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Genoma microbiano en clinica

Walter Ledermann D.!

Resumen

El genoma microbiano comprende la secuencia completa de los genes de un microorganismo. Su
conocimiento permite una mejor comprensiéon de la patogenia, con aplicaciones en la prevencion,
en el diagndstico y en el tratamiento de las enfermedades infecciosas. Conocida la dindmica de los
mecanismos de invasion, produccion de toxinas, capacidad de adaptacion a ecosistemas adversos
y otras multiples posibilidades de variacién, pueden disefarse nuevas vacunas mas especificas,
asi como establecerse combinaciones interespecies, o utilizarse bacterias avirulentas de muy facil
cultivo para producir en forma industrial antigenos de gérmenes de crecimiento fastidioso. En el
campo de los antibiéticos, se abren perspectivas hacia lineas absolutamente distintas, con drogas
capaces de bloquear determinados pasos en cadenas metabdlicas vitales. Ya existen muiltiples
aplicaciones de la genética en diagnéstico microbioldgico, con técnicas que indudablemente se iran
simplificando y perfeccionando con el conocimiento de la entera secuencia del genoma bacteriano:
hibridacién, reaccién de polimerasa en cadena, etc. Por Ultimo, el conocimiento del genoma también
permitira la utilizacion benéfica, a escala industrial, de algunos microorganismos en la produccién
de hormonas, vitaminas, aminodcidos y antibiéticos.

(Palabras clave: microorganismo, gen, genética, vacunas.)

The microbial genome

The microbial genome is the complete sequence of all the microbial genes. Its knowledge permits a
better understanding of the pathology caused by the organism, with applications in the prevention,
diagnosis and treatment of infeccious diseases. Understanding the dynamics of invasion mecha-
nisms, toxin production, capacities to adapt to adverse ecosystems and other possibilities of varia-
tion could be used to design more specific vaccines and/or inter-species combinations. Furthermo-
re using avirulent forms which can be easily cultivated on an industrial scale to produce antigens of
bacteria with a more fastidious growth. In the field of antibiotics it opens the possibilities of new
absolutely distinct lines of drugs capables of blocking determined vital metabolic chains. There
already exists multiple applications of genetics in microbiological diagnosis, with techniques that
undoubtably will be simplified and perfectioned with the knowledge of the complete gene sequence,
using hybridization, PCR, etc. Ultimately the knowledge of the genome permits the beneficial
utilization on an industrial scale of some microbes in the production of hormones, vitamins, amino-
acids and antibiotics.

(Key words: microorganism, gen, genetics, immunization.)

ANTECEDENTES

En toda guerra, un completo conocimien-
to del enemigo a derrotar otorga una ventaja
indiscutible. En el perpetuo enfrentamiento
de los médicos contra los microbios, término

1. Médico. Unidad de Infecciosos y Segunda Infan-
cia, Hospital Luis Calvo Mackenna.

este acufado por un cirujano, el francés
Sédilot y hoy considerado demasiado fami-
liar por los microbidlogos, que en forma un
tanto cursi prefieren el vocablo “microorga-
nismo”, el conocimiento de “estos seres mi-
nimos que hoy alcanzan el maximo de la
atencion”, como decia con desdén el céle-
bre Virchow en el siglo XIX', es para noso-
tros materia de importancia trascendente.
Nuestro afan de conocimiento nos llevo, su-
cesivamente, a desentrafar su estructura



Volumen 71
Numero 6

primero y a interiorizarnos en sus funciones
después; hoy en dia, el énfasis esta puesto
en el genoma mismo, esto es, en la base
informatica que regula la agresiva conducta
de estos seres.

El ADN se habia descubierto en 1869 y
pasaria casi un siglo hasta que el microbio-
logo canadiense Oswald Avery demostrara
su funcidon en la herencia, al identificarlo
como la sustancia que transferia factores de
virulencia de un neumoco a otro, confirién-
dole agresividad?. El gran salto siguiente lo
darian James Watson y Francis Crick en
1953, con su magico descubrimiento de la
doble hélice del ADN humano3. De alli en
adelante los pasos serian agigantados: la
obra de Severo Ochoa ayudaria a compren-
der cémo se transmite la informacion de los
genes a las enzimas, a través del ARN%; los
franceses Francois Jacob y Jacques Monod
volverian al ADN bacteriano, proponiendo
en 1960 un modelo de genes actuando se-
cuencialmente hacia una funcién®; la Esche-
richia coli K 12 se convertiria en la bacteria
favorita para los genetistas bacterianos, por
su gran receptividad, y el final no tardaria en
llegar: en 1995 se conocié el primer genoma
bacteriano completo, el de Haemophilus in-
fluenzae, seguido por los de Mycoplasma
genitalium, Methanococcus jannaschii,
Mycoplasma pneumoniae, Synechocystis sp.
(cepa PCC 6803), Saccharomyces cerevi-
siae, Escherichia coli, Bacillus subtilis, Heli-
cobacter pylori, Treponema pallidum, Myxo-
coccus xanthus®.

Este afo, Vibrio cholerae se agregaria a
la lista con un novedoso fendmeno: dos cro-
mosomas, de los cuales el mayor, de casi
tres millones de pares de bases, contendria
la informacion necesaria para el desarrollo
de las funciones celulares esenciales (repli-
cacion, biosintesis), asi como para su pato-
genicidad (toxinas, adhesinas, antigenos de
superficie); en tanto que el mas pequefio de
estos anillos de ADN “pudiera haber sido un
megaplasmido capturado por un Vibrio an-
cestral” un buen punto de partida para en-
tender como un organismo ambiental y de
vida libre pudo en un momento emerger
como patdégeno’. Con esta bacteria, son ya
treinta las especies microbianas cuyo geno-
ma completo se ha develado en los ultimos
cinco anos y, de acuerdo al ritmo de los tra-
bajos en marcha, se espera que hacia el
2002 se tenga la informacion de un centenar
de otras bacterias®.
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GENOMA MICROBIANO

El término de genoma microbiano com-
prende el conjunto total de los elementos
génicos, cromo y extracromosdémicos. Estos
ultimos, contenidos en los plasmidios codifi-
can generalmente para factores de virulen-
cia y son transferibles, lo cual los convierte
en elementos temibles.

El conocimiento del genoma microbiano
permite, fundamentalmente, una mejor com-
prension de la patogenia, con aplicaciones
en la prevencion, en el diagnéstico y en el
tratamiento de las enfermedades infeccio-
sas. La disponibilidad de las secuencias
completas del genoma ha sido una revolu-
cion en el estudio de los mecanismos de viru-
lencia, fundamentalmente®. En forma secun-
daria, facilita el aprovechamiento industrial
de genes microbianos en la produccion de
aminoacidos, vitaminas y antibidticos, con-
cediendo a algunas bacterias un caracter de
“ganado” util, por similitud con vacas leche-
ras y ovejas laneras.

Si quisiéramos referirnos solo a sus apli-
caciones medicas, podriamos resumirlas en
cinco rubros (tabla 1).

CONOCIMIENTO DEL GENOMA COMO
HERRAMIENTA PARA ENTENDER LA PATOGENIA

Shigella flexneri proporciona un buen
modelo para ilustrar como el conocimiento
del genoma nos ensefia a comprender la pa-
togenia y elaborar estrategias de conten-
cion'0. En esta especie, todos los mecanis-
mos de adherencia y penetracién a las
células del epitelio intestinal estan codifica-
dos en un elemento extracromosodmico, un
plasmidio de 220 kilobases, similar a otros
plasmidios encontrados en otras especies
del género Shigella.

De este plasmidio, un fragmento de solo
30 kilobases contiene todos los genes que
codifican para la invasién, dividido en dos
locus para dos tipos de proteinas. El locus
mxi-spa posee 20 genes que son responsa-
bles de la elaboraciéon de unas 15 proteinas
bacterianas utilizadas en el proceso invasor.
Ahora bien, particulas de latex envueltas en
algunas de estas proteinas son internadas
por la célula huésped, como si fueran Shige-
lla. Surgen aqui alternativas interesantes,
como estos genes para producir antigenos
inmunizantes que desencadenen anticuer-
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Tabla 1

Aplicaciones del conocimiento del genoma microbiano en clinica

Mejor comprension de la patogenia

Diseno de vacunas

Desarrollo de antimicrobianos

Diagndstico mas preciso

Produccién farmacéutica

Mecanismos de invasion
Determinacion de toxinas
Capacidad de variacion

Probable anticipacion de epidemias

Antigenos esenciales

Combinacién interespecies
Bacterias avirulentas como carriers
Resideno por reordenamiento

Anticipacion de resistencia

Determinacion de proteinas blanco

“Nuevos”: bloqueo funcion vital
bloqueo de transcripcion

Hibridacion

Polimerasa en cadena

Perfil plasmidial

Electroforesis de campo pulsado
Otras

Aminoacidos
Vitaminas
Antibidticos
Otros

pos protectores contra la invasion o, quizas,
la elaboracion de anticuerpos monoclonales
con accion terapéutica o, por ultimo, utilizar
estas proteinas invasoras para desarrollar
un test diagndstico.

Como todos estos genes responsables
de los mecanismos de invasion estan en un
elemento extracromosdémico y, por tanto,
transferible, pueden insertarse en una bac-
teria mas facil de cultivar, mas “doméstica”,
por asi decirlo; en suma, ganado bacteriano.

Una vez que Shigella flexneri ha penetra-
do en la célula huésped, queda englobada
en una vacuola. Cémo sale de alli esta bac-
teria inmovil, desprovista de flagelos, resulta
fascinante: se fabrica una cola de actina,
proteina que cosecha de la célula huésped,
y se desplaza como un verdadero cohete, a
la velocidad de 60 micrones por minuto.
Para realizar esta maravillosa hazaha nece-
sita formar la proteina IcsaA o VirG. Esta
proteina de membrana externa protruye a la
superficie y polimerisa la actina, que se va
trenzando hasta formar una cola, en un polo
de la bacteria.

Ahora bien, si uno logra insertar los ge-
nes IcsaA de S. flexneri en la bondadosa
Escherichia coli K 12 —-bondadosa, porque
acepta cualquier manipulacion genética—
esta cepa, de una especie claramente distin-
ta, es capaz de formar las mismas colas de
actina. Se ha pensado, de inmediato, que
una mutante avirulenta de S. fexneri, a la
que se la ha arrancado, por delecion los ge-
nes lIcsaA, seria una excelente candidata
para vacuna. Imaginemos una vacuna viva,
en que Shigella logra penetrar en la célula,
generando en las primeras etapas de inva-
sion buenos anticuerpos protectores, y cuya
multiplicacién no entrafa ningun peligro,
pues no puede salir de la vacuola mortal en
que ella misma se ha metido.

Descifrado el genoma de una especie, el
progreso en la comprension de su relacién
con su huésped, en nuestro caso el hombre,
se desenvuelve a una velocidad fantastica.
Hace dos afnos le tocé el turno a Borrelia
bugdorferiy ya sabemos bastante mas acer-
ca de los mecanismos que esta bacteria em-
plea para evitar su eliminacion y persistir en
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el huésped, asi como sobre su variacion an-
tigénica, fundamental al momento de discutir
el rediseno de vacunas'!.

El conocimiento del genoma completo
puede llevar a desarrollar vacunas
“distintas”

La estrategia seguida en los ultimos anos
para desarrollar nuevas vacunas bacteria-
nas se ha centrado en identificar estructuras
externas que puedan servir como antigenos,
basicamente polisacaridos capsulares o pro-
teinas de membrana externa. En el caso es-
pecifico de Streptococcus pneumoniae, cuya
resistencia a betalactamicos se extiende
cada dia mas, se ha pretendido controlar
esta amenaza a través de la prevencion,
esto es, proponiendo la vacunacion rutinaria
de los lactantes.

Interesante estrategia ... pero primero se
necesita la vacuna. Por supuesto, la tenta-
cion ha sido siempre utlizar los antigenos
capsulares, ya que la capsula, a mas de ser
el elemento mas externo, es también su
gran elemento de virulencia. Pero la consti-
tucion intima de la capsula es variable y se
ha topado con la existencia de numerosos
serotipos, desigualmente distribuidos en las
distintas regiones geograficas, forzando a
los investigadores a dificiles elecciones de
siete, once o mas serotipos, y llegando a
pensar en “vacunas regionales”. Seductora
es la idea de llegar a conocer el entero ge-
noma del neumococo, entender asi por com-
pleto también su patogenia y encontrar el
talon de Aquiles de su agresividad, la via
metabdlica comun a todos los serotipos e
interrumpirla con una vacuna.

Volvemos al ejemplo de Shigella flexneri,
de la cual se conocen unas 15 proteinas in-
volucradas en el mecanismo invasor: quizas
bastaria una vacuna que generara anticuer-
pos contra una sola de ellas para detener la
agresividad de la bacteria. La clave esta en
llegar a conocer cual es el punto basico -y
por lo tanto débil- en el proceso agresor del
neumococo.

Recién se completa la secuencia génica
de Chlamydia tracomatis y Chamydia pneu-
moniae, de las cuales no estaban claros los
antigenos que podrian desencadenar una
respuesta protectora para ser empleados
como vacunas. Ahora habra que identificar-
los y la tarea sera larga: el conocimiento del
genoma es solo un principio'2.
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El otro aspecto es la construccion de va-
cunas hibridas, como las que un tiempo se
ensayaron, en que un Salmonella typhi, por-
tadora de sus propios antigenos inmunizan-
tes, aceptaba una secuencia génica de Shi-
gella dysenteriae, sirviendo como vacuna
mixta anti Salmonella - Shigella. Conocido el
genoma de todas las bacterias patdgenas,
meta que indudablemente se alcanzara mas
tarde o mas temprano, se puede sonar en
una vacuna oral en base a una bacteria avi-
rulenta, quizas la bondadosa Escherichia
coli K 12, cargada de las secuencias géni-
cas esenciales para inmunizar contra la tifoi-
dea, el cdlera, la disenteria y algo mas. De
hecho, el conocimiento del genoma entero
de una cepa virulenta de meningococo B
(cepa MC 58) ha permitido ensayar 350 an-
tigenos candidatos para vacunas, insertando
los genes responsables en una complaciente
Escherichia coli, la cual los ha producido en
cantidad suficiente para purificarlos, inmuni-
zar ratones con ellos y medir la respuesta
seroldgica, propiedad conocidamente corre-
lacionada con la eficacia de una vacuna en
el hombre'3,

Por ultimo, el conocimiento del genoma
podria ayudar a mejorar vacunas conocidas.
Estudios comparativos de los genomas de
Mycobacterium tuberculosis, Mycobacterium
bovis y la cepa BCG, plantean la posibili-
dad de efectuar hibridaciones y reordena-
mientos génicos, a fin de obtener una BCG
mas efectiva'4.

Conocimiento del genoma proporciona
informacion para desarrollar nuevos
antibidticos

El conocimiento del completo genoma
bacteriano ha provocado no pocas sorpre-
sas, una de ellas es que cerca de un tercio
de las secuencias génicas identificadas no
corresponden a ninguna funciéon conocida,
suponiéndose que estos genes intervienen
en algunos procesos metabdlicos o de com-
partamentalizacion, largo término que signi-
fica, en esencia, la capacidad de la bacteria
para construirse envolturas. Hasta ahora los
distintos grupos de antibidticos van, bien
contra la sintesis de pared bacteriana, bien
contra determinadas lineas metabdlicas:
fascinante aparece la idea de buscar nuevos
“blancos”, que permitieran desarrollar gru-
pos de verdaderamente “nuevos” antibioti-
cos, destinados a bloquear funciones vitales



482 Lederman W.

determinadas por genes recientemente cono-
cidos, o bien, si podemos sofar, a bloquear
la transcripcion de estos genes mismos.

Este aspecto es de importancia capital al
momento de enfrentar bacterias casi “intra-
tables”. Al completarse el genoma de Myco-
bacterium tuberculosis, se abre una espe-
ranza para combatir la emergente epidemia
de cepas multirresistentes. El desafio -y a
la vez la esperanza— para los proximos anos
es trasladar esta informacidon génica en en-
sayos realistas, blancos validos y drogas
‘candidatos” para ensayos preclinicos. En
general, podemos esperar que la préxima
generacion de drogas anti TBC esté consti-
tuida por moléculas pequefas, relativamen-
te hidrofilicas y con un fuerte anclaje a blan-
cos celulares especificos, las que se
obtendrian combinando técnicas de expre-
sién génica con la quimica combinatoria?s.

Retornando a Shigella flexneri vimos
como un pequeno fragmento del genoma,
un plasmidio de 30 kilobase —tedricamente
trasmisible- contiene la informacién para el
proceso de invasion. En otras especies tam-
bién se encuentran estas verdaderas “islas”
de patogenicidad, que pueden haberse ad-
quirido de otra especie por conjugacién o
por fagos; en esta Uultima situacion pueden
incorporarse al genoma como profagos vy
conferir poder patégeno, como ocurre en el
clasico ejemplo del bacilo diftérico. Estos
profagos cobran importancia con la informa-
cién obtenida al develar el genoma completo
de Bacillus subtilis'®, al cual se le conocian
hasta entonces tres profagos. Ahora se vio
que este bacilo contenia al menos diez de
estos elementos, de alguna manera relacio-
nados con genes que codifican para prote-
gerse de metabolitos téxicos. Uno se pre-
gunta si no podrian desarrollarse originales
antibioticos dirigidos a estos profagos y de-
jar a estas bacterias indefensas. Un anti-
bidtico que destruyese especificamente el
“islote de invasion” de Shigella flexneri,
mantendria a esta bacteria viva, pero inca-
paz de invadir nuestro epitelio intestinal.

Pseudomona aeruginosa, una de las tres
principales causas de infecciones oportunis-
tas, tiene el mayor de los genomas secuen-
ciados, con mas de seis millones de pares
de bases, lo que contribuye a explicar su
tremenda adaptabilidad a distintos ambien-
tes y su capacidad de adquirir resistencia a
una variedad de antimicrobianos. Contiene
la méas alta proporcion de genes reguladores
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y de aquellos involucrados en catabolismo,
transporte y eflujo de compuestos organi-
cos, asi como nada menos que cuatro siste-
mas potenciales de quimiotaxis. En suma,
un numero enorme de posibles “blancos”
para nuevos antibiéticos, pero dando vuel-
ta la moneda, un nimero enorme también
de posibles mecanismos de resistencia'’.
Dicho en términos simples, es el mayor de
los monstruos conocidos en bacteriologia,
un adversario tenaz y una amenaza perma-
nente.

Un aporte adicional del genoma bacteria-
no enteramente secuenciado es la compren-
sién de los mecanismos de diseminacion de
resistencia. Los transposones, estos inquie-
tos elementos que se mueven de una espe-
cie bacteriana a otra, son de especial rele-
vancia en las bacterias Gram negativas
facultativas, como las Enterobacteriaceae.
El mas célebre, el Tn2l (extraordinariamente
agil), encabeza una verdadera familia de
transposones estrechamente relacionados,
cuya capacidad nefasta reside en un seg-
mento de ADN mdvil, llamado integron, que
codifica para la habilitacion de un sitio espe-
cifico para adquirir o atrapar genes portado-
res de resistencia a multiples antibioticos?8.
De esta manera, los integrones representan
el mecanismo primario para capturar genes
de resistencia y diseminarlos entre las bac-
terias Gram negativas. Las malas noticias
son que ya se han detectado “super” inte-
grones, que codifican para funciones que
van mas alla de la resistencia y de la pato-
genicidad, uno de ellos en Vibrio cholerae®.

Utilizacion del genoma en el diagndstico
de laboratorio

Numerosas técnicas se habian desarro-
llado antes de identificar el primer genoma
bacteriano completo en 1995, utilizando
segmentos del mismo, como ocurre con la
hibridacion, la electroforesis de campo pul-
sado y la reaccion en cadena de polimerasa,
para citar los mas célebres, o bien, los ele-
mentos extracromosoémicos, como el perfil
plasmidial, que permite determinar la identi-
dad de una cepa en un brote intrahospitala-
rio y trazar la secuencia del mismo.

El conocimiento del genoma completo
permitirda seleccionar los segmentos mas
apropiados para diferenciar especies, sero-
grupos y serotipos, y quizas antes de lo pen-
sado, las aglutinaciones y precipitaciones en
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lamina seran un recuerdo en los laboratorios
microbioldgicos, y luego los tubos de caldo,
los agares, los azucares y el bello mundo
pasteuriano.

El conocimiento del genoma aplicado
a la produccion bioldgica

Pongamos los microbios a trabajar para
nosotros. Cada uno de estos minusculos or-
ganismos puede ser una fabrica. De hecho,
levaduras y otros hongos ya son utilizados a
larga mano en procesos industriales, en
enormes tanques de fermentacion, para pro-
ducir antibidticos, vitaminas y aminoacidos.
La célebre Escherichia coli K 12 ha servido
para producir gamma interferon, al incrustar
en su genoma genes de ADN humano que
codifican para su produccion?0,

Hasta ahora, mediante seleccion cuida-
dosa de mutaciones, se han ido obteniendo
cepas mas ‘rendidoras”, con mayor veloci-
dad de crecimiento, lo que ha permitido
acortar los ciclos de fermentacion. En la in-
dustria el tiempo es oro y la tentacion surge
de inmediato para hacer sobre el genoma
una intervencion mas radical y lograr toda-
via una mayor productividad y eficiencia. El
como hacerlo requiere un conocimiento ca-
bal del genoma completo, para poder elimi-
nar genes destinados a funciones microbia-
nas no vitales, superfluas (para nosotros),
que pudieran distraer al microorganismo de
nuestros intereses. Si queremos que el Pe-
nicillium genere con facilidad la penicilina,
saquémosle algunos genes codificadores
para funciones que puedan desviarlo de tan
noble (para nosotros otra vez) propodsito:
para decirlo en términos claros y en una
analogia comprensible, castremos al toro y
tendremos un buey eficiente.

La primera “poda” podria dirigirse hacia
los profagos que suelen encontrarse en el
genoma, esto es, el legado genético de in-
vasores virales —los bacteriéofagos— que en
su momento se integraron al genoma como
una fuerza dormida. El mas célebre de estos
elementos adquiridos es el ya mencionado
profago beta de Corynebacterium diphthe-
riae, un virus “dormido” en medio del geno-
ma bacteriano, que dirige la produccion de
la toxina diftérica: en una época pretérita,
este bacteriofago convirti6 a un benévolo
bacilo en una criminal amenaza para la hu-
manidad. Para el bacilo de Klebs y Loeffler
esta funcion toxigénica no es importante;
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podemos suponer entonces que, en otros
bacilos, otros profagos adquiridos en gene-
raciones pasadas y ya incorporados al patri-
monio genético, estan desviando el metabo-
lismo bacteriano hacia funciones indutiles.
Suprimamos estos advenedizos, que al ser
inducidos a actuar pueden llevar a la lisis
del cultivo, y concentremos la energia bac-
teriana toda en nuestros propios fines.

Sin embargo, debe procederse con mu-
cha cautela, pues recientes evidencias su-
gieren que la longitud de las secuencias en-
tre los genes “utiles” puede ser importante
per se, porque hay un complejo enlace, al
menos en bacterias que estan en su fase de
crecimiento rapido, entre la organizacion del
genoma mismo y la arquitectura general del
cuerpo microbiano, de modo que al suprimir
una secuencia que nos parece inutil, pode-
mos derrumbar todo el edificio?!.

Por otra parte, el conocimiento del geno-
ma entero puede facilitarnos la comprension
de complejas vias metabdlicas. A través de
estas vias, moléculas dificiles o caras de
obtener por procedimientos quimicos, po-
drian sintetizarse a bajo costo y en mayor
volumen, utilizando enzimas identificadas en
los procesos de secuenciacion de genes.
Podrian crearse microorganismos artificia-
les, especialmente adaptados a particulares
situaciones y funciones. Volvamos al bacilo
diftérico y supongamos que queremos mejo-
rar el rendimiento en la produccién del toxoi-
de usado como vacuna; supongamos luego
que extraemos del genoma el profago beta y
lo introducimos —y esto es la ingenieria ge-
nética— en el genoma de una bacteria o de
un hongo de crecimiento mas facil y mas
rapido. Y si un bacteriélogo me dice que el
Corynebacterium diphtheriae crece facil, no
ha visto “caerse” en una noche el velo de
crecimiento en 300 placas Roux y perderse
de golpe toda la cosecha.

Bacillus subtilis, cuyo genoma se develo
en 1997, presenta un ejemplo fascinante?2.
En él, la presencia de varias vias de produc-
cion antibiotico, produccién sin duda desti-
nada a defender su nicho ecoldgico, ocupa
solo el 2% del genoma total, en tanto que
42% corresponde a genes de funcién desco-
nocida. En nuestro mundo bélico, resulta
sorprendente que solo 2% del presupuesto
genético esté destinado a la defensa y ten-
demos a suponer que debe ser mayor. De
hecho, gran parte del genoma de este bacilo
esta destinado a multiples sistemas de
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transporte proteico, sistemas de bomba vita-
les, que usan energia de la hidrdlisis del
ATP para incorporar nutrientes, pero tam-
bién para expulsar metabolitos téxicos vy
sustancias nocivas, que pudieran ensayarse
como antibidticos’8.

SoAando un poco: Francis Crick
y la teoria de la panspermia

No podemos extraer del conocimiento del
genoma microbiano nada mas de lo que alli
esta textualmente escrito. La secuenciacion
completa del mencionado Bacillus subtilis
termind con una hermosa teoria. En una
conferencia en la Universidad de Harvard en
los afhos setenta, Francis Crick (si, el mismo
que con James Watson describiera la doble
hélice del ADN) declaré su desencanto con
la idea que la vida hubiera nacido en nues-
tro planeta. Expuso entonces su teoria de la
panspermia, segun la cual la semilla de la
vida podria haber sido una extraordinaria-
mente resistente espora bacteriana, “de la
clase producida por Bacillus subtilis y bacte-
rias relacionadas”. En respuesta, Mattew
Meselson sefialé que, de ser asi, con segu-
ridad una civilizacion extraterrestre habria
mandado un mensaje en la espora y la hu-
manidad tendria la posibilidad Unica de co-
nocer el secreto del universo a través de la
secuencia de nucledtidos del genoma con-
temporaneo del bacilo esporulado. Y en res-
puesta a esta afirmacion, dicen James Hoch
y Richard Losick, que ya se ha publicado la
secuencia de cuatro millones doscientos ca-
torce mil ochocientos diez nucleétidos del
cromosoma Unico del Bacillus subtilis, y que
si alli habia un mensaje césmico, este ha es-
capado a la perspicacia de los 151 cienti-
ficos que llevaron a cabo esta impresionante
secuenciacion?2,

Pero queda el 42% de genes de funcion
desconocida, que si todavia no puede decir-
nos nada, nos permite sonar.
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