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La familia Halomonadaceae, perteneciente a la claseammaproteobacteria, fue propuesta por
Franzmann y col. (1988) y actualmente incluye uangniumero de especies agrupadas en siete
géneros: Halomonas (género tipo), Carnimonas, Chromohalobacter, Cobetia, Halotalea,
Modicisalibacter y Zymobacter. Excepto los génerdsalomonas (49 especies) €hromohal obacter (9
especies), los restantes géneros incluyen una ésfpecie. Por otro lado, cuatro nuevas especies del
géneraHalomonas se encuentran pendientes de publicacion.

La familia Halomonadaceae incluye bacterias Gram-negativas con metabolismacipalmente de
tipo respiratorio. La heterogeneidad de esta farei muy amplia, como lo demuestra la diversidad de
sus caracteristicas fenotipicas o el amplio rargG+C del ADN (52,0-74,6 moles%). La mayoria de
las especies son haldfilas (a excepciorZgeobacter palmae) que han sido aisladas de ambientes
marinos o hipersalinos (salinas, lagos saladospssalinos, alimentos salados, etc.) y son capdees
crecer entre el 5y el 10 % (p/v) de sales, enrey B5 °C y a pH 7,0-8,0 (excepktalomonas
alkaliphila, Halomonas gudaonensis y Halomonas shengliensis, que requieren valores de pH 8,0-9,0
para crecer).

El objetivo del presente trabajo ha sido revisdildgenia de la familiddalomonadaceae incluyendo
todas las especies validamente publicadas hasteclea para conocer con detalle las relaciones
filogenéticas existentes entre las mismas. Para sgll amplificaron el gen del ARNr 16S y 23S
utilizando cebadores universales para bacteriageRormente se obtuvo la secuencia de dichos genes
y se construyeron arboles filogenéticos utilizateks algoritmos diferentes (maximum-parsimony,
neighbour-joining y maximume-likelihood).

Los resultados de este estudio mostraron que @rgétalomonas no es monofilético, sino que se
pueden distinguir tres grupos claramente diferelosga asi como varias especies que no estan
filogenéticamente relacionadas entre si. El grupané&do por las especiétalomonas avicenniae,
Halomonas marisflavi, Halomonas indalinina y la cepa A10 (aislada del manglar nedwcennia
germinans) constituye una rama filogenética coherente yreel@adel resto de especiesHiomonas

y de los otros géneros de la familia (con una samzej en la secuencia del ARNr 16S y 23S igual o
inferior al 94,0 % y al 91,7 %, respectivamenteh Base a estos resultados se propone la
reclasificacion de estas tres especies, asi comalission de la cepa A10, en un nuevo género dentr
de la familiaHalomonadaceae. Posteriormente, otras especiedHddomonas podrian ser transferidas a
nuevos geéneros pertenecientes a esta familia. tuacgn taxondmica de los restantes géneros
existentes de la familidalomonadaceae es correcta.
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