclaje de nutrientes esenciales en la
columna de agua. Se estima que entre el 6 y el 26 % del carbono fijado mediante
fotosintesis es transferido a la DOM por este mecanismo, lo que representa un flujo
significativo de energia dentro de las redes tréficas (Sime-Ngando, 2014). Sin embargo, la
eficacia de estos procesos depende en gran medida de factores ambientales como la
temperatura, la concentracion de oxigeno disuelto y la composicién de las comunidades

microbianas, todos ellos modulados por la variabilidad climatica (Lépez & Fernandez, 2013).

Los virus acuaticos presentan un amplio espectro de hospedadores, que abarca desde
organismos individuales hasta filos completos. Su propagaciéon se basa en la infeccion y
replicacion dentro del hospedador, utilizando su maquinaria metabdlica, lo que se asocia a su
naturaleza obligadamente parasitaria (Goulding, 2023). Evolutivamente, los virus tienden a
infectar hospedadores filogenéticamente cercanos; sin embargo, existen excepciones
notables. Algunos virus de ARN, por ejemplo, exhiben altas tasas de mutacién que les
permiten saltar entre especies y adaptarse a hospedadores con nichos ecoldgicos distintos,
lo que genera incongruencias en los arboles filogenéticos construidos a partir de datos virales

y de hospedador (Lemieux et al., 2022).

La abundancia viral en los ecosistemas acuaticos es notablemente elevada. Se ha
estimado que en el océano profundo existen entre 10* y 10° particulas virales por mililitro
(PV/ImL), mientras que, en zonas costeras, sedimentos y regiones polares, donde la
diversidad viral es mayor, se han reportado concentraciones de hasta 102 PV/mL (Zeddam
et al.,, 2015). Estas altas densidades virales contribuyen al control de poblaciones
bacterianas y planctonicas, regulando asi la estructura de las comunidades microbianas.

Ademas, estudios recientes
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sugieren que los virus también pueden favorecer la proliferacién de ciertas bacterias mediante
la transferencia horizontal de genes, proporcionando ventajas adaptativas relacionadas con

la reproduccion, el metabolismo y la resistencia ambiental (Zeddam et al., 2015).

Las interacciones entre virus, bacterias y fitoplancton son determinantes para la
estructura y funcionamiento de las comunidades microbianas, asi como para la transferencia
de energia y nutrientes en los ecosistemas acuaticos. Estas relaciones inciden directamente
en la resiliencia del ecosistema frente a perturbaciones ambientales, incluidas aquellas
asociadas a la variabilidad climatica. Por ejemplo, en la zona de maxima clorofila, la
mortalidad bacteriana es atribuida predominantemente a la depredacion por nano flagelados.
En cambio, en capas superficiales o en la zona crepuscular, la lisis viral representa la principal
causa de muerte bacteriana, alterando tanto su transferencia a niveles tréficos superiores

como su reciclaje local (Chang et al., 2024).

Las interacciones entre virus, bacterias y otros microorganismos acuaticos ejercen
una influencia decisiva sobre los ciclos biogeoquimicos, en especial el ciclo del carbono. En
este proceso, la actividad microbiana determina si el carbono es transferido hacia niveles
troficos superiores o reciclado en las capas inferiores del ecosistema (Wommack & Colwell,
2000). De manera analoga, en el ciclo del fésforo, bacterias, fitoplancton y virus contribuyen
a la transformacion de las distintas formas quimicas de este elemento mediante procesos de

asimilacion, almacenamiento intracelular y liberacion al medio (Duhamel, 2024).

Comprender estas interacciones es fundamental para anticipar el impacto de la
variabilidad climatica sobre la eficiencia ecoldgica y la resiliencia de los ecosistemas
acuaticos. En este contexto, los virus emergen no solo como agentes reguladores de la
diversidad microbiana, sino también como moduladores claves en procesos ecologicos
esenciales, cuya alteracién podria comprometer la estabilidad funcional de estos

ecosistemas.
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5.2. DINAMICA VIRAL EN AMBIENTES ACUATICOS

Los virus son las entidades biolégicas mas abundantes del planeta, con una presencia
especialmente significativa en ecosistemas acuaticos. Se estima que sus concentraciones
oscilan entre 2,5 x 10y 2,5 x 108 PV/mL, dependiendo del tipo de habitat (Bergh et al., 1989;
Wommack & Colwell, 2000). En aguas oceanicas superficiales y profundas, se han
registrado hasta 2,5 x 108 PV/mL (Williamson et al., 2008). En ambientes dulceacuicolas
como rios, lagos y humedales, la abundancia viral puede varar entre 2,3 x 108 y 3,8 x 108
PV/mL (Middelboe et al., 2008). En contraste, en superficies sumergidas, como los
sedimentos, se reportan densidades virales mas bajas, de entre 1,3 x 10y 1,1 x 107 PV/cm?

(Farnell-Jackson & Ward, 2003).

Los bacteriéfagos representan una fraccion considerable del viroma acuatico y juegan
un papel esencial en la regulacibn microbiana, tanto en ecosistemas marinos como
continentales. Se estima que los virus son responsables de hasta un 30 % de la mortalidad
bacteriana diaria en ambientes marinos (Bravo, 2020), lo que incide directamente en la

estructura, composicion y dinamica de las comunidades microbianas.

Los anadlisis metagendmicos han revelado que los bacteriéfagos del orden
Caudovirales son los mas abundantes en ambientes marinos (Lu et al., 2022). Sin embargo,
el viroma marino también incluye virus de algas y virus gigantes, especialmente de las familias
Mimiviridae y Phycodnaviridae, que representan una fraccion significativa de la diversidad

viral (Williamson et al., 2008).

Esta diversidad refleja una notable variabilidad genética, en parte atribuible a la
presencia de AMGs y a genes derivados de los propios hospedadores. Estos elementos
genéticos evidencian la contribucion de los virus a la transferencia horizontal de genes, un
mecanismo crucial para la diversificacién microbiana y la adaptacién ecolégica (Morimoto et

al., 2022).
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Los virus se replican mediante dos estrategias: el ciclo litico y el ciclo lisogénico, cuya
prevalencia varia segun factores ambientales y la fisiologia del hospedador. En el ciclo litico,
el virus infecta a la célula, se replica utilizando su maquinaria y provoca la lisis celular,
liberando nuevas particulas virales. Este ciclo predomina cuando hay alta abundancia y
actividad de hospedadores, en condiciones ricas en nutrientes, favoreciendo el fendmeno

denominado “kill-the-winner” (KtW).

En contraste, durante el ciclo lisogénico, el genoma viral se integra en el ADN del
hospedador, permaneciendo latente como profago. Este ciclo es comin en ambientes
oligotréficos o bajo estrés celular, donde la baja disponibilidad de hospedadores limita la
propagacion viral directa. Bajo estas condiciones, el virus puede “esperar” hasta que las
condiciones mejoren, en un patron conocido como “Piggyback-the-winner” (PtW) (Zhang et

al., 2020).

La dinamica viral en estos ecosistemas se caracteriza por ciclos complejos de
infeccién, replicacion y lisis celular, procesos que generan un flujo constante de DOM al
ambiente (Figura 1). Este fendmeno, conocido como shunt viral, favorece la redistribucién de
nutrientes y la sucesion ecoldgica microbiana, al promover el recambio de especies e impedir
el dominio de grupos especificos (Ram & Sime-Ngando, 2023). La lisis selectiva también
regula la competencia entre especies microbianas, modificando la composicion de las
comunidades y determinando qué grupos funcionales prosperan o disminuyen (Weinbauer,

2004).

Las interacciones virus-hospedador inciden directamente en el ciclo del carbono,
donde la lisis viral incrementa las concentraciones de carbono disuelto (DOC), promoviendo
su retencion y el reciclaje en la zona fética. Esto puede incrementar la productividad primaria

y la respiracién microbiana, pero reducir la eficiencia de la bomba biolégica de carbono,
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disminuyendo asi la transferencia de carbono hacia niveles tréficos superiores (Lenborg et
al., 2013; Weitz et al.,, 2015). De manera similar, la liberacion de nutrientes como el
nitrégeno y el fosforo durante la lisis viral acelera sus ciclos biogeoquimicos al aumentar su
disponibilidad para otros microorganismos y alterar la estequiometria local (Kuzyakov &

Mason-Jones, 2018; Wang et al., 2024).

co,

Fitoplancton Zooplancton
&' fijacion de carbono ’ respiracion

Figura 1. Esquema de la parte de la red tréfica oceanica en la que los microorganismos

juegan un papel fundamental (Lopez & Zaballos, 2005).

Los virus también cumplen un rol fundamental en la evolucién microbiana (Figura 2),
mediante la transferencia horizontal de genes. Este proceso ocurre con la movilizacién de
AMGs, algunos de los cuales son conservados. Por ejemplo, los genes phoH, phoU y pstS,
vinculados al ciclo del fésforo; asi como psbA 'y psbD, que codifican las proteinas D1y D2 del
fotosistema Il y son esenciales en la fotosintesis oxigénica (Millard et al., 2004; Slesak &
Slesak, 2024). Algunos estudios también mencionan genes involucrados en el ciclo del

nitrégeno, donde los genes nirK, amoC, nasA 'y nrtP estan relacionados con la desnitrificacion,
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nitrificacion, reduccion asimilatoria de nitrato y transporte de nitrito en zonas con minimo

oxigeno (Li et al., 2022; Ulloa et al., 2020).
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Figura 2. Esquema de la historia evolutiva de los cloroplastos en organismos actuales que

realizan fotosintesis oxigénica en relacion con la tasa de mutacién sinénima (rS) de las

secuencias codificantes de los genes psbA, psbD, psbO y atpA (Slesak y Slesak, 2024)

Ademas, algunos AMGs son especificos de determinados habitats o linajes virales, lo

que sugiere un patron de adaptacion local y coevoluciéon con los hospedadores (Yu et al.,

2023). En conjunto, estos mecanismos contribuyen significativamente a la plasticidad

genética de las comunidades microbianas, favoreciendo su adaptacién a condiciones

ambientales cambiantes y reforzando la resiliencia ecoldgica de los ecosistemas acuaticos

(Roux et al., 2016). La susceptibilidad de los hospederos y la dinamica viral en ecosistemas

acuaticos estan fuertemente modulados por diversos factores ambientales, entre ellos la

temperatura, la radiacion solar, la disponibilidad de nutrientes y la estructura de la comunidad

microbiana.
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En primer lugar, se ha observado que un aumento en la temperatura puede reducir la
relacion virus/procarionte, al incrementar la actividad metabdlica del hospedador y acelerar
la degradacion de particulas virales (Parikka et al., 2017). Por otro lado, la intensidad de la luz
afecta directamente a la actividad fotosintética y, en consecuencia, a la tasa de infeccion
viral, especialmente en las capas superficiales, donde los hospedadores fototréficos

presentan mayor actividad (Shen & Shimizu, 2021).

En cuanto a la disponibilidad de nutrientes, existen dos escenarios: bajo condiciones
eutrdficas, el aumento en la actividad y abundancia de los hospedadores facilita la replicacion
viral en la superficie. En contraste, en ambientes oligotréficos, la infecciéon puede mantenerse
mediante la lisis de hospedadores de gran tamafio, aunque la tasa de infeccién disminuye

debido a la menor densidad celular.

Finalmente, la estructura de la comunidad microbiana también condiciona la
productividad viral. Los virus altamente productivos suelen asociarse a hospedadores de
abundancia intermedia o baja, mientras que, en comunidades dominadas por hospedadores
muy abundantes, predominan las infecciones lisogénicas, con menor liberacién de

particulas virales (Coutinho et al., 2019; Varona et al., 2024).

Los virus liticos de fitoplancton cumplen un papel esencial en el control de las
floraciones algales. Al provocar la lisis masiva de células fitoplanctonicas, limitan su
proliferacion excesiva y evitan desbalances ecoldgicos (Pal et al., 2020; Zhang et al., 2024).
Este control viral contribuye a preservar la diversidad funcional de fitoplancton y facilita la
sucesion ecoldgica, permitiendo la coexistencia de distintas especies (Brussaard, 2004;

Flynn et al., 2022).

Ademas, la lisis celular libera nutrientes y materia organica disuelta, que son

rapidamente reutilizados dentro del microbial loop, promoviendo la actividad bacteriana y el
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reciclaje eficiente de recursos. Este proceso sostiene la productividad primaria y mejora la
eficiencia de las ramas troficas microbianas (Dikstein et al., 2024; Laber et al., 2018; Vincent

et al., 2023).

La coevolucion entre virus y hospedadores genera una dinamica constante de
adaptacion y contra-adaptacion. Los hospedadores desarrollan mecanismos de resistencia,
mientras que los virus evolucionan estrategias para superarlos, impulsando asi la

diversificacion genética y fenotipica microbiana (Martiny et al., 2014).

Uno de los mecanismos clave en este proceso es la transduccion, mecanismo por el
que los bacteriéfagos transfieren fragmentos de ADN del hospedador empaquetado
accidentalmente en nuevas particulas virales. Esta transferencia genética entre células
microbianas durante nuevas infecciones promueve la plasticidad gendmica y la evolucion

adaptativa (Miller, 2001).

5.3. VARIABILIDAD CLIMATICA Y SUS EFECTOS EN LA ECOLOGIA VIRAL

La variabilidad climatica se refiere a las fluctuaciones naturales del clima que ocurren
en escalas temporales que van de meses a décadas. Ejemplos representativos incluyen el
fendmeno de El Nifio-Oscilacion del Sur (ENSO) y las oscilaciones articas (Yeh et al., 2009).
Estas variaciones pueden ser periodicas o aleatorias y no implican necesariamente una
tendencia sostenida en el tiempo. No obstante, su efecto sobre los ecosistemas es
considerable, pues modifican procesos ecoldgicos clave que sustentan la estructura y funcion

de la vida microbiana.

A lo largo del tiempo geoldgico, cambios en los ciclos biogeoquimicos, la radiacion
solar y eventos como El Nifio y La Nifia han moldeado las comunidades acuaticas. Sin

embargo, en el ultimo siglo, la influencia antrépica, principalmente a través de la emisién de
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gases de efecto invernadero, ha intensificado estas alteraciones, provocando modificaciones
significativas en variables ambientales como la temperatura, el pH, la salinidad y la

oxigenacion del agua (IPCC, 2021).

A diferencia de la variabilidad climatica, el cambio climatico se refiere a alteraciones
sostenidas de largo plazo en los patrones climaticos regionales o globales, usualmente
asociadas a la actividad humana. Este fendmeno no solo modifica los promedios climaticos,
sino que también afecta la frecuencia e intensidad de la variabilidad climatica natural, como
es el caso de los eventos ENSO mas extremos o recurrentes (Cai et al.,, 2015). Estas
condiciones incrementan la ocurrencia de perturbaciones que transforman la estructura y
funcionamiento de los ecosistemas acuaticos, afectando procesos como la productividad
primaria, la distribucion de especies y la frecuencia de floraciones algales nocivas (Collins et

al., 2010).

Entre los factores ambientales que mas inciden en la composicién microbiana se
encuentran la temperatura y la estratificacion térmica, El aumento de la temperatura
intensifica la separacién de capas acuaticas, generando gradientes verticales de temperatura
y oxigeno. Estos gradientes definen microhabitats diferenciados, donde prosperan
determinados grupos microbianos segun su tolerancia térmica y requerimientos metabdlicos
(Shilei et al., 2020). A su vez, la disponibilidad de oxigeno disuelto influye en la actividad de
microorganismos aerobicos y favorece el crecimiento de bacterias anaerobias, lo que altera
los ciclos de nutrientes, la descomposicion de la materia organica y la actividad viral, debido
a la estrecha dependencia de los virus del estado fisiolégico de sus hospedadores

(Zimmerman et al., 2019).

Estas transformaciones afectan directamente la ecologia viral. Por ejemplo, el
incremento de la temperatura puede aumentar las tasas de replicacion viral y adelantar los

picos de abundancia viral en comunidades acuaticas, modificando el momento en que ocurren
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las infecciones y el reciclaje de carbono y nutrientes (Frenken et al., 2020) (Figura 3).
Asimismo, se puede maodificar el rango de hospedadores y favorecer la aparicién de cepas
virulentas con mayor capacidad de dispersion (Labonté & Suttle, 2013). En zonas polares, el
derretimiento del hielo perenne ha activado reservorios virales antiguos, mientras que, en
regiones tropicales, la intensificacion de eventos extremos como huracanes o sequias ha
alterado la disponibilidad de nutrientes y la estratificacion térmica, modificando la dinamica

trofica y la actividad viral (Wigington et al., 2016).
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Figura 3. Dinamica de la abundancia de virus en experimentos de incremento de

temperatura (Frenken et al., 2020).
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Ademas, se ha documentado que la variabilidad climatica puede alterar la
conectividad entre habitats acuaticos, afectando la dispersién de virus y el intercambio
genético entre comunidades microbianas (Lemieux et al., 2022). Estos cambios generan una
ecologia viral altamente dinamica, con posibles repercusiones sobre la biodiversidad, el

equilibrio ecoldgico y los servicios ecosistémicos asociados a la microbiota acuatica.

Estudios recientes han revelado patrones estacionales y espaciales complejos en la
abundancia y diversidad viral, con la emergencia de nuevos taxones y una gran proporcion
de virus previamente no descritos, especialmente en regiones sensibles como el
Océano Austral (Coutinho et al.,, 2017; Dominguez et al., 2022; Piedade et al.,, 2024).
Asimismo, el calentamiento de la superficie oceanica y los cambios en los regimenes de
circulacion estan desplazando las provincias gendmicas de virus y hospedadores hacia
latitudes mas altas, favoreciendo la expansion de comunidades tropicales y la disminucion de
comunidades templadas (Frémont et al., 2022). La alta microdiversidad viral y la aparicién de
nuevas variantes han sido evidenciadas en series temporales metagenémicas, como las
reportadas por Roux et al. (2016), lo que demuestra la plasticidad genética y la capacidad de

respuesta de los virus marinos frente al cambio global.

En respuesta a esta complejidad, algunos modelos ecolégicos avanzados han
comenzado a incorporar la diversidad y los rasgos funcionales de bacterias para mejorar las
predicciones sobre funciones ecosistémicas en regiones polares (Kim et al., 2022). Sin
embargo, la inclusion explicita de los virus en estos modelos es aun limitada. Su
representacion suele ser indirecta, a través de sus efectos sobre las poblaciones bacterianas,
lo que evidencia la necesidad de profundizar en su estudio e integracion (Gregory et al.,

2019).
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5.4. HERRAMIENTAS METAGENOMICAS Y SU APLICACION EN EL ESTUDIO VIRAL

La metagenémica es una disciplina que permite el analisis del material genético
extraido directamente de muestras ambientales, posibilitando la caracterizacién de
comunidades microbianas complejas sin la necesidad de aislar ni cultivar organismos
involucrados (Pérez-Cobas et al., 2020; Zeng et al., 2021). A diferencia de la genémica
clasica, que se centra en el analisis de organismos cultivables, este enfoque posibilita el
estudio de una diversidad microbiana significativamente mayor, incluyendo organismos
clave para comprender procesos ecolégicos que, de otro modo, permanecerian

inexplorados (Handelsman, 2004; Rubin & Tringe, 2005).

Entre las principales ventajas de la metagendmica frente a otras destaca su
capacidad para estudiar la mayoria de los microorganismos presentes en un ambiente,
incluidos aquellos no cultivables por métodos tradicionales (Godzik et al., 2010). Asimismo,
permite la identificacion de nuevas especies, genes y funciones metabdlicas, ampliando
significativamente el conocimiento sobre la ecologia y la fisiologia microbianas en entornos
especificos (Sharon & Banfield, 2013). Actualmente, su aplicacion se extiende a diversas
areas como la microbiologia ambiental, clinica y diagnéstico molecular y, de manera

destacada, la biotecnologia.

En este contexto, las técnicas mas utilizadas incluyen:
o Metagendmica shotgun, basada en la secuenciacibn masiva de todo el ADN
ambiental, que permite identificar diversidad y funciones genéticas y reconstruir genomas

completos (Pérez-Cobas et al., 2020).

e Virdmica, un enfoque especializado para el estudio de virus ambientales, que posibilita
la caracterizacion de la diversidad viral, la detecciéon de nuevos virus y el analisis funcional de

viromas en distintos ecosistemas (Zeng et al., 2021).
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e Analisis de ADNc, orientado al estudio de transcriptomas ambientales, util para
identificar la expresion génica activa y comprender funciones metabdlicas en tiempo real

dentro de las comunidades microbianas (Zeng et al., 2021).

e Secuenciaciéon de genes ARNr 16S y 18S, para la identificacion y clasificacion
taxondmica de bacterias, arqueas y eucariotas, respectivamente, a partir de regiones
altamente conservadas del ADN ribosomal, o que permite establecer la composicién y

estructura de comunidades microbianas (Handelsman, 2004).

Las herramientas metagendmicas han revolucionado el estudio de los virus en
ecosistemas acuaticos, al permitir su caracterizacion directa sin necesidad de cultivo previo.
Técnicas como la secuenciacion masiva (shotgun) y el analisis bioinformatico de grandes
volumenes de datos han posibilitado la identificacion de AMGs, como psbA (fotosintesis),
pmoC (oxidacion de metano) y katG (degradacion del perdxido de hidrégeno) (Zhou et al.,
2025), asi como la reconstruccion de genomas virales completos a partir de muestras
ambientales (Paez-Espino et al., 2016; Roux et al., 2015). Esta informacién ha sido
fundamental para comprender la estructura, funciéon y dinamica del viroma marino y
dulceacuicola, asi como su papel en los ciclos biogeoquimicos, la fotosintesis, el metabolismo
de la coevalucién microbiana y la resiliencia de los ecosistemas frente al cambio climatico

(Heyerhoff et al., 2022).

La metagendmica viral también permite detectar virus emergentes o reactivados,
identificar patrones espaciotemporales de abundancia y diversidad, y reconocer la existencia
de “provincias virales”, donde ciertos genotipos predominan localmente (Ruiz-Pérez et al.,
2019). Esta informacion es clave para generar modelos predictivos de respuesta ecolégica
frente a perturbaciones ambientales, lo que refuerza su valor estratégico en programas de

monitoreo y conservacion de ecosistemas acuaticos vulnerables.
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Iniciativas globales como Tara Oceans y el Global Ocean Virome (GOV 2.0) han sido
fundamentales para mapear la diversidad y funcion de viroma marino a escala global. Estos
proyectos han identificado AMGs conservados y patrones de distribucion que trascienden
habitats y hospedadores, revelando la existencia de un “nucleo global” de genes virales
funcionales. Ademas, han contribuido al modelamiento del impacto de los virus en procesos
clave como la productividad primaria y los ciclos biogeoquimicos oceanicos (Heyerhoff et al.,

2022; Hurwitz & U'Ren, 2016).

Las herramientas bioinformaticas derivadas de la metagendmica son esenciales para
evaluar y predecir los efectos del cambio climatico en ecosistemas sensibles. Permiten
analizar cédmo la variabilidad climatica influye en la dinamica viral y microbiana, y anticipar
desequilibrios ecoldgicos, como alteraciones en ciclos biogeoquimicos o floraciones algales.
La integracién de datos metagendmicos en modelos climaticos mejora la prediccion de
respuestas ecosistémicas ante fluctuaciones ambientales o cambios en nutrientes. Por
ejemplo, estudios recientes han proyectado una menor pérdida de carbono en suelos
tropicales gracias a la diversidad funcional y a la aclimatacién microbiana (Turner et al.,
2021). Ademas, los perfiles genéticos y funcionales obtenidos pueden utilizarse como
bioindicadores en el monitoreo de la salud de los ecosistemas acuaticos (Bansal et al.,

2021). Ejemplos puntuales se detallan en la Tabla 1.

La metagendmica se ha consolidado como una herramienta estratégica en la
vigilancia ambiental, al permitir un monitoreo integral, no dirigido, de la biodiversidad
microbiana y viral. Su capacidad para detectar y cuantificar organismos y genes no cultivables
la posiciona como un pilar en la evaluacién de la salud ambiental y la respuesta a presiones
antropogénicas y climaticas. Ademas, es eficaz para el seguimiento de genes de resistencia
a antibioticos (Vikesland et al., 2025) y de rutas metabdlicas implicadas en la degradacién de
contaminantes, contribuyendo a la gestion de riesgos ambientales. Su integracion en
programas de monitoreo costero y de aguas continentales proporciona datos de alta

resolucion que favorecen la toma de decisiones en conservacion y manejo de recursos
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(Gante et al.,, 2025; Pugazlendhi et al., 2020). El avance continuo en tecnologias de

secuenciaciéon y analisis de datos fortalecera aun mas su inclusién en modelos predictivos,

promoviendo la gestién ambiental mas proactiva y basada en evidencia (Pop et al., 2025).

Tabla 1. Ejemplos de aplicaciones y hallazgos metagenémicos en distintas zonas

acuaticas

Regiéon / Escenario

Hallazgos y aplicaciones metagenémicas

Suelos tropicales

Zonas polares

Ambientes marinos globales
(Tara Oceans)

Modelos informados por metagendmica proyectan menor pérdida de
carbono con el calentamiento (Turner et al., 2021).

La metagendmica revela gran diversidad bacteriana y cianobacteriana,
incluyendo especies nuevas y adaptaciones a condiciones extremas
(Becker & Pushkareva, 2023; Wilmotte et al., 2023).

Herramientas como DiTing correlacionan perfiles funcionales
microbianos con cambios ambientales, Utiles para proyecciones globales
(Zhang et al., 2020).




24

6. CONCLUSIONES

Los ecosistemas acuaticos constituyen sistemas complejos donde interactuan
factores bidticos, abidticos y fisicoquimicos para sostener el equilibrio ecologico. En este
contexto, los virus emergen como actores fundamentales en la regulacion de las comunidades
microbianas, la transferencia de energia y la modulacién de procesos clave como los ciclos
del carbono, nitrégeno y fosforo. Su extraordinaria abundancia, con concentraciones de hasta
cientos de millones de particulas por mililitro en aguas superficiales, confirma su

protagonismo en la ecologia microbiana acuéatica.

Las estrategias de replicacion viral, particularmente los ciclos litico y lisogénico,
determinan la estructura de las comunidades microbianas, favorecen la diversidad funcional
y regulan procesos como la transferencia horizontal de genes, la resiliencia ecosistémica y la
eficiencia de la bomba biolégica de carbono. Estos mecanismos reflejan una coevolucién
dinamica entre virus y hospedadores, influenciada por condiciones ambientales extremas y

por la disponibilidad de recursos.

La variabilidad, incluyendo cambios en la temperatura, el pH, la oxigenacion y la
disponibilidad de nutrientes, esta reconfigurando la diversidad, distribucién y actividad viral
en ecosistemas marinos y dulceacuicolas. Esto implica desplazamientos biogeograficos,
alteraciones en las tasas de infeccion, el surgimiento de cepas virulentas y una potencial
pérdida de diversidad funcional. No obstante, los virus demuestran una notable plasticidad
ecoldgica, adaptandose a nuevas condiciones mediante mutaciones, recombinacion genética

y transferencia horizontal.

Las herramientas metagendmicas han transformado el estudio del viroma acuatico, al
permitir la caracterizacién de virus no cultivables y la integracion de datos virales en modelos

ecoldgicos y climaticos. Su aplicacion ha revelado la presencia de genes metabdlicos
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auxiliares (AMGs), perfiles funcionales y patones de diversidad con implicaciones profundas
en los ciclos biogeoquimicos y en la estabilidad ecosistémica. Sin embargo, para alcanzar
una comprension mas holistica de la dinamica viral, se requiere complementar la
metagendmica con analisis transcriptdmicos, protedmicos, viromicos y estudios

experimentales in situ.

Finalmente, la inclusién explicita de los virus en modelos predictivos sobre el impacto
del cambio climatico sigue siendo incipiente, lo que representa una oportunidad critica para
fortalecer la vigilancia ambiental, anticipar perturbaciones ecolégicas y disefiar estrategias de
conservacion y manejo adaptativo de ecosistemas acuaticos frente a escenarios de cambio

global.



26

7. RECOMENDACIONES

1. Se recomienda incorporar explicitamente variables relacionadas con la
ecologia viral en los modelos que evaluan los efectos del cambio climatico sobre los ciclos
del carbono, nitrégeno, fosforo, disponibilidad de nutrientes y estructura de las redes tréficas

en ecosistemas acuaticos.

2. Para reflejar la complejidad de los ecosistemas acuaticos, es necesario
desarrollar estudios experimentales que integren multiples factores ambientales
simultaneamente (como temperatura, nutrientes, luz, pH y salinidad), y que consideren

distintas escalas espaciales y temporales.

3. Se requiere profundizar en como la variabilidad climatica afecta la fisiologia
del hospedador, la expresion viral, las mutaciones y la dindmica de la infeccion viral en

contextos ecoldgicos reales, incluyendo comunidades con multiples especies.

4, Es prioritario estudiar cdmo los virus alteran los flujos de energia y nutrientes
al modificar el metabolismo de sus hospedadores, especialmente bajo escenarios climaticos

cambiantes.

5. Comparar ambientes como océanos, lagos, estuarios y sistemas
dulceacuicolas permitira identificar patrones generales y respuestas especificas de la

ecologia viral frente a la variabilidad climatica.

6. Estas lineas de investigacion contribuiran a mejorar la capacidad predictiva
sobre la respuesta de los ecosistemas acuaticos al cambio climatico y respaldaran el disefio

de estrategias de conservacién y manejo adaptativo basadas en evidencia cientifica.
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