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Resumen 

La vida microscópica en los océanos, compuesta por bacterias, 

arqueas, virus, hongos, protozoos y microalgas, es esencial para la 

salud de los ecosistemas marinos. Estos microorganismos forman 

el microbioma, una comunidad que establece relaciones 

simbióticas con organismos como corales, anémonas y medusas 

del filo Cnidaria. En estos casos, el conjunto huésped-microbioma 

se denomina holobionte, donde los microbios brindan defensa 

frente a patógenos, producen compuestos antimicrobianos y 

aportan nutrientes que optimizan el metabolismo y la fisiología del 

hospedero. En esta revisión se explora el papel ecológico del 

microbioma en cnidarios y su respuesta al estrés ambiental. Un 

ejemplo clave es la simbiosis con microalgas de la familia 

Symbiodiniaceae, que proveen productos fotosintéticos que 

sustentan el gasto energético del huésped. Sin embargo, el cambio 

climático y la contaminación alteran esta relación, causando 

blanqueamiento, pérdida de simbiontes y desestabilización del 

microbioma, lo que favorece la proliferación de bacterias 

patógenas y puede llevar a la muerte del cnidario. Se destaca el uso 

de anémonas, corales y medusas como sistemas modelo para 

estudiar estos procesos, la disminución de bacterias beneficiosas 

como Endozoicomonas, y el aumento de patógenos oportunistas 

como Vibrio. También se resalta la presencia de bacterias clave 

como Ruegeria incluso en condiciones de estrés. En conjunto, el 

microbioma se perfila como centinela de la salud marina, 

reflejando cambios ambientales antes de que los daños sean 

visibles y ofreciendo herramientas para la conservación ante el 

calentamiento global. 

Palabras clave: Microbioma marino, Simbiosis, Cambio 

climático, 16S ADNr 

 

Abstract 

 

Microscopic life in the oceans—including bacteria, archaea, viruses, 

fungi, protozoa, and microalgae—is essential for the health of 

marine ecosystems. These microorganisms form the microbiome, a 

community that establishes symbiotic relationships with organisms 

such as corals, sea anemones, and jellyfish of the phylum Cnidaria. 

In these cases, the host–microbiome complex is known as a 

holobiont, where microbes provide defense against pathogens, 

produce antimicrobial compounds, and supply nutrients that 

optimize host metabolism and physiology. This review explores the 

ecological role of the microbiome in cnidarians and its response to 

environmental stress. A key example is the symbiosis with 

microalgae of the family Symbiodiniaceae, which provide 

photosynthetic products that support the host’s energy needs. 

However, climate change and pollution disrupt this relationship, 

leading to bleaching, symbiont loss, and microbiome destabilization. 

These changes favor the proliferation of pathogenic bacteria and can 

ultimately result in cnidarian death. The use of anemones, corals, and 

jellyfish as model systems is highlighted to study these processes, 

including the decline of beneficial bacteria such as Endozoicomonas 

and the increase of opportunistic pathogens like Vibrio. The presence 

of key bacteria such as Ruegeria, even under stressful conditions, is 

also emphasized. Overall, the microbiome emerges as a sentinel of 

marine health, reflecting environmental shifts before visible damage 

occurs and offering tools for conservation in the face of global 

warming. 
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1. La importancia de la vida microscópica en la 

salud de los organismos marinos 

Cuando se piensa en la vida marina, comúnmente se 

recuerdan a las ballenas, peces de colores y arrecifes de coral en 

vastas extensiones de agua salada azul turquesa. Pero pocas 

veces se imagina el gran universo microbiano que habita en 

todos los rincones del ambiente marino. Los microorganismos 

—virus, arqueas, bacterias, protistas, hongos y microalgas— 

además de estar en el agua, viven dentro y sobre los cuerpos de 

organismos marinos formando comunidades especializadas 

conocidas como microbioma (Figura 1) [1], [2], [3], [4], [5], 

[6]. 

Los microorganismos son tan pequeños que miden entre 0.2 

y 10 micrómetros (µm), y solo pueden observarse con ayuda de 

un microscopio. Cuando se agrupan en un entorno determinado 

—como el intestino de un pez, la superficie de un coral o el 

tejido de una medusa— conforman la microbiota, es decir, el 

conjunto de microbios presentes en ese lugar. El término 

microbioma va más allá, incluye no solo a esa comunidad 

microbiana, también al espacio físico que ocupa (hábitat),   su 

material genético y sus productos. Esto significa que el 

microbioma permite saber quién está ahí y qué funciones 

pueden cumplir, gracias a los genes que poseen [1], [2], [3], [4]. 

Esta diferencia entre microbiota y microbioma es esencial 

para analizar el papel de los microorganismos en la salud de los 

organismos marinos. Estudiar el microbioma permite entender 

qué funciones desempeñan los microorganismos, por ejemplo, 

cómo refuerzan el sistema inmune mediante la producción de 

compuestos bioactivos —algunos con potencial 

farmacológico— para formar una barrera protectora contra 

patógenos. En este sentido, el microbioma es un aliado para la 

supervivencia y el bienestar de sus hospederos [1], [7], [8].  

Algunos ejemplos en el estudio del microbioma incluyen 

investigar genes o vías de señalización involucradas en la 

fotosíntesis de microalgas simbióticas (Symbiodiniaceae), 

permiten identificar los posibles nichos y eficiencia fisiológica 

de estas, bajo condiciones de cambios de temperatura o 

concentración lumínica, lo cual es crucial para entender la 

supervivencia de los corales ante el cambio climático [9]. En 

bacterias asociadas a cnidarios, genes que codifican compuestos 

antimicrobianos ayudan a defender al hospedero de infecciones, 

mientras que otros genes facilitan la fijación de nitrógeno o el 

reciclaje de nutrientes esenciales [6], [7]. 

En este artículo, se explorará cómo el microbioma de los 

organismos marinos puede ser un reflejo directo de su estado de 

salud. Y se tomarán como sistemas modelo algunos cnidarios 

marinos simbióticos — como corales, medusas y anémonas— 

debido a su estrecha relación con comunidades microbianas 

altamente especializadas y sensibles a los cambios ambientales 

[7], [10]. Estos microbiomas actúan como sensores biológicos 

tempranos frente a condiciones de estrés o enfermedad. 

Estudiarlos permite entender el funcionamiento interno de estos 

animales y su respuesta a presiones externas como el cambio 

climático, la contaminación o el deterioro de los ecosistemas 

[1], [6], [7], [10], [11].  Por ello, los cnidarios ofrecen una 

ventana privilegiada para evaluar la salud y estabilidad del 

ecosistema marino en su conjunto. 
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 Figura 1. Infografía educativa sobre las diferencias entre microorganismos, microbiota y microbioma, con ejemplos en 

coral, intestino humano y pez. El microbioma incluye microorganismos, sus genes, funciones e interacciones en un 

entorno. Imagen: N. Carabantes y LP. Suescún-Bolívar.

2. ¿Cuál es la conexión entre el microbioma y la 

salud de los organismos marinos? 

 

En realidad, el microbioma marino muestra 

directamente el estado de salud del organismo que funge 

como hospedero. Muchos animales marinos (ej. corales, 

esponjas, moluscos, anémonas, medusas, entre otros) viven 

en estrecha colaboración con comunidades microbianas 

únicas [8]. Estos microorganismos forman el “equipo 

invisible” llamado microbioma, que protege al hospedero 

contra enfermedades y mantiene su equilibrio metabólico y 

ecológico (Figura 2) [6], [7].  

 

Un claro ejemplo de esta estrecha relación es la 

simbiosis que ocurre entre cnidarios y microalgas de la 

familia Symbiodiniaceae [12]. Estas algas viven dentro de 

células especializadas de algunos corales, donde realizan 

fotosíntesis, a través de la captura de luz solar, dióxido de 

carbono (CO₂) y asimilación de nutrientes del agua, para 

producir compuestos energéticos como azúcares, lípidos y 

proteínas. Hasta el 90 % de esta energía es transferida al 

hospedero, que a cambio les proporciona un entorno estable 

y acceso a nutrientes derivados de su metabolismo (Figura 

3) [13], [14]. 
 

 

 

 

 

Pero las microalgas no son sus únicas aliadas. En los tejidos de 

los cnidarios, en su esqueleto (en el caso de los corales) y en la capa 

de moco que producen —rica en nutrientes compartidos por las 

microalgas— habitan bacterias beneficiosas. Estas bacterias 

sintetizan compuestos antimicrobianos y actúan como una primera 

línea de defensa, impidiendo que microorganismos patógenos y 

oportunistas se establezcan en el organismo (Figura 3) [6], [15]. El 

equilibrio en el holobionte (Figura 4) puede romperse bajo las 

condiciones ambientales actuales, como el aumento sostenido de la 

temperatura del mar y la contaminación causada por actividades 

humanas [1], [7], [9].  

 

Uno de los efectos más visibles de la desestabilización de la 

simbiosis, es el blanqueamiento de corales, un proceso marcado por 

la pérdida de sus microalgas, lo cual los debilita gravemente (Figura 

4) [1], [7], [16]. Pero eso no es todo, al desaparecer las microalgas, 

repercute en la variación de su microbioma bacteriano, dirigiendo 

a la proliferación de microorganismos oportunistas o incluso 

patógenos, que exacerban aún más el deterioro del organismo [1], 

[7], [10], [18]. 
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Figura 2. Coral como un holobionte. Se describe al coral y sus microorganismos asociados (algas, bacterias, 

virus y hongos) como una unidad funcional. Las flechas indican el intercambio de nutrientes e interacciones 

entre el coral y estos microorganismos. El fondo refleja el entorno marino. Imagen: N. Carabantes y LP. 

Suescún-Bolívar. 

 

 

Para entender mejor estos cambios invisibles a nivel 

microscópico de posibles bacterias dañinas, los científicos 

recurren a herramientas de Biología Molecular. Una de las más 

utilizadas es la secuenciación del gen 16S ADNr, una región 

genética presente en el ADN de todas las bacterias, y actúa 

como una “huella digital” para identificarlas. Esta técnica 

permite identificar los microorganismos presentes en una 

muestra sin necesidad de cultivarlos, algo que en el pasado era 

una gran limitación [10], [17]. 

 

 

Gracias a estos avances, hoy se puede estudiar el 

microbioma completo de un organismo marino, analizar cómo 

varía en distintos ambientes y descubrir que cada especie marina 

alberga una comunidad microbiana única (Figura 5). Sin 

embargo, se han identificado patrones compartidos, ciertos 

microorganismos aparecen con frecuencia en animales marinos 

muy distintos entre sí, sugiriendo que existen núcleos 

microbianos comunes adaptados a la vida marina [10], [17]. 
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Figura 3. Interacciones bioquímicas e intercambio de nutrientes dentro del holobionte coralino. Hasta el 80% de la energía 

producida por las microalgas Symbiodinium sp. a través de la fotosíntesis es compartida con el cnidario, de esta cantidad hasta el 

20-30 % es utilizado por el cnidario para la producción de moco. Imagen: N. Carabantes y LP. Suescún-Bolívar. 

 

 
Figura 4. Comparación visual entre un arrecife de coral saludable y uno blanqueado. Izquierda: se  muestra un arrecife saludable, 

colorido y diverso, con corales vibrantes y una alta presencia de peces y otros organismos marinos. Derecha: representa un arrecife 

blanqueado, con corales pálidos o blancos y una fauna reducida. Esta pérdida de color y biodiversidad está asociada al 

blanqueamiento coralino provocado por la pérdida de su microalga simbionte y el aumento de la temperatura del mar debido al 

cambio climático. Imagen: Carabantes et al. 2024. 
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Figura 5. Obtención de ADN del microbioma asociado a pólipos de coral a partir de muestras de tejido, esqueleto o capa de moco. 

Se muestra el flujo de trabajo desde la recolección del material hasta el análisis molecular, utilizando la región 16S rRNA como 

marcador de “huella digital” para identificar y caracterizar el microbioma presente. Imagen: N. Carabantes y LP. Suescún-Bolívar.

 

  

3. Sistemas modelo para estudiar las simbiosis microbianas 

 

El uso de organismos modelo en la ciencia permite 

estudiar procesos biológicos complejos en condiciones 

controladas. En el caso de las simbiosis entre cnidarios marinos 

y su microbioma, se han utilizado sistemas modelos como la 

anémona Exaiptasia, el coral Pocillopora, y la medusa 

Cassiopea xamachana [10], [19], [20], [21]. Esta última es una 

medusa tropical conocida como “medusa invertida”, habita en 

el fondo de estuarios y manglares, y alberga microalgas 

simbióticas del género Symbiodinium, como S.  

microadriaticum, similares a las que viven en algunos corales 

[10], [21]. Estas microalgas realizan fotosíntesis, produciendo 

azúcares y aminoácidos que alimentan a la medusa, mientras 

que Cassiopea les proporciona un espacio protegido y dióxido 

de carbono para la fotosíntesis. Esta simbiosis no sólo beneficia 

a la medusa, sino también al ecosistema, ya que contribuye a la 

regulación de nutrientes en el agua [10], [21]. 

 

En estudios de laboratorio, se elige a esta medusa, como 

organismo modelo para comprender cómo el microbioma del 

moco  que las protege del medio externo, y que puede cambiar 

durante eventos de blanqueamiento, en los cuales la medusa 

Cassiopea pierde sus microalgas debido al estrés ambiental 

[10]. 

 

Para simular este proceso, se añaden azúcares al entorno 

de las medusas, reemplazando el carbono que normalmente 

aportan las microalgas similar al empleado por Pogoreutz et al. 

(2017). Luego, se analiza el microbioma del moco mediante 

extracción de ADN con kits especializados, y secuenciación del 

gen V3-V4 16S rRNA [10], [22], [23]. En estudios de nuestro 

laboratorio, hemos encontrado que en el mucus de la medusa 

Cassiopea xamachana en condiciones normales -simbióticas-, 

predominan bacterias beneficiosas como Endozoicomonas y 

Tenacibaculum, pero después del blanqueamiento estas 

bacterias disminuyen y son reemplazadas por bacterias 

oportunistas como Vibrio y Sphingobium (Figura 6) [10]. 

Además, se observó que el microbioma varía estacionalmente, 

durante el verano predominan géneros bacterianos como 

Rheinheimera y Sphingomonas, los cuales suelen asociarse con 

temperaturas elevadas y una mayor actividad metabólica en el 

hospedero. En contraste, en invierno destacan Acinetobacter y 

Pseudoalteromonas, posiblemente vinculados a condiciones 

más frías y a una menor actividad fotosintética de las 

microalgas simbióticas [10]. 
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Figura 6. Microbioma en corales saludables y blanqueados. En corales simbióticos, los géneros bacterianos Endozoicomonas y 

Tenacibaculum son abundantes, mientras que Vibrio es muy poco frecuente. Después del blanqueamiento inducido por el aumento 

de temperatura marina, Endozoicomonas y Tenacibaculum disminuyen notablemente, y Vibrio se vuelve dominante. El gráfico de 

barras ilustra estos cambios en la abundancia de las bacterias asociadas comúnmente a cnidarios marinos simbióticos. Imagen:      

N. Carabantes y LP. Suescún-Bolívar. 

Un hallazgo particularmente notable fue la presencia 

constante del género Ruegeria en la capa de moco de los 

individuos analizados, incluso en medusas blanqueadas —

aquellas que han perdido sus microalgas simbióticas—. Este 

patrón sugiere que Ruegeria forma parte del microbioma 

núcleo, un conjunto estable de microorganismos esenciales que 

persisten independientemente del estado ambiental o fisiológico 

del hospedero [10], [24], [25], [26]. 

 

 

Este mismo patrón ha sido documentado en otros cnidarios, 

como corales y anémonas, lo que refuerza la hipótesis de que 

ciertas bacterias desempeñan funciones clave en la estabilidad, 

inmunidad y resiliencia del holobionte [1], [6], [7], [8], [10], 

[20], [24]. Por tanto, estudiar estas interacciones entre los 

organismos marinos y su microbioma resulta crucial para 

entender las variaciones estacionales, anticipar los efectos del 

estrés ambiental —como el blanqueamiento— y sus 

consecuencias sobre la funcionalidad y salud de los ecosistemas 

marinos (Tabla 1) [19]. 
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Tabla 1. Bacterias comunes en organismos simbióticos marinos y su respuesta al blanqueamiento. 

 
 
 

 

4. El microbioma como centinela del océano 

 

Las comunidades microbianas asociadas a los organismos 

marinos actúan como verdaderos centinelas del océano. Son 

vigilantes microscópicos que detectan y advierten sobre los 

primeros signos de desequilibrio ambiental. Al igual que un 

centinela en una torre de vigilancia, los microbios responden 

con rapidez ante cualquier cambio en su entorno, mucho antes 

de que los efectos sean visibles. Un aumento de bacterias 

oportunistas como Vibrio spp. o Alteromonas puede indicar 

estrés, enfermedad o deterioro en el organismo huésped, 

mientras que la pérdida de bacterias beneficiosas como 

Endozoicomonas puede señalar un desequilibrio que 

compromete su salud [10     ]     . Estos cambios son señales 

tempranas de cómo los organismos marinos responden a 

presiones como el cambio climático o la contaminación. 

Gracias a herramientas moleculares sensibles, estudiar el 

microbioma permite monitorear la salud de los ecosistemas 

marinos antes de que los daños se manifiesten. Aunque 

invisibles, las bacterias cumplen funciones esenciales en la vida 

marina. Entender su papel es clave para conservar el equilibrio 

del océano y anticiparse a las amenazas que lo ponen en riesgo. 

 

Inspirados en los probióticos que se utilizan para mejorar 

la salud intestinal en los humanos, los investigadores han 

empezado a aplicar bacterias benéficas en      corales, como un 

tratamiento que refuerza sus defensas microbianas. En los 

corales, a pesar de tener un repertorio inmunológico robusto 

para contrarrestar infecciones [27], los microorganismos      

conocidos como Microorganismos Benéficos para Corales 

(BMCs), son esenciales en la protección de la salud de estos 

cnidarios. Los BMCs viven naturalmente en el agua o en los 

tejidos coralinos, y pueden ayudar a resistir el estrés térmico, 

combatir enfermedades y mantener su capacidad de producir 

nutrientes [28], [29], [30]. 

 

Este tipo de apoyo microbiano resulta especialmente 

importante en un contexto de calentamiento global del océano, 

donde las olas de calor      son cada vez más frecuentes e 

intensas. Cuando la temperatura del agua supera los 30 °C 

durante varios días, los corales se estresan y expulsan a sus 

algas simbióticas —responsables de su color y de gran parte de 

su nutrición[31].— en un proceso llamado blanqueamiento 

coralino. Si el estrés térmico persiste, los corales pueden morir. 
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En experimentos con especies como Pocillopora 

damicornis o Mussismilia hispida, los corales tratados con 

consorcios de bacterias como Pseudoalteromonas, Cobetia, 

Ruegeria o Halomonas fueron expuestos a temperaturas 

elevadas en acuarios —alcanzando hasta 32 °C— y mostraron 

menos blanqueamiento, mayor tasa de supervivencia y una 

mejor respuesta inmunológica [28], [29], [30], [32]. 

 

Estos resultados abren la puerta a un futuro en el que los 

probióticos marinos podrían convertirse en una herramienta 

clave para rehabilitar arrecifes dañados y aumentar la 

resistencia de los organismos marinos frente a eventos extremos 

de calor. Aunque aún queda mucho por estudiar, incluyendo el 

uso de microorganismos no cultivables —la llamada “materia 

oscura microbiana”—, esta estrategia representa una esperanza 

concreta para conservar la vida en ecosistemas que albergan 

más del 25 % de la biodiversidad marina. 

 

En un escenario de cambio climático acelerado, los 

microorganismos benéficos podrían ser aliados fundamentales 

en la adaptación de los ecosistemas marinos. Al fortalecer la 

resiliencia de especies clave como los corales, estos microbios 

no solo mitigan los impactos inmediatos del estrés térmico, 

también ayudan a conservar los servicios ecosistémicos de los 

arrecifes, como la protección costera, la pesca y el turismo. 

 

GLOSARIO 

 

● Microbioma: Conjunto de microorganismos que viven en 

un organismo o ambiente, cumpliendo funciones esenciales 

para la salud y el equilibrio ecológico. 

● Simbiosis: Relación íntima entre dos organismos de 

diferentes especies, donde al menos uno obtiene un 

beneficio. 

● Cnidarios: Grupo de animales marinos que incluye corales, 

medusas y anémonas, muchos de los cuales forman 

simbiosis con microalgas. 

● Blanqueamiento: Pérdida de microalgas simbióticas por 

parte de organismos marinos como corales o medusas, 

generalmente causada por estrés ambiental. 

● Bacterias oportunistas: Microorganismos que aprovechan 

desequilibrios en el hospedador para crecer, a menudo 

causando enfermedades. 

● Secuenciación 16S rRNA: Técnica molecular para 

identificar bacterias mediante el análisis de una región 

específica de su ADN. 

● Probióticos marinos: Consorcios de microorganismos 

beneficiosos que pueden ser administradas a organismos 

marinos para reforzar su salud y resistencia frente al estrés 

ambiental. 
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