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LA PROMISCUIDAD DEL GENOMA EUCARIONTE PRIMITIVO

Fernanda Vargas Romero!, Angela Downie Ruiz Velasco3,

Alberto José Cabrera Quintero?, Francisco Aaron Cruz Navarrete!

!Departamento de Neurodesarrollo y Fisiologia. Instituto de Fisiologia Celular,

2Departamento de Biologia Celular y Fisiologia. Instituto de Investigaciones Biomédicas,
3Departamento de Inmunologia, Instituto de Investigaciones Biomédicas. Universidad Nacional
Autonoma de México. Ap. Postal 70-243. Ciudad Universitaria, México D. F. 04510.

El estudio del origen de los eucariontes ha llevado a
la conocida teoria endosimbidtica. En ésta, el origen
de las mitocondrias se explica por la asociacién y
eventual incorporaciéon de una sola bacteria aerobia
al antecesor anaerobio eucarionte. Esto proba-
blemente le permitié aprovechar la concentracion
creciente de oxigeno en la atmosfera, aumentando
su eficiencia para obtener energia. De este modo
el genoma de la bacteria se convirtié en el actual
genoma mitocondrial. Sin embargo, por estudios
recientes se sospecha que no todos los genes incor-
porados a los eucariontes actuales provienen de un
solo antecesor (1,2). Esto se ha propuesto desde
el punto de vista filogenético, mediante técnicas
basadas en la busqueda de caracteres compartidos
y comparacion de genes entre varias especies, para
definir su historia evolutiva.

Una manera de explicar lo anterior, es por medio
del modelo del cromosoma fluido (2), en donde el
genoma procarionte presenta constantes transfor-
maciones y no permanece estatico. Asi la informa-
cion genética se transfiere no solo por via vertical,
heredada de sus antecesores, sino también por
via horizontal, donde el intercambio se lleva entre
células tipicamente asexuales y no emparentadas
entre si.

La simbiosis metabdlica, definiéndose como la
cooperacion entre organismos donde los productos
del metabolismo de uno son aprovechados por el
otro y viceversa, pudo ser un ambiente benéfico
para la transferencia horizontal entre diversas
especies bacterianas y el antecesor eucarionte.
Una de las hipdtesis propone que existieron aso-
ciaciones entre el proto-eucarionte y otras células
productoras de hidrégeno antes de la endosimbiosis
de la proto-mitocondria. Estos organismos podrian
haber sido las a-proteobacterias, grupo caracteris-
tico de bacterias que incluye principalmente foto-
trofos y simbiontes de plantas y animales, ademas
de patégenos como Rickettsiaceae, en los que se
ha encontrado un sistema de alta frecuencia de
transferencia de genes (sistema GTA).
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Otro conjunto de bacterias que pudo haber
coexistido con los antecesores eucariontes son las
O-proteobacterias, cuyos procesos metabdlicos, de
comunicacién y de sefalizacién son homdlogos a
los de los eucariontes. EI orden Myxococcal es el
mas representativo de esta clase. Estas bacterias
poseen de los genomas mas grandes de los proca-
riontes (9.14 a 12.2 Mb). Presentan conducta social
y se integran en una estructura multicelular: los
cuerpos fructiferos. La formacion de estas estruc-
turas requiere de la coordinacién de la motilidad y
senalizacion, ademas de un grado de diferenciacion
celular y multicelularidad.

Los lipidos juegan un papel importante en el
desarrollo de la agregacion, la sefalizacion y la
morfogénesis de los myxococcos, ademas, son su
principal fuente de energia. Otras similitudes con
los eucariontes son las proteinas cinasas, las pro-
teinas G y las proteinas dependientes de GTPasas
que funcionan en la regulacion de la polaridad de
la célula.

Pujol y colaboradores, concordando con la hi-
pétesis de muchos otros autores, proponen que
un organismo del grupo de las a-proteobacterias
pudo ser el antecesor de la mitocondria. Este es-
tudio (1), describe ademas un origen alternativo
del metabolismo de los acidos grasos.

Para llegar a esta conclusion, este grupo buscdé
secuencias homologas entre el proteoma humano
y el genoma de cuatro especies myxococales, cuya
secuencia completa esta disponible en NCBI, y
el de otras dos especies, cuyo genoma solo esta
disponible como un ensamble preliminar, utilizando
BLAST. Obtuvieron 471 proteinas homologas que
posteriormente buscaron en 355 especies de
bacteria, archea y en 40 especies de eucariontes.
Se construyo un arbol filogenético para cada una
de las 471 proteinas, de los cuales escogieron 93
arboles donde se veia que el grupo eucarionte tenia
un origen myxococal. Por otra parte del proteoma
mitocondrial de 2209 eucariontes, obtenidos de
NCBI, tomaron la secuencia de 3000 proteinas
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Figura 1. Modelo que propone la transferencia de genes myxococcales al genoma eucarionte. Una bacteria myxococcal
transfiere horizontalmente sus genes al ancestro mitocondrial, que posteriormente se involucra en una simbiosis con
el antecesor eucarionte. El evento endosimbidtico da origen a la mitocondria y otra transferencia lateral se da entre el
genoma mitocondrial y eucarionte. Las flechas ilustran la transferencia de genes y los diferentes patrones de lineas la
naturaleza de los genes (adaptado de Schliiter A et.al., 2011).

que clasificaron en 53 grupos de ortdlogos,
para posteriormente compararlas utilizando
BLAST contra el proteoma de 357 bacteria y
archeas. Su analisis filogenético reveld solamente
doce potenciales ancestros myxococales, que
fueron obtenidos usando reconstrucciones ML y
Bayesianas. Ademas analizaron la composicion
del genoma de los myxococos: A. dehalogenans,
H. ochraceum, M. xanthus y el de S. cellulosum
para identificar conjuntos de genes que se pudieron
haber transferido horizontalmente.

Los resultados indicaron que varios genes eu-
cariontes tienen como ancestro a genes de los
myXococcos, principalmente los que participan
en la B-oxidacion, como las acil-CoA deshidroge-
nasas. Por lo tanto, la mitocondria podria haber
sido un vehiculo importante de entrada de genes
bacterianos tanto de a-proteobacterias como de
0-proteobacterias. Como consecuencia, el genoma
del antecesor de la mitocondria se puede conside-
rar una mezcla de al menos dos diferentes linajes
bacterianos, de los cuales muchos de sus genes

se conservan en los genomas de los eucariontes
actuales (Fig. 1).

En el (1) los autores concluyen que existen al
menos 15 genes eucariontes nucleares de origen
myxococcal, algunos de ellos con roles en el me-
tabolismo de lipidos como intermediarios del pro-
cesamiento de la acil-CoA. Consideramos que este
articulo es un gran avance en el estudio del origen
de los eucariontes, demostrando que otros grupos
de bacterias pudieron haber dado forma al geno-
ma eucarionte actual, asi como hay un progreso
para develar la completa identidad del antecesor
mitocondrial.
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