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Resumen

Los tubos de lava se encuentran distribuidos por todo el mundo. Estas cuevas volcánicas, 
inicialmente formadas por el flujo de lava de un volcán en erupción, son habitadas por complejas 
comunidades microbianas una vez alcanzan la temperatura ambiente. En las paredes y techos 
del tubo de lava de la Cueva del Viento (Icod de los Vinos, Tenerife, España) se han encontrado 
colonizaciones microbianas que forman biopelículas de diferentes colores (blancas, amarillas 
y rojas). Esta cueva es uno de los tubos de lava más grande del mundo, y su nombre se debe a 
las importantes corrientes de aire que se producen en su interior. La Cueva del Viento presenta 
unas características geomorfológicas únicas y una gran diversidad de fauna subterránea. Sin 
embargo, la información disponible sobre la biodiversidad bacteriana presente en su interior 
es limitada. En este trabajo se llevaron a cabo técnicas de cultivo y análisis moleculares para la 
caracterización de las biopelículas microbianas y comprender su biodiversidad, así como el estado 
de conservación de esta cavidad volcánica. Se aislaron 42 cepas bacterianas, distribuidas 
principalmente en los filos Actinomycetota y Bacillota. El género más numeroso dentro de 
cada filo fue Streptomyces (ocho cepas), el cual es abundante en suelos, y Bacillus (nueve 
cepas), respectivamente. La especie Paenarthrobacter nicotinovorans, perteneciente 
al filo Actinomycetota y hallada en las muestras de colonias amarillas y blancas (cinco 
cepas), se caracteriza por degradar nicotina, atrazina y otros herbicidas nitrogenados, 
lo que evidenciaría una posible contaminación proveniente del suelo localizado sobre la 
cueva. La muestra más diversa correspondió a la biopelícula de color blanco, situada en 
una de las zonas más contaminadas de la cueva, donde se aislaron 14 cepas bacterianas.
La caracterización de las comunidades microbianas presentes en la Cueva del Viento 
ayudará a comprender mejor su diversidad y a concienciar al público sobre la importancia 
de la conservación de este tubo de lava, proyectado hoy en día como un museo natural.

Palabras clave: bacteria, biodiversidad, técnicas de cultivo, tubos de lava.
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Microbiological study of the colored mats of the Cueva 
del Viento (Tenerife, Spain)

Abstract

Lava tubes are distributed worldwide. These volcanic caves are inhabited by complex 
microbial communities. On the walls and ceilings of the lava tube of Cueva del Viento 
(Icod de los Vinos, Tenerife, Spain) microbial colonisations have been found forming 
biofilms of different colours (white, yellow and red). This is one of the largest lava tube 
in the world, and its name is due to the significant air currents that occur inside it. Cueva 
del Viento has unique geomorphological features and a great diversity of subterranean 
fauna. However, there is limited information available on the bacterial biodiversity present 
inside the cave. In this work, culture-dependent techniques and molecular analyses were 
carried out to characterise the microbial biofilms, to understand their biodiversity, and to 
the conservation of this volcanic cavity. Forty-two bacterial isolates were obtained, mainly 
distributed in the phyla Actinomycetota and Bacillota. The most numerous genera within 
each phylum were Streptomyces (eight strains), which is abundant in soils, and Bacillus 
(nine strains), respectively. The species Paenarthrobacter nicotinovorans (Actinomycetota) 
found in the yellow and white colony samples (five strains), is characterised by degrading 
nicotine, atrazine and other nitrogenous herbicides, which could be an evidence of soil 
contamination above the cave. The most diverse sample corresponded to the white 
biofilm, located in one of the most polluted areas of the cave, where 14 bacterial strains 
were isolated. The characterisation of the microbial communities present in the Cueva 
del Viento will help to better understand their diversity and to raise public awareness of 
the importance of the conservation of this lava tube. This cave is projected nowadays as 
a natural museum.

Keywords: bacteria, biodiversity, culture-dependent techniques, lava tubes.

Introducción

El archipiélago canario se encuentra en el océano Atlántico oriental, frente a la costa del sur 
de Marruecos. Está formado por ocho islas principales de origen volcánico. En el centro de 
la cadena insular se localiza Tenerife, que es la isla más grande (2034 km2), más alta (3714 
m s.n.m. en el pico del Teide) y más diversa tanto en ecosistemas como en especies animales 
y vegetales. La localidad de Icod de Los Vinos se encuentra al noroeste de la isla; esta zona 
presenta una alta densidad de tubos de lava, en la cual se localiza la Cueva del Viento 
(Oromí, 2018; Oromí et al., 2021). Numerosos estudios indican una gran riqueza faunística 
en esta cavidad, pero la información sobre los microorganismos en esta cueva es limitada, y 
se basa en técnicas moleculares (Socorro et al., 2010; Láinez et al., 2014, Oromí et al., 2021). 

Las cuevas volcánicas se encuentran distribuidas por todo el mundo; varios estudios 
muestran las complejas comunidades microbianas que habitan en estos tubos de lava, 
que generalmente están formando biopelículas que recubren las paredes y los techos 
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(Riquelme et al., 2015; González-Pimentel et al., 2018). Estas biopelículas pueden tener 
diferentes tamaños, desde pequeñas colonias hasta cubrir extensas zonas. Además, 
también pueden tener diferentes coloraciones, incluyendo amarillo, naranja, gris, rosa 
y blanco. En 1981 se utilizaron métodos dependientes de cultivos para describir por 
primera vez las comunidades microbianas presentes en las cuevas de lava de Hawai e 
informaron sobre la presencia de hongos y bacterias aeróbicas (Lavoie et al., 2017). 

Las cuevas de lava son ambientes extremos, caracterizados por ser oligotróficos, con 
escaso contenido en carbono orgánico, temperatura y humedad constantes a lo largo 
del año y por la falta de luz en la zona profunda de la cueva, lo que crea un déficit de 
microorganismos productores primarios. El aislamiento de la mayoría de las cuevas limita 
la capacidad de los organismos para migrar, lo que resulta en altos niveles de endemismo 
entre los troglobiontes y los estigobiontes (Christman et al., 2005). Los resultados de 
Hathaway et al. (2014) evidencian que esta tendencia puede extenderse a la diversidad 
bacteriana encontradas en las biopelículas microbianas de las cuevas de lava de las Azores 
y Hawai.

Las principales bacterias identificadas en los tubos de lava de todo el mundo pertenecen 
a los filos Actinomycetota, Pseudomonadota, Acidobacteriota, Nitrospirota, Bacillota, 
Bacteroidota y Chloroflexota. Actinomycetota y Pseudomonadota son los filos más 
abundantes en los tubos de lava de diferentes partes del mundo, alcanzando más del 
50% del total de filos identificados en cada cueva. Riquelme et al. (2015) realizaron uno 
de los mayores esfuerzos de muestreo en cuevas volcánicas de España, Portugal, Estados 
Unidos y Canadá (Northup et al., 2011; González-Pimentel et al., 2018; Miller et al., 2020).

Materiales y métodos

Localización y muestreo

La Cueva del Viento es una cavidad volcánica situada en la localidad de Icod de los Vinos, 
en el norte de la isla de Tenerife, Islas Canarias. Esta cavidad se formó hace unos 27.000 
años con la erupción del volcán Pico Viejo. Esta cueva es una de las cavidades volcánicas 
más grandes del mundo. Tiene 18.500 metros explorados y topografiados, por parte de 
los espeleólogos del Grupo de Espeleología de Tenerife Benisahare (G.E.T. Benisahare). Su 
nombre se debe a las importantes corrientes de aire que se producen en su interior. Posee 
una enorme red laberíntica de paisajes subterráneos, con innumerables ramificaciones 
aún inexploradas. Esta cueva también destaca por sus características geomorfológicas 
únicas (figura 1), ya que sus galerías están dispuestas en tres niveles superpuestos, 
fenómeno que no se describe en ningún otro lugar del mundo. Además, presenta una 
gran riqueza faunística (Láinez et al., 2014; Socorro et al., 2010). 

En septiembre de 2013 se recogieron cuatro muestras de las colonizaciones bacterianas 
localizadas en las paredes y techos de esta cueva. Las muestras se obtuvieron asépticamente, 
raspando las colonias con un bisturí estéril; se almacenaron en tubos estériles a 4 °C y se 
analizaron inmediatamente al llegar al laboratorio. Las muestras se resuspendieron en una 
solución estéril de NaCl al 0,85 % (p/v) y posteriormente se sembraron en agar nutritivo, 



488

Sara GUTIÉRREZ PATRICIO, Valme JURADO LOBO, Leonila LAIZ TROBAJO, Alfredo LÁINEZ CONCEPCIÓN, Cesáreo SAIZ JIMÉNEZ, Ana Zélia 
MILLER - Estudio microbiológico de las manchas coloreadas de la Cueva del Viento (Tenerife, España).

agar triptona-soja (TSA) y agar triptona-soja con sales de hierro, magnesio y silicio al 3 % 
(TSBAdFeMgSi). Todas las muestras se incubaron a 30 °C durante 7 semanas. Pasado este 
tiempo, las colonias bacterianas fueron seleccionadas según sus características morfológicas.

Las muestras 3C y 7G (biopelículas amarillas) se obtuvieron en el tubo B y entrada, 
respectivamente. La muestra 5E (biopelícula roja) se tomó en el punto B9 y la muestra 11K 
(biopelícula blanca) en la galería Breveritas inferior, este lugar se encuentra contaminado 
con un vertido de aguas residuales (tabla 1).

Figura 1. Tubos de lava de la Cueva del Viento.

Tabla 1. Bacterias aisladas de la Cueva del Viento.
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Tabla 1 (continuación). Bacterias aisladas de la Cueva del Viento.
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Análisis molecular de comunidades microbianas

La identificación de las comunidades bacterianas se realizó mediante técnicas de biología 
molecular basadas en el análisis del gen ARNr 16S. El ADN fue extraído utilizando el 
protocolo descrito por Griffiths et al. (2000). El gen ARNr 16S se amplificó mediante PCR 
utilizando los cebadores 616F 5'-AGAGTTTGATYMTGGCTCAG-3' (Juretschko et al., 1998), 
1510R 5'-GGCTACCTTGTTACGACTT-3' (Echigo et al., 2005), 907R 5'-AATTCCTTTGAGTTT-3' 
(Weisburg et al., 1991), y 1492R 5'-GGTTACCTTGTTACGACTT-3' (Lane, 1991).

Las reacciones de PCR se realizaron en un termociclador FlexCycler (Analytik Jena AG, 
Alemania), utilizando las siguientes condiciones: 94 °C durante 2 min; 35 ciclos de 94°C 
durante 20S, 55°C durante 20s, 72 °C durante 2 min; y el paso final de 72 °C durante 10 
min. Los productos de PCR positivos se purificaron usando el Kit JetQuick PCR Purification 
Spin Kit (GenoMed Inc., Leesburg, FL, EE. UU.) de acuerdo con las instrucciones del 
fabricante y se almacenaron a -20 °C para su posterior análisis.

Los productos purificados por PCR se secuenciaron en el Laboratorio Secugen (CSIC, 
Madrid, España), las secuencias obtenidas se editaron utilizando el programa BioEdit 
Sequence Alignment Editor (versión 7.0.4.1; Hall, 1999).

Tabla 1 (continuación). Bacterias aisladas de la Cueva del Viento.

1Comparte la misma similitud con Streptomyces cyaneus (AF346475), S. lincolnensis (X79854), S. antibioticus 
(AB184184), S. mirabilis (AB184412), S. shaanxiensis (FJ465151) y S. griseoruber (AB184209).

2Grupo taxonómico Streptomyces lydicus: S. lydicus (AB184281) y S. chattanoogensis (AJ621611).
3Grupo taxonómico Bacillus mycoides: B. mycoides (ACMU01000002) y B. weihenstephanensis 

(BAUY01000093).
4Grupo taxonómico Streptomyces lavendulae: S. avidinii (AB184395), S. xanthophaeus (AB184177), S. cirratus 
(AY999794), S. vinaceus (AB184394), S. spororaveus (AJ781370), S. nojiriensis (AJ781355), S. lavendulae subsp. 

lavendulae (AB184146), entre otros.
5Comparte la misma similaridad con: Bacillus zhangzhouensis (JOTP01000061), B. safensis subsp. safensis 

(ASJD01000027) y B. safensis subsp. osmophilus (KY990920).
6Grupo taxonómico Micrococcus luteus: M. yunnanensis (FJ214355) y M. luteus (CP001628). 

7La cepa CV11KN6,2 comparte la misma similitud con Pseudoxanthomonas mexicana (AF273082), P. japonensis 
(AB008507) y P. arseniciresistens (MN685193).
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La identificación de las secuencias del gen ARNr 16S se realizó utilizando la base de 
datos EZBioCloud y la base de datos del Centro Nacional de Información Biotecnológica 
(NCBI), utilizando el algoritmo BLASTN. Las secuencias se depositaron en la base de datos 
del NCBI GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/), con los números de acceso 
LN867256-LN867289 y LN881695-LN881702.

Resultados y discusión

En este estudio se han obtenido 42 cepas bacterianas, distribuidas principalmente en los 
filos Actinomycetota (42,86%) y Bacillota (40,48%). Los géneros más numerosos fueron 
Streptomyces (44,45%) y Bacillus (58,82%). El filo Pseudomonadota (11,90%) se encontró 
en la muestra de biopelícula amarilla B (7G) y en la de biopelícula blanca (11K). El filo 
Bacteroidota (4,76%) sólo se halló en la muestra 11K, que fue la más diversa, ya que en 
ella estuvieron presentes los cuatro filos mencionados.

Dentro del filo Actinomycetota, el género Streptomyces (44,45%) fue el más numeroso, 
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ampliamente distribuido y es abundante en suelos, incluido el compost. También se ha 
aislado de otras cuevas volcánicas y cuevas kársticas (Gutierrez-Patricio, 2016; Riquelme 
et al., 2017). Algunas especies son patógenas de animales y humanos, mientras que otras 
son fitopatógenas (Kämpfer, 2012). De este género se aislaron seis cepas diferentes, las 
tres cepas identificadas a nivel de especie se aislaron de la muestra de manchas amarillas 
A (3C). De Streptomyces palmae se aislaron dos cepas en la muestra 3C. Los miembros de 
este género son conocidos por producir antibióticos y compuestos biactivos. Por ejemplo 
S. palmae, que se aisló de la rizosfera de la palma aceitera, presenta actividad antifúngica 
frente a algunos hongos fitopatógenos como Ganoderma boninense, y también presenta 
actividad antimicrobiana frente a bacterias Gram positivas y Gram negativas (Sujarit et al., 
2016; 2020). Asimismo, se aislaron las especies S. rhizosphaerihabitans y S. plumbiresistens. 
La primera de ellas se aisló por primera vez de la rizosfera de un bosque de bambú 
coreano, mientras que la segunda fue aislada de un suelo chino contaminado con plomo. 
Además, se ha demostrado que la cepa S. plumbiresistens produce polihidroxialcanoato 
(PHA) un polímero conocido como plástico biodegradable (Guo, et al., 2009; Al-Hamdani, 
2016; Lee et al., 2016).

Miembros de la familia Micrococcaceae se aislaron de las muestras 7G y 11K. Los 
géneros encontrados fueron Arthrobacter, Paenarthrobacter y Micrococcus. Del género 
Arthrobacter, y concretamente de la especie A. ginkgonis sólo se encontró una cepa 
en la muestra 11K. Esta especie fue aislada por primera vez de la raíz de Ginkgo biloba 
(Cheng et al., 2017). El género Paenarthrobacter se halló en la muestra 7G (tres cepas) 
y 11K (dos cepas). Todas las cepas aisladas se identificaron como P. nicotinovorans. 
Esta especie se caracteriza por la degradación de nicotina, atrazina y otros herbicidas 
triazínicos (Kodama et al., 1992, Aislabie et al., 2005, Busse, 2016). Por último, se aislaron 
tres cepas del género Micrococcus, que se caracteriza por ser quimioorganótrofo con 
metabolismo estrictamente respiratorio. Estas cepas se identificaron como M. luteus, 
especie originariamente aislada de la piel de mamífero. 



492

Sara GUTIÉRREZ PATRICIO, Valme JURADO LOBO, Leonila LAIZ TROBAJO, Alfredo LÁINEZ CONCEPCIÓN, Cesáreo SAIZ JIMÉNEZ, Ana Zélia 
MILLER - Estudio microbiológico de las manchas coloreadas de la Cueva del Viento (Tenerife, España).

492

El filo Bacillota, como se ha mencionado anteriormente, fue muy numeroso y diverso, 
en cuanto al número de géneros hallados. En estas muestras se aislaron 9 cepas de 
Bacillus, género formado por un gran número de bacterias heterogéneas que están 
ampliamente distribuidas en el suelo y subsuelo. Algunas especies de Bacillus se utilizan 
en aplicaciones industriales, como la síntesis de productos farmacéuticos y químicos, o en 
la producción de alimentos como es el caso de B. siamensis (5E y 7G), aislado inicialmente 
de un condimento alimentario tailandés muy popular (Poo-khem) (Sumpavapol et al., 
2010) y B. mycoides (7G) aislado de la leche. Además de las dos especies mencionadas 
anteriormente, se aislaron otras dos especies de Bacillus en la muestra 5E; B. atrophaeus, 
aislada de suelo (Nakamura, 1989), y tres cepas de B. tequilensis, aislada por primera vez 
en una tumba mexicana (Gatson et al., 2006). Asimismo, se aislaron tres cepas de Bacillus 
que no se pudieron identificar a nivel de especie.

También se aislaron otras cuatro especies pertenecientes al filo Bacillota, tres de ellas 
se aislaron en la muestra 7G, los géneros Peribacillus, Psychrobacillus y Rossellomorea, 
mientras que los géneros Metabacillus y Sutcliffiella se aislaron en la muestra 11K. La 
mayor parte de los miembros del género Peribacillus se han aislado de suelos, como es 
el caso de la cepa aislada en este trabajo, P. simplex, aunque también se han aislado 
de intestinos de animales o de humanos, de permafrost y algunas especies se utilizan 
industrialmente en la remediación del butanol como, por ejemplo, P. butanolivorans 
(Patel y Gupta, 2020). El género Psychrobacillus se caracteriza por ser psicrotolerante, sólo 
se aisló una cepa correspondiente a P. soli, que tiene capacidad para degradar aceite, y se 
aisló inicialmente de un suelo contaminado con aceite próximo a una gasolinera (Thi Pham 
et al., 2015). El género Rossellomorea, por el contrario, está presente principalmente en 
ambientes marinos, la especie aislada en este estudio fue R. vietnamensis, una bacteria 
moderadamente halotolerante que fue aislada inicialmente de una salsa de pescado 
vietnamita (Noguchi et al., 2004; Gupta et al., 2020). El género Metabacillus se ha aislado 
de diversos ambientes, incluidos suelos, lago hipersalino y región costera marina. En este 
trabajo se aisló una cepa de M. litoralis (ambiente marino) (Yoon y Oh, 2005¸ Patel y 
Gupta, 2020); mientras que la cepa alcalófila Sutcliffiella halmapalus fue aislada de suelo 
(Nielsen et al., 1995; Gupta et al., 2020). 

Por otro lado, el filo Pseudomonadota sólo estuvo representado en la muestra 7G y 11K, 
con el género Pseudomonas; este género es muy numeroso y se puede aislar de varios 
ambientes naturales como agua, suelo, plantas y animales. La mayoría de las especies 
no son patógenos de plantas y animales, pero algunas causan infecciones en humanos, 
además son muy versátiles metabólicamente y tienen propiedades biotecnológicas 
importantes. En la muestra 7G se obtuvo una cepa P. laurylsulfatiphila, que se caracteriza 
por degradar dodecilsulfato sódico (SDS) y se aisló inicialmente de un suelo de turba de 
una planta de tratamiento de aguas residuales (Furmanczyk et al., 2018). También se 
encontraron las especies P. yangonensis (2 cepas) y P. lalkuanensis (1 cepa) en la muestra 
11K. La primera fue aislada de una herida de un paciente de un hospital de Myanmar, 
mientras que la segunda fue aislada de un consorcio de bacterias de suelo contaminado 
enriquecido para la remediación de desechos electrónicos (Tohya et al., 2020; Thorat et 
al., 2020).
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Otro género de Pseudomonadota aislado en la muestra 11K fue Pseudoxanthomonas; los 
miembros pertenecientes a este género tienen una amplia distribución en la naturaleza, 
concretamente fue aislado del lodo de un reactor anaerobio que trata las aguas residuales 
de una quesería, de la orina de un niño, aguas subterráneas contaminadas con arsénico 
en la India, etc. Las bacterias de este género reducen arsénico y nitrato (Thierry et al., 
2004; Mohapatra et al., 2018).

En la muestra 11K se identificaron las dos únicas especies pertenecientes al filo 
Bacteroidota; Chryseobacterium candidae, aislada de la levadura Candida (Indu et al., 
2020) y Flavihumibacter cheonanensis, aislada de sedimento de un arroyo en Corea 
(Kim et al., 2014). Ambas cepas merecen interés, debido a que este filo se aísla con poca 
frecuencia mediante las técnicas de cultivos tradicionales. A pesar de presentar valores 
superiores al 97% de similitud podrían ser buenos candidatos para su descripción como 
nuevas especies, ya que el valor del gen del ARNr 16S del 97% no es un valor de corte 
estricto.

Las cuevas volcánicas, como la Cueva del Viento, pueden ser un buen escenario para 
estudiar la diversidad microbiana, para la caracterización de nuevas especies bacterianas 
y para el estudio de la producción de sustancias bioactivas, especialmente en los géneros 
Streptomyces, Paenarthrobacter y Pseudomonas. Además, la cepa de Pseudomonas 
yangonensis presentó un especial interés debido a que poseía bajos porcentajes de 
similitud (97,89%) con respecto a las secuencias del gen del ARNr 16S disponibles en las 
bases de datos EzTaxon (Rosselló-Móra y Amann, 2001; Stackebrandt, 2003; Kim et al., 
2014). La homología de la secuencia completa del ARNr 16S es uno de los primeros datos 
a tener en cuenta para la selección y estudio de posibles nuevas especies. Por esta razón 
esta y otras cepas aisladas de cuevas volcánicas podrían ser objeto de investigación en 
futuros estudios taxonómicos. 
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