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La primavera... ¢las bacterias altera?

CARMONA-SALIDO, HECTOR & AMARO, CARMEN*

*Instituto Universitario de Biotecnologia y Biomedicina (BIOTECMED), Universitat de Valéncia, Valéncia, Espafna
Departamento de Microbiologia y Ecologia, Universitat de Valéncia, Valéncia, Espana

¥ carmen.amaro@uv.es

El cambio climatico actual es un fenéme-
no sin precedentes; en apenas unos afios,
la temperatura media global ha aumenta-
do drasticamente causando verdaderos
desastres naturales. No sélo supone un
aumento de temperatura de los ecosiste-
mas, sino que también conlleva la pérdi-
da de biodiversidad o el incremento de la
incidencia de enfermedades consideradas
tropicales.

A pesar de lo que se suele creer, la apari-
cion de nuevos agentes dafinos para seres
humanos y animales no viene Unicamente
de microorganismos congelados en el per-
mafrost. La realidad es que los que ya hay,
pueden adaptarse de forma rapida inter-
cambiando material genético (Mora et al.
2022). Este proceso se ha descrito sobre
todo en bacterias y se conoce como trans-
ferencia genética horizontal (TGH).

A lo largo de la evolucién, las bacterias
han desarrollado numerosos mecanismos
de TGH que favorecen la diversidad y la
adaptacion a los cambios (Figura 1).

Gracias a esta flexibilidad, las bacterias
han podido sobrevivir desde hace mas de
3.700 millones de afios en un planeta en
constante cambio. De hecho, hoy en dia
suman decenas de miles de especies cono-
cidas (aunque hay quien estima que el
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Figura 1. Cuando las bacterias en forma de vida libre se asocian, forman biopeliculas donde se
producen con mayor frecuencia los eventos de TGH. En la transformacién natural, las bacterias captan
ADN del entorno. En la transduccidn, los fagos captan ADN de la bacteria que luego pasan a otras
bacterias a las que infectan. Los pldsmidos y otros EGM se pasan mediante la formacién de pelos

(conjugacion) o vesiculas (vesiduccion).

ndmero real puede ser de cientos de miles
o incluso millones) que estan presentes en
todos los ecosistemas del planeta.

Uno de los mecanismos de TGH es
la conjugacién. En la conjugacion, repli-
cones de ADN circular o lineal, como
plasmidos y otros elementos genéticos
moéviles (EGM), pasan de unas bacterias a
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otras a través de unas estructuras deno-
minadas pelos sexuales. La conjugacion
ha sido ampliamente estudiada y es de
especial importancia hoy en dia, pues es
la principal fuente de generacién de bac-
terias multirresistentes a antibioticos/
antimicrobianos (Rodriguez-Beltran et al.
2021). Cuando una bacteria con genes de
resistencia en un EGM contacta con otra
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Figura 2. Cambios en la temperatura global desde el afio 2000 hasta la actualidad. Los colores cdlidos suponen un aumento de la temperatura media con
respecto al afio 2000 y los frios una disminucion de esta. Obtenida de: https://data.giss.nasa.gov/gistemp/maps/

que no los tiene, puede pasarle estos
genes por conjugaciéon y si estos genes le
confieren una ventaja selectiva, el clon que
los adquiere proliferara. Este proceso pue-
de darse incluso entre especies distintas
y repetirse. Recientemente se ha descrito
un proceso relacionado con la conjugacion
a partir del estudio de unas bacterias de
la Antartida (Erdmann et al. 2017). El pro-
ceso se denomina vesiduccién y consiste
en la transmisién de EGM dentro de unas
estructuras que derivan de la/s membra-
na/s denominadas vesiculas.

Los virus, o fagos, también ayudan a dise-
minar genes entre bacterias. El proceso se
denomina transduccién y es especialmen-
te relevante en el caso de los fagos lisogé-
nicos, virus que son capaces de integrarse
en el genoma de la bacteria infectada en
forma de profagos y quedar en estado de
latencia. Los profagos pueden saltar del
genoma en periodos de estrés, arrastrar

genes bacterianos, multiplicarse y disper-
sar estos genes a otras bacterias préximas
(Chevallereau et al. 2022). Si los profagos
introducidos por transduccién dotan de
alguna ventaja a la bacteria que los acepta,
pueden establecerse tras sucesivas gene-
raciones y experimentar cambios hasta
transformarse en lo que se conoce como
islas genémicas, dando lugar una nueva
variante bacteriana estable. A diferencia
de la conjugacién, la transduccién se pro-
duce entre bacterias genéticamente cerca-
nas debido a la especificidad de los fagos.

Las bacterias también han desarrollado
mecanismos de captacién activa de ADN
libre presente en el entorno. El proceso se
conoce como transformacion y ha sido
explotado por los cientificos durante déca-
das para estudiar y comprender mejor la
funcién de multiples genes tanto bacteria-
nos como eucariotas. La transformacion
es el mecanismo natural de generacién
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de variabilidad genética bacteriana que
estd mas extendido en la naturaleza. No
obstante, supone un gran coste energético
por lo que las bacterias se vuelven compe-
tentes para captar ADN exégeno solo en
determinadas condiciones (Metzger and
Blokesch 2016).

Todos estos fendmenos de TGH se
producen con mayor frecuencia en las
biopeliculas, comunidades microbianas
adheridas a superficies sélidas. Reciente-
mente se ha demostrado que los micro-
plasticos, cada vez mas abundantes en
el agua de mar, favorecen la formacién
de tales biopeliculas concentrando bacte-
rias de especies patégenas de los géneros
Vibrio, Pseudomonas, Mycobacterium, Tena-
cibaculum o Escherichia, entre otros (Junaid
et al. 2022).

Entre estas especies patégenas destaca
V. vulnificus por ser la Unica con poten-



cial zoonético, es decir, la Unica que causa
enfermedad animal transmisible a seres
humanos y por haber sido propuesta
como barémetro biol6gico del cambio cli-
matico (Baker-Austin et al. 2017). La Figura
2 muestra los cambios en la temperatura
global desde el afio 2000 hasta la actua-
lidad. Durante este tiempo V. vulnificus
ha ido extendiéndose desde los trépicos
y subtrépicos hasta alcanzar zonas tan al
norte como el mar Baltico donde causa
un numero de infecciones al afio cada vez
mas alto.

V. vulnificus es una especie paradigmati-
ca por su elevada plasticidad genémica. A
lo largo de su historia evolutiva ha sufrido
varios eventos de TGH que le han dotado
de un segundo cromosoma, caracteristica
que comparte con otros vibrios, y de un
arsenal de genes para colonizar diferen-
tes ambientes e infectar una amplia gama
de hospedadores (Baker-Austin and Oliver
2018). Tanto es asi, que se ha descubierto
que 2 de los 5 linajes evolutivos de esta
especie han emergido recientemente en
ambientes acuaticos artificiales (piscifac-
torias) asociados a la transferencia de un
plasmido de virulencia conteniendo genes
que permiten evadir el sistema inmuni-
tario de los peces (Carmona-Salido et al
2021). Se ha demostrado también que los
genes para la formacion de biopeliculas,
la colonizacion de superficies y la virulen-
cia se sobreexpresan con el aumento de
la temperatura del agua de mar (Hernan-
dez-Cabanyero et al. 2020).

En un ambiente de cambio debido al
calentamiento global, las perspectivas no
son buenas si no adoptamos medidas de
prevenciény vigilancia que eviten la emer-
gencia de nuevas variantes o especies
peligrosas en salud publicay animal junto
con medidas de control de la contamina-
cion, especialmente por microplasticos, y
de desarrollo de sistemas de produccion
mas respetuosos con los animales y el
medio ambiente. Solo asi podriamos lograr
lo que la Organizacién Mundial de la Salud
ha acufiado como “una sola salud” o One
Health (en inglés).
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