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Resumen del articulo

La Tierra parece un planeta de bosques y animales porque esos organismos se ven. Sin embargo, por
duracion, abundancia, variedad metabdlica y trabajo planetario, su historia es abrumadoramente
microbiana. E1 ARN ribosomico reveld bacterias y arqueas como linajes profundos; microscopia,
perforacion y estudios moleculares expusieron poblaciones inmensas que el cultivo habia omitido. Las
cifras siguen basadas en modelos: las plantas dominan el carbono de biomasa acumulada, mientras
estimaciones actualizadas redujeron recuentos de grandes compartimentos subterrdneos. Aun asi, los
microbios operan ciclos de carbono, nitrégeno, azufre, metano y oxigeno mediante comunidades
acopladas, no células aisladas. Algunas poblaciones profundas se renuevan con lentitud
extraordinaria; los extremdfilos establecen posibilidad bajo condiciones concretas, no ascendencia
directa ni vida extraterrestre. Llamar microbiana a la Tierra es una sintesis medida sobre tiempo,
diversidad y funcion biogeoquimica, no afirmar que los microbios pesen mds que las plantas ni que se
haya contado cada célula.

En 60 segundos

La mayor parte de la vida que habito la Tierra fue microbiana, pero microbio no es una rama de un
drbol. Es una categoria prdctica que abarca bacterias, arqueas y muchos eucariotas microscopicos.
Un censo de 1998 estimd 4-6 x 10°30 células procariotas; sintesis posteriores redujeron
compartimentos importantes, incluidos sedimentos bajo el fondo marino y el subsuelo continental.
Esa revision es una fortaleza: los totales planetarios se construyen con muestras, volumenes de
habitat y factores de conversion. Las plantas atin dominan el carbono de biomasa acumulada. El
dominio microbiano reside en historia prolongada, ntimeros celulares, variedad metabdlica y flujo
repetido. Los microbios capturan luz de varios modos y acoplan donantes inorgdnicos con aceptores;
metandgenos, oxidadores de metano y socios sintréficos hacen posibles reacciones conjuntas.
Comunidades profundas pueden persistir cerca de limites energéticos con renovacion poblacional de
afios a milenios. Las biopeliculas crean gradientes, los virus redirigen materia y genes, y la
transferencia horizontal vuelve red la historia funcional. Como el cultivo ve organismos
seleccionados, sondas ribosémicas, metagenomas y genomas unicelulares ampliaron el drbol
conocido. Los extremdfilos muestran tolerancias bajo condiciones declaradas. Son especialistas
modernos, no fosiles del origen vital. La conclusion es sdlida; recuentos, tasas y transiciones antiguas
siguen revisables.
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Por qué importa esta pregunta

La expresion planeta microbiano puede sonar retdrica si no se separan sus dimensiones. Numero
celular no es biomasa; biomasa no es actividad; un gen no es una tasa medida; sobrevivir en
laboratorio no es dominar un ecosistema. Mantener visibles esas distinciones explica como se infiere
una biosfera demasiado pequefia, profunda y dispersa para censarla directamente. También muestra
por qué las estimaciones corregidas no reducen la importancia microbiana. El punto no es un total
espectacular, sino la convergencia de filogenia, microscopia, quimica, genéomicay flujos sobre un
planeta cuya habitabilidad e historia atmosférica construyeron en gran parte organismos que rara
vez vemos.

1. El mundo visible es una capa delgada

La pregunta

Bosques, animales y flores dominan la atencién humana porque su tamario los vuelve visibles. Pero
Jqué ocurre con esa imagen cuando la historia vital se mide por duracion, linajes, posibilidades
bioquimicas y trabajo realizado, no por lo que una persona puede ver?

Durante la mayor parte de la historia habitada de la Tierra, la vida fue microbiana. Animales y
plantas terrestres llegaron tarde a una biosfera ya alterada por células durante miles de millones
de afnos.[29,30] El registro antiguo es desigual: los fésiles preservan formas selectivamente y las
sefiales geoquimicas identifican procesos mejor que organismos. Ninguna cronologia plausible
convierte la vida macroscopica en condicion predeterminada del planeta vivo.

Microbiano no significaba un reino procariota indiferenciado. Comparaciones del ARN ribosémico
llevaron a Carl Woese y George Fox a reconocer bacterias y arqueas como linajes celulares
profundamente distintos.[1,2] La reorganizacion vino de moléculas, no de apariencia. Los nombres
de dominio y la posicion de la raiz vital son preguntas separadas, pero la distincion bacteriana—
arqueana transformo el mapa que debe contar cualquier censo.

Microbio es, por tanto, una categoria operativa, no un clado formal. Abarca bacterias, arqueas y
muchos eucariotas cuyo tamafio pequeifio o vida unicelular oculta historias radicalmente distintas.
[1,2,24] Los virus pertenecen a la ecologia microbiana porque infectan células y redirigen
comunidades, pero no son microorganismos celulares. Una palabra practica cruza varias ramas
evolutivas.

Pequefio no significa quimicamente simple. Los genomas microbianos codifican fototrofia
oxigénica y anoxigénica, fermentacion, metanogénesis y muchas maneras de usar donantes o
aceptores inorganicos ausentes en animales y plantas.[10,23,24] Un genoma muestra potencial, no
actividad; aun asi, ese abanico ya deshace la ecuacion entre complejidad visible y versatilidad
bioquimica.

La imagen centrada en animales es comprensible, pero ecologicamente incompleta. Los
microorganismos sostienen descomposicion, redes alimentarias y transformaciones elementales
en suelos, océanos, sedimentos y rocas.[3,10,34] La afirmacidn exige una cautela inmediata: las
plantas dominan el carbono global de biomasa acumulada en la sintesis mds conocida. Un planeta
microbiano no es simplemente aquel donde los microbios pesan mas.
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En qué punto estamos

La visibilidad era el denominador equivocado. Los microbios dominan la duracion vital, gran parte de
su abundancia y la mayoria de su repertorio metabdlico sin dominar toda medida. Pero la conclusion
no puede descansar en impresion: exige convertir muestras dispersas en estimaciones planetarias y
explicar por qué cifras posteriores y menores representan mejor conocimiento, no retirada.

2. Contar lo invisible

La pregunta

Nadie conto todas las células microbianas. Los totales globales son modelos construidos con
muestras, volumenes cartografiados de habitat y factores de conversion. Sus revisiones muestran
como mejora la inferencia y por qué numero celular, carbono acumulado y actividad biolégica nunca
son cifras intercambiables.

En 1998, William Whitman, David Coleman y William Wiebe estimaron unas 4-6 x 10230 células
procariotas en la Tierra.[3] La cifra se volvio célebre porque cuantificaba la mayoria invisible. No
era un recuento literal. Los autores combinaron mediciones de suelos, agua, sedimentos y
subsuelo, y extrapolaron sobre volumenes muestreados con densidades radicalmente desiguales.

Trabajos posteriores revisaron compartimentos cruciales. Una sintesis de 2018 estimd 2-6 x 10A29
células en el subsuelo continental y, al combinar inventarios, unas 23-31 petagramos de carbono
en la biomasa procariota global.[5] Flujo térmico, profundidad, litologia y cobertura geografica
escasa entraron en el modelo. El rango publicado describe incertidumbre dentro del marco, no
todo error estructural posible.

El sedimento bajo el fondo marino cambid aun mas. Una reevaluacion de 2012 estimd alli 2,9 x
10729 células y 4,1 petagramos de carbono, muy por debajo de una estimacion anterior.[6] Usd
mejores testigos y correlaciones con sedimentacion y distancia a tierra. El resultado cubre
sedimento, no toda la corteza ocednica, e ilustra por qué un total global debe conservar
definiciones de habitat.

El carbono aporta otro denominador. Yinon Bar-On, Rob Phillips y Ron Milo estimaron que las
plantas dominan el carbono de biomasa terrestre pese a la enorme abundancia microbiana.[4,5]
Eso no rebaja a los microbios. Una reserva pequeria sostiene gran flujo si la materia circula
repetidamente. La comparacion correcta depende de la pregunta: células para abundancia,
carbono para reserva, produccion para recambio y tasas para trabajo geoquimico.

Todo censo comparte conversiones. La microscopia puede contar células intactas y muertas; las
copias génicas varian; los lipidos persisten; el carbono por célula cambia con tamafio y hambre.
[3,5,6] Comunidades profundas también separan presencia de actividad.[7-9] Una cifra defendible
nombra qué se midio, cdmo se infiri6 el volumen y qué conversiones produjeron la estimacion
planetaria.

En qué punto estamos

Un censo es mds fuerte cuando mantiene visibles denominador y extrapolaciones. Los totales
revisados no borran la escala microbiana; sustituyen un mapa por otro mejor acotado. Los recuentos
aun dicen poco sobre lo que hacen las células. La dimension siguiente es metabdlica: la luz solar es

solo una fuente de desequilibrio utilizable.
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3. La luz solar es solo una fuente de energia

La fotosintesis es plural. Los microbios realizan fotosintesis oxigénica y varias formas anoxigénicas
con pigmentos, donantes de electrones y arquitecturas de centros de reaccion distintos.[10,33] E1
agua no es el unico donante posible ni el oxigeno el producto inevitable de capturar luz. La
distribucidn de esos sistemas registra divergencia antigua y transferencia génica posterior, que
QTC-025 reencontrara en la atmasfera.

Otros microbios explotan desequilibrios quimicos. Los quimiolitotrofos oxidan hidrogeno, azufre
reducido, hierro o amoniaco acoplando la reaccidn a un aceptor disponible.[5,10,12] Llamarlo
energia quimica puede confundir: una molécula donante no es bateria por si sola. Aceptor,
concentraciones, productos, temperatura y presion determinan juntos si hay energia disponible.

La posibilidad termodindmica no es uso bioldgico. Una reaccion debe rendir suficiente energia
libre localmente, avanzar a velocidad accesible y acoplarse mediante maquinaria celular.[8,10,15]
Muchos ecosistemas sin luz aun dependen indirectamente de fotosintesis porque oxigeno, nitrato o
materia orgdnica enterrada llegaron de la superficie. La independencia es un balance de
reacciones, no una etiqueta unida a la oscuridad.

Las arqueas metandgenas muestran varias arquitecturas para conservar energia mientras
producen metano bioldgico.[13] Sus rutas usan didxido de carbono, compuestos metilados o
acetato en ambientes distintos. El metano solo no es biofirma: también lo producen reacciones
geologicas. Is6topos, coproductos, genes, contexto y tasas medidas deben converger antes de
asignar una fuente.

A veces la unidad metabdlica es una asociacion. La oxidacion anaerobia del metano suele
realizarse en consorcios arqueanos y bacterianos, enlazada con procesos socios como reduccion de
sulfato.[14,15] Mantener bajos los intermediarios puede volver favorable una reaccion acoplada
que ninguno sostiene por separado. La organizacion comunitaria entra en el calculo energético.

En qué punto estamos
El metabolismo microbiano se expande donde coinciden donantes, aceptoresy catalizadores
compatibles, pero ninguna ruta escapa al balance energético. Esa regla vuelve reveladora la biosfera
profunda. Muy por debajo de sustratos frescos abundantes, las células persisten con potencias y
recambios distintos del crecimiento de laboratorio, separando otra vez abundancia y actividad.

4. La biosfera profunda vive despacio

La pregunta
Una célula detectada cientos de metros bajo el fondo marino no estd automdticamente viva, activa ni
es autdctona. La ciencia de la biosfera profunda debe separar contaminacion, restos preservados,
mantenimiento y reproduccion mientras mide sistemas cuyas escalas naturales pueden superar la
carrera de quien investiga.

Células y actividades microbianas aparecen ampliamente en sedimentos marinos profundamente
enterrados, incluidas muestras cientos de metros bajo el fondo.[6,9,32] La perforacion vuelve la
observacion un problema adversarial. Fluidos y organismos superficiales pueden entrar en el
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testigo, mientras moléculas antiguas persisten tras cesar la actividad. Trazadores, manipulacion
estéril y patrones espaciales son evidencia, no detalles domésticos.

El subsuelo continental también es populoso y heterogéneo. Sus células estimadas ocupan
fracturas, poros y aguas limitados por temperatura, disponibilidad liquida, porosidad y quimica de
roca.[5] Un total global no define un ecosistema profundo universal. Los sondeos alcanzan geologia
accesible y conexiones locales de fluidos pueden unir aparente aislamiento con recarga superficial
0 materia orgdnica enterrada.

En sedimento marino, las actividades medidas suelen disminuir con profundidad y energia
disponible.[9] Incluso una célula sin luz puede depender finalmente de carbono fotosintético
enterrado o de oxidantes llevados por circulacion ocednica. Otros ambientes usan reacciones agua
-roca o sustratos radioliticos. El grado de independencia superficial debe demostrarse para cada
red de reacciones.

El suministro escaso cambia el tempo. Revisiones de vida profunda infieren potencias y recambios
extraordinariamente bajos desde gradientes geoquimicos, inventarios celulares y tasas de
reaccion.[7,8,32] Son promedios poblacionales de comunidades heterogéneas, no peliculas de una
célula dividiéndose tras mil afios. Las células pueden invertir en reparacion, mantenimiento,
reemplazo o crecimiento intermitente, y la particion es dificil de observar.

Por eso, tiempos generacionales desde afios hacia milenios son interpretaciones actuales, no
mediciones directas de ciclos celulares.[7,8] Dividir produccién inferida por poblacién acumulada
introduce supuestos: cudntas células viven, si la biomasa es estable y si todas comparten actividad.
La biosfera profunda es real; su reloj biolégico se reconstruye.

En qué punto estamos

La vida profunda estd establecida, pero su tempo se infiere uniendo control de contaminacion,
inventarios y tasas quimicas. La distincion entre reserva y flujo ya es inevitable. También importa a
escala planetaria, porque los microbios no necesitan la mayor biomasa para procesar repetidamente
los mismos elementos y remodelar océanos y atmdasfera.

5. Los microbios operan ciclos planetarios

El metabolismo microbiano del carbono enlaza atmdsfera, océano, suelo, biomasa, sedimento y
roca. Fotosintesis y quimiosintesis fijan carbono; respiracion y fermentacion devuelven productos;
otras células consumen intermediarios.[10,34] Una ruta gendmica es solo potencial, asi que los
balances globales dependen de tasas, gradientes e inventarios. El ciclo es una contabilidad
construida desde muchos hdbitats.

El nitrégeno se transforma igualmente. La fijacion vuelve disponible el nitrégeno atmosférico,
mientras nitrificacion, desnitrificacion y anammox lo mueven entre formas reducidas, oxidadas y
gaseosas.[11,12] Plantas y animales participan, pero conversiones quimicas clave son microbianas.
Fertilizantes y combustidn alteran ahora esas redes sin reemplazar su maquinaria celular.

El azufre conecta rocas, aguas y células mediante oxidacion y reduccion de multiples compuestos.
[10,14] En sedimentos anoxicos, la reduccion de sulfato puede acoplarse con materia organica o
consumo de metano. En fuentes y otras interfaces, gradientes fuertes acercan sustratos reducidos y
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oxidantes. El depdsito visible suele ser producto de zonas de reaccion invisibles organizadas en
milimetros.

La metanogénesis y la oxidacion microbiana del metano regulan fuentes y sumideros bioldgicos
mayores.[13-15] Ningun lado pertenece a un organismo o hdbitat universal. La consecuencia
atmosférica neta es la diferencia entre produccidn, consumo, transporte y oxidacion, cada cual
incierto. Detectar metano sin ese balance no establece qué proceso lo produjo o preservo.

El oxigeno ofrece el mayor ejemplo histérico. La fotosintesis oxigénica evoluciond en linajes
microbianos y finalmente cambio las condiciones redox superficiales, mientras metabolismos
microbianos aun gobiernan retroalimentaciones de carbono y nutrientes.[4,10,11,30,33] Una
reserva modesta ejecuta gran flujo mediante reutilizacion rdpida. QTC-025 preguntara como las
rocas conservan el tiempo y estructura de esa transformacion atmosférica.

En qué punto estamos

Los ciclos planetarios son redes de reacciones acopladas, no trofeos asignados a una especie. Su
escala emerge del recambio repetido y de interfaces donde el producto de un organismo alimenta a
otro. Para entender esa organizacion, el paso siguiente es dejar de tratar células aisladas como
unidad natural del trabajo microbiano.

6. Las comunidades son maquinas metabdlicas

Una biopelicula no es una multitud suspendida en liquido uniforme. Las células construyen
matrices que retienen agua y moléculas, resisten perturbacion y crean gradientes quimicos
abruptos en distancias microscopicas.[16] El oxigeno puede desaparecer cerca de la superficie
mientras procesos anaerobios continuan debajo. La arquitectura comunitaria crea nichos vecinos
que un matraz bien mezclado elimina deliberadamente.

La sintrofia refuerza la dependencia. Los socios mantienen hidrégeno, formiato u otros
intermediarios a concentraciones que vuelven favorable un conjunto acoplado de reacciones.[15]
Ninguna poblacién quiza crezca sola bajo iguales condiciones globales. La unidad metabolica
significativa es la red cerrada de intercambio, y perturbar un miembro cambia la termodindmica
del resto.

Los genes también cruzan fronteras poblacionales. La transferencia horizontal distribuye
funciones entre linajes microbianos, de modo que resistencia, metabolismo o adaptacion suelen
formar redes aunque la descendencia vertical siga recuperable en marcadores conservados.[24,25]
Un arbol génico y un marco de especies responden preguntas relacionadas, pero distintas. QTC-027
seguird esa diferencia hacia herencia y virus.

Los virus participan sin ser células. La infeccién mata huéspedes, libera materia organica, redirige
metabolismo y a veces mueve genes.[17,18] Estudios ocednicos encuentran abundancia y
diversidad virales enormes, pero una secuencia o particula no prueba por si sola infeccion activa.
Los totales globales dependen de muestreo, clasificacion y modelos de particulas sin marcador
universal.

Los metagenomas también revelan potencial colectivo, no una ecologia terminada. La
secuenciacion ambiental recupera genes sin cultivo, pero abundancia de secuencia no es

abundancia celular, asignacion a un genoma, expresion ni tasa de reaccion.[17,18,21-23]
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Transcritos, proteinas, metabolitos, espacio y flujos aportan enlaces distintos del potencial a la
actividad. Las comunidades son maquinas solo cuando esos enlaces se cierran.

En qué punto estamos

Las comunidades microbianas fabrican gradientes, intercambian metabolitos, mueven genesy
redirigen materia mediante infeccion. Su conducta colectiva no se reconstruye desde un aislado o una
capa de secuencias. Pero algunos organismos viven cerca de limites fisicos llamativos, planteando
otro peligro: confundir adaptacion moderna con una ventana a la vida temprana.

7. Los extremos revelan adaptacion, no ascendencia

La pregunta

Un microbio que crece a temperatura récord demuestra que la vida puede funcionar alli bajo el
experimento declarado. No muestra que la mayoria de células naturales prospere alli, que la vida
temprana se pareciera a él ni que exista vida en otro mundo.

Cultivos de laboratorio han demostrado proliferacion celular microbiana a 121 °C y 122 °C bajo alta
presion.[27,28] Esos resultados ampliaron el rango medido de crecimiento, pero importan las
clausulas experimentales. La presion evito ebullicion, el medio aporto sustratos concretos y el
crecimiento se juzgd con evidencia celular y quimica especificada. Un récord es una observacion
acotada, no una linea universal en todo habitat.

Otros extremofilos toleran alta salinidad, acidez o alcalinidad fuertes, frio, desecacién y radiacion
mediante adaptaciones moleculares y fisioldgicas distintas.[26] La palabra extremo esta centrada
en humanos: el 6ptimo de un aciddfilo dafia un organismo neutro, mientras el oxigeno es t6xico
para anaerobios estrictos. Varios estreses combinados pueden ser mas dificiles que cualquiera
probado por separado.

Los extremofilos modernos son linajes evolucionados, no fésiles vivientes. Sus genomas actuales
contienen herencia antigua, innovaciones posteriores, pérdidas y transferencias como otros
organismos.[24,26] Un termofilo ayuda a probar si una arquitectura proteica funciona a alta
temperatura, pero su habitat no identifica el ambiente de LUCA ni de las primeras células.

La tolerancia también difiere de la importancia ecoldgica. Crecer en un limite establece posibilidad
bajo una receta; no establece poblaciones naturales grandes, tasas altas ni persistencia cuando
temperatura, presion, pH y energia escasa actuan juntos.[26-28] El control de contaminacion es
decisivo cerca de récords, pues pocas células de crecimiento rdpido procedentes de una fase mas
fria pueden imitar crecimiento débil.

El techo térmico exacto sigue siendo una inferencia experimental ligada a presion, medio, criterios
de crecimiento y control de esterilidad.[27,28] Un nuevo récord puede moverlo, mientras la
estabilidad macromolecular explica por qué no subira sin limite. Los extremofilos amplian la
habitabilidad plausible; no aportan evidencia de haber encontrado un ambiente extraterrestre
habitado.

En qué punto estamos

Los extremos ensefian posibilidad solo cuando las condiciones experimentales acompafian al récord.
No resucitan células ancestrales ni pueblan otro planeta por analogia. La misma disciplina rige el
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retrato microbiano mayor: como la mayoria de organismos nunca se cultivo, hubo que reconstruir
todo el planeta combinando métodos con puntos ciegos distintos.

8. Un planeta microbiano se reconstruye

El cultivo definié durante mucho tiempo el mundo microbiano accesible. La gran anomalia del
recuento en placa nombro la brecha entre células vistas al microscopio y colonias formadas con
una receta de laboratorio.[19,20] La fraccion depende del ambiente y método, no es un porcentaje
fijo. Una placa selecciona organismos que toleran nutrientes, superficies, temperatura, atmosfera y
asociaciones; no crecer no significa faltar en la naturaleza.

Las sondas de ARN ribosomico y la secuenciacion aflojaron ese filtro. Se podian identificar linajes
in situ y comparar moléculas conservadas sin cultivar primero cada organismo.[1,2,20] La
deteccién molecular introdujo preguntas propias sobre extraccion, copias, contaminaciéon y
material inactivo. Cambi6 qué organismos eran visibles, no la obligacion de demostrar qué
representa una sefal.

La secuenciacion ambiental aleatoria amplio la vista desde marcadores hacia genes y rutas
colectivos.[21,22,34] Los metagenomas revelan potencial bioquimico comunitario, mientras
ensamblaje y agrupacion intentan asociar fragmentos con poblaciones. Una ruta montada en una
muestra puede repartirse entre socios, y la abundancia relativa de lecturas no equivale
automaticamente a células o tasa de reaccion.

Genomas unicelulares, genomas ensamblados desde metagenomas y cultivo dirigido afiadieron
linajes profundos al arbol vital.[23-25,31] Cada via compensa un obstaculo: comunidades
mezcladas, células no cultivadas o contexto fisioldgico perdido. Cada una también tiene errores
caracteristicos —sesgo de amplificacion, bins incompletos, contaminacion o seleccion de
laboratorio— que datos independientes deben revelar.

La conclusion planetaria nace de triangulacidn. La microscopia restringe células; estudios
moleculares cartografian linajes y potencial; la quimica mide inventarios y gradientes; las tasas
conectan comunidades con ciclos; el contexto geoldgico prolonga la historia.[3-6,10,24,30] Estos
métodos establecen un planeta microbiano y dejan totales, recambio y transiciones antiguas
revisables. QTC-025 sigue una de esas transiciones en el registro rocoso de la atmdsfera.

En qué punto estamos

La Tierra es microbiana por medidas convergentes, no por una cifra irrepetible. El retrato sobrevive
censos revisados porque sus bases incluyen tiempo profundo, amplitud filogenética, variedad
metabdlica y flujo planetario. Los microbios también alteraron la atmdsfera. El articulo siguiente
pregunta como las rocas conservan esa historia invisible sin ser fotografias simples del aire antiguo.

Lo que sabemos y como lo sabemos

e Bacterias y arqueas son linajes celulares profundamente distintos revelados por evidencia
molecular comparada.[1,2]

e Losrecuentos planetarios de células y biomasa son extrapolaciones explicitas revisadas al
remuestrear habitats mayores.[3-6]

e Los microorganismos ejecutan transformaciones centrales de los ciclos de carbono, nitrégeno,
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e Sedimentos profundos y subsuelo continental contienen grandes poblaciones microbianas bajo
fuerte limitacion energética.[5-9,32]

e Métodos moleculares y gendmicos revelan linajes y potencial metabdlico sin exigir cultivo
previo.[20-25,31]

Lo que todavia no sabemos

e El numero, biomasa y fraccidn activa exactos de células microbianas en hébitats profundos
poco muestreados.

e (Como mantenimiento, reparacion, latencia y reproduccion reparten los diminutos
presupuestos energéticos profundos.

e Ladiversidad taxonomica y funcional completa de linajes no cultivados y virus.

e Los limites naturales de la vida cuando temperatura, presion, actividad del agua, pH y energia
escasa actuan juntos.

e Lasecuencia y estructura ecoldgica precisas de innovaciones microbianas que transformaron
la atmosfera antigua.

Qué podria hacernos cambiar de opinion

e Muestreo global normalizado que cambie sustancialmente volimenes, densidades celulares o
conversiones de carbono de grandes hdbitats.

e Mediciones unicelulares prolongadas que separen directamente reparacion, mantenimiento y
division bajo energia profunda.

e (Cultivos y genomas cerrados que confirmen o reorganicen linajes mayores reconstruidos desde
fragmentos ambientales.

e (Crecimiento reproducible mds alla de récords fisicoquimicos con control de contaminacion y
balance energético completo.

e Registros rocosos que reordenen el tiempo de la fotosintesis oxigénica u otros metabolismos
microbianos globales.

Si solo recuerdas una cosa
La Tierra es microbiana por historia, abundancia, metabolismo y flujo planetario, no solo biomasa.
Sus cifras son modelos; comunidades, vida profunda y extremdfilos revelan dimensiones distintas y
comprobables de dominio.

Articulos relacionados

e (QTC-023 — LUCA: el antepasado que reconstruimos
e QTC-025 — Como leer una atmdsfera en una roca
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