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QMEC: una eina quantitativa d’alt
rendiment per a I’avaluacio del
potencial funcional microbia als
cicles biogeoquimics del C, N, P i S

De Pixabay.

Els microorganismes son els principals motors del cicle de nutrients en la biosfera en
afectar de manera substancial el metabolisme del carboni (C), del nitrogen (N) i fosfor
(P) a 'ambient. La determinacié de I'abundancia dels caracters microbians funcionals
involucrats en la transformacié dels nutrients, incloent el carboni (C), nitrogen (N),
fosfor (P) i sofre (S) és un aspecte critic per a l'avaluacié de la funcionalitat
microbiana als processos biogeoquimics i dels actuals canvis ambientals globals
lligats a I'activitat humana.

En un nou estudi a la revista Science China Life Sciences els autors desenvolupen
un xip d'alt rendiment basat en una PCR-quantitativa, Quantitative microbial element
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cycling (QMEC), per a una caracteritzacié exhaustiva dels gens funcionals de la
microbiota involucrada al cicle del C, N, P, S i el meta.

El cicle biogeoquimic de nutrients consta de nombrosos passos, cadascun arbitrat
per diversos gens funcionals. Per exemple, el cicle del N es composa de diversos
processos, incloent la fixacid de nitrogen, la nitrificacid, la desnitrificacio,
I’'amonificacio, I'oxidacié anaerobica de I'amoni, la mineralitzacio organica del N i la
reduccié assimilatoria i dissimilatoria del N, amb uns 20 gens microbians funcionals
implicats. “Per a I'avaluacié exhaustiva del potencial funcional de la microbiota al
cicle biogeoquimic de CNPS és imprescindible reunir dades quantitatives de tots
aquests gens, tasca extremadament laboriosa quan s’utilitzen gPCR convencionals
per processar nombroses mostres ambientals”, explica el Dr. Bang-Xiao Zheng del
CSIC-CREAF, Barcelona, actualment a la University of Helsinki.

Per tal de superar aquestes limitacions, els autors d’aquest estudi (i) han dissenyat
un set de parelles de primers involucrats al cicle del C, N, P i S i (ii) han
desenvolupat un métode de deteccié funcional basat en una gPCR d’alt rendiment,
QMEC, per a la quantificacié simultania dels gens del cicle de CNPS i per a
I'avaluacio posterior dels potencials microbians en les dinamiques biogeoquimiques
del CNPS i de les respostes microbianes als canvis ambientals. EI QMEC conté 36
parelles de primers ja conegudes i 36 de noves involucrades als cicles del C, N, P i
S, enfocades a 64 gens microbians funcionals del metabolisme del C, N, P, S i del
meta. Aquestes parelles de primers es caracteritzen per una amplia cobertura (una
mitjana de 18-20 espécies representades per cada gen) i una especificitat suficient
(>70% dels taxa) amb un limit de deteccid relativament baix (7-102 copies per
analisi).

Figura 1. Global Ecology Unit.

El QMEC va ser aplicat amb éxit en mostres de sediments i de sol, identificant de
manera significativa estructures diferents, abundancies i diversitat de gens funcionals
(P<0.05). EI QMEC permet especificar 'abundancia absoluta de gens. A més, també



permet la determinacié simultania quantitativa i qualitativa de 72 gens de 72 mostres
en cada analisi, “fet prometedor per a una investigacido exhaustiva dels processos
ecologics amb intervencié microbiana i dels cicles biogeoquimics en contextos
ambientals variats, incloent els de I'actual canvi global”’, comenta el Prof. Josep
Pefiuelas del CREAF-CSIC.
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