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INTRODUCCION

La Teoria de la Evolucion por seleccidn
natural sicmpre ha enfrentado la disyun-
tiva de explicar la diversidad de espe-
cies y el denominador coman a la vida,
su unicidad. Es Grege Mendel (1822-
1884), quien desarrolla la explicacion de
unicidad de la vida en relacion al meca-
nismo mediante el cual se heredan las
caracteristicas de una generacidn a otra.
Sus leyes explican en gran medida por
qué los hijos se parecen a los padres y
no permiten cambios que se incorporen
a su informacidn genética. Si las leyes de
Mendel existicran y no hubiera mutacion,
serfa imposible la diversidad genética. Es
diffcil imaginar un mundo sin mulacidn
genéticay fue Hugo de Vries (1848-1935)
quien no $0lo redescubrid (entre otros)
las leyes de Mendel, sino que también
propuso un mecanismo de generacion de
variacion genética: la mutacidn, que re-
voluciond el Mendelismo convirtiéndolo
¢n un proceso dindmico de herencia. Es-
tos dos principios genéticos, las leyes de
Mendel y la teorfa de la mutacion de de
Vries son la base conceptual de lo que
ahora entendemos como 10s principios de
unicidad y diversidad de los seres vivos
(véasc Barahona, 1987, en este ndmero).
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Un poco més tarde, en medio de un
ambiente ya completamente mendeliano,
HJ. Muller (1890-1967) describid otro
mecanismo generador de wvariabilidad,
la recombinacidn genética. Este proceso
junta diferentes alelos en loci distin-
tos creando nuevas combinaciones, que
como la mutacidn, forma la base sobre
la que opera la seleccion natural (véase
Eguiarte, 1986, para una descripcién més
detallada de estos fendmenos).

La forma en que la mutacidn pro-
voca nuevas varianies ¢s modificando la
secuencia de bases del ADN. El cam-
bio en la secuencia repercute directa-
menic en un cambio en la secuencia de
aminodcidos de la proteina codificada
por ¢l fragmento de ADN. La recombi-
nacidn, en cambio, genera variacion por
la unién en un solo individuo de alclos
que contribuyen a la expresidn fenotipica
de un cardcter poligénico. Asf por ejem-
plo, si suponemos que ¢l color de los ojos
estd determinado por dos genes con dos
alelos cada uno (A,a ¥ B,b), y tenemos in-
dividuos AB/ab, la recombinacidn gene-
raria gametos Aby aB ausentes del indivi-
duo original y que producirian nuevas co-
loraciones en 1o 0jos cuando estén pre-
scnles en un mismo individuo en combi-
naciones Ab/Ab o aB/aB.

Sin Ia existencia de la recombinacion,
simplemente esta variacion no existirfa,
La recombinacién genélica no solo se
da entre genes sino también puede ser
entre porciones de un gene, lo que
significa intragénicamente. Dicho meca-
nismo forma moléculas recombinantes
que efectian la funcidn original en forma
diferente a los alelos existentes en la po-
blacion.

TRANSFERENCIA VERTICAL V5.
TRANSFERENCIA HORIZONTAL

La informacidn genética se transmite de
padres a hijos verticaimente. La recom-
binacidn es la unidn de la informacidn
genética de dos individuos coetdneos por
medio de la reproduccidn sexual. Visto
asi, se trata de un mecanismo transmi-
sor de informacién que incluye —ademds
del aspecto estrictamenie vertical— un
aspecto de transferencia horizontal de in-
formacidn genérica. La probabilidad de
que dos alelos cxistan en estado homo-
cigoto (digamos AA y BB) en un mismo
individuo a partir de otro aabb y sin que
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haya recombinacidn mediada por la re-
produccién sexual, s la probabilidad de
que “A" mule a “a” al cuadrado, mulli-
plicada por la probabilidad de que "B"
mute a “b" al cuadrado. 5i suponemos
una lasa lipica de mutacién de 109, en-
tonces la probabilidad de que surja un in-
dividuo AABB a partir de uno aabb seria
[(10- %)%][(10%)%] 6 10-¥. Si consideramos
por otro lado la probabilidad de obtener
el mismo individuo por recombinacidn
esta seria la probabilidad de mutacidn en
ambos genes (10-%)2 multiplicada por la
probabilidad de recombinacion que seria
entre 0.01 (si los genes estdn muy jun-
tos en el cromosoma) y 0.5 (si segregan
independientemente). Esta probabilidad
serfa entonces entre 10-14 y 10°13 gue es
entre diez mil millonesy cien mil millones
de veces mds alta que la calculada ante-
riormente. El efecto de la recombinacidn
es entonces aumentar la probabilidad de
aparicion de combinaciones genélicas en
varios ordencs de magnitud. Esie efecto
s¢ hace mds manifiesto si consideramos
una mayor cantidad de genes delermi-
nando el fenotipo sujeto a estudio. Para
tres genes ¢l fendmeno se hace probable
de un millon de veces mds (diez mil millo-
nes de millones de veces) que i conside-
ramos (nicamente dos genes. Cada gene
que agregamos, por su efecto en un fe-
notipo poligénico, incrementa la relevan-
cia de la recombinacidn en seis drdenes
de magnitud al ser comparada con la mu-
tacidn como fuente de variacidn genética.
Algunos fenotipos resultan afectados por
decenas de genes y esto causa que la rele-
vancia de la recombinacidn en tales casos
sca muy clara.

TRANSFERENCIA DE GENES V5.
TRANSFERENCIA DE GENOMAS

Uno de los aspeclos interesantes a con-

siderar ¢s la diferencia en cuanto a
su mecanismo y las implicacioncs quc
tiene la transferencia de un gene y
aquélla de 1odo ¢l genoma. La especic €5
comdnmente definida como aquel grupo
de individuos que comparten la misma
poza génica. En este caso, la transferen-
cia horizontal intraespecifica via la re-
produccion sexual junto con la recombi-
nacion, constituyen fenGmenos comunes,
pero si consideramos que la transferen-
cia s¢ lleva a cabo entre individuos de es-
pecies diferentes, no se considera en ese
caso. Esta transferencia, cuando existe,
llega a desempefiar un impacto central
sobre la manera de generar nueva va-
riabilidad. Supongamos por un momento
que los genes de la fotosintesis rebasaran
los limites especificos transfiriéndose a
un heterdtrofo multicelular: constituiria
entonces un organismo que en la actua-
lidad no existe. De hecho la ingenieria
genética trata primordialmente este tipo
de transferencia; por cjemplo, transfe-
rir genes de resisiencia a la sequia en-
tre plantas diferentes s la versidn biotec-
noldgica de un fendmeno que ha prevale-
cido en la naturaleza por mucho tiempo.

Asi como ¢n cada evento de repro-
duccidn sexual s¢ ponen en contacto dos
genomas distintos, podrfamos imaginar
la transferencia de un genoma de una
especie a otra distinta. La teorfa endo-
simbidtica del origen del cloroplasto y
la mitocondnia, ¢s un Lipico caso de esta
clase de transferencia. Aqul no sdlo se
rebasan las barreras entre €specics sino
que la cantidad de malerial genético que
se moviliza es tal, que ¢l variante produ-
cido crea una novedad que dificilmente
s¢ obtendria de otra manera. Exisien es-
pecies de bacterias y de otros organis-
mos que no tienen reproduccion scxual,
¢n la mayoria de cllas, la recombinacion
no jucga un papel importante cuando se
consideran genes localizados en ¢l cro-
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mosoma. El mismo principio no parece
aplicarse al estudiar los genes presentes
en plasmidos (genomas circulares fisica-
mente independientes del cromosoma),
en los cuales se han localizado, por cjem-
plo, los genes responsables de la resis-
tencia a algunos antibioticos y que pue-
den ser transferidos en forma horizon-
tal. Una pregunta que pareceria central
para abordar este problema en poblacio-
nes naturales es como se puede detectar
la transferencia horizontal y cGmo seria
posible estimar la tasa de ocurrencia en
la naturaleza.

DETECCION DE TRANSFERENCIA
HORIZONTAL

Deteccion experimental

Un experimento gue se antoja til para
detectar la transferencia horizontal con-
sistirfa en usar a un organismo marcado
€ON ciertos genes ¢ introducirio a una po-
blaciin con otros marcadores genéticos,
registrando asi el paso de ellos entre las
cepas. Este experimento podria hacerse
con mayor factibilidad en bacterias, dado
lo breve de su ciclo de vida (véase Tre-
vors ef al, 1987, para una revision). Si la
lasa de transferencia y la tasa de fijacion
combinadas es del orden de la 1asa de
mutacitn como se ha sugerido para ge-
nes cromosomales en bactenas, digamos
10, este fenémeno serfa dificil de de-
Llectar sobre todo si consideramos que el
marcador genético puede aparecer ¢n la
poblacién con ¢sa misma tasa. Si se qui-
siera obtener un nivel de sensibilidad ma-
yor, entonces se pueden usar tres mar-
cadores genélicos, detectando el paso de
dos de ellos que estén ligados; en cambio
51 la tasa es mayor y s¢ uliliza una fuerte
presidn selectiva para hacer que la tasa
de fijacidn sea igual a uno, entonces este
enfoque puede ser usado para detectar la
transferencia, pero si no se halla de esia
manera, hay que argumentar las siguien-
les razones: a) el genc o los genes que

s¢ utilizaron probablemente estén locali-
zados en regiones del genoma que no s
transficren O bien, b) la sensibilidad de la
metodologia usada tal vez no sea eficaz
para revelar valores minimos de transfe-
rencia.

Deteccidn filogenética: incongruencia de
las tasas de sustitueidn

Sin duda esie ha sido el mélodo
mis usado en la deteceidn de transferen-
cia horizontal. Se ha encontrado que para
una proteina particular las tasas de sus-
titucion {esto ¢s, la probabilidad de sus-
titucién de un alelo por otro, fendémeno
gue incluye tanto la tasa de mutacion
como la probabilidad de fijacion de un
multanie) son constantes al graficarse con
respecto al momento en que dos ge-
nes homdlogos divirgicron. En algunos
casos una proteina de un clerto taxdn
no se ajusta al promedio de sustitucion
por afio presentando una distancia apa-
rentemente mas corta que ¢l uempo de
divergencia del taxdn. Es decir, si la
proteina parece haber divergido mas re-
cicntemente que los taxa, entonees pode-
mos suponer que hubo transferencia ho-
rizontal. Tal es el caso de la histona H3
cnire las especies de erizo Psamnechinus
milliaris y Strongylcentrotus drobachiensis
(Busshinger er al. 1982).

Deteccidn filogenética: incongruencia en-
tre las topologias

La topologia de una filogenia es el
orden en el que cxisten las bifurcaciones
(Llorente, 1986). Asi por ejemplo, la
filogenia detrestaxa A, B y C pucde tener
tres diferentes topologias (de hecho cl
nuimero posible de topologias de n taxa
es((2n-3)1)4(2%¥(n-2)!); (Cavalli-Sforzay
Edwards,1967) La primera es aquélla en
la que los taxa A y B son los mdis parecidos
aunque lambién podemos considerarlos
como méds relacionados a AyCoa B
y C. Usando esta premisa conceptual ¢s
posible entonces construir dos filogenias,
una que represente las relaciones entre
las moléculas y otra las relaciones entre
los taxa. Si la topologia construida con
una molécula particular es diferente de

aquella que se obliene considerando
varios caracleres, entonces inferiremos
gque ha habido transferencia horizontal
de la molécula en cuestidn. Tal es el
caso del gene de resistencia a kanamicina
entre cuatro géneros de bacierias (Gray y
Fitch, 1983).

La estimacion de ladiferencia entre la
topologia de dos filogenias ¢s aproxima-
damente ¢l doble del ndmero de transfor-
maciones que han de hacerse para pasar
de una topologia a olra. Asi, por ejemplo,

para pasar de la topologia

A TN {._”'PD.
e

Ao AP
B p o “

s¢ requiere de una sola transfor-
macion que mueve al taxon C creando un
nuevo borde inexistente en la topologia
anterior. El pardmelro empleado para
estimar esta difcrencia se llama indice
de distorsion. Como la reconstruccion
de filogenias tiene involucrado un cierto
grado de error, ¢laborar estadisticos de
esie indice aplicando simulaciones, pa-
rece ser una linea de investigacion muy
promisona.

FILOGENIAS DE CROMOSOMAS FS.
FILOGENIAS DE PLASMIDOS

Recientemente (Selander er al, 1987)
s¢ ha cncontrado gue en la mayoria
de las especies analizadas parcce no te-
ner mucha importancia la recombinacion
cromosdmica. Las poblaciones bacteria-
nas s¢ comportan como un grupo de
clonas en lo que sc refiere a los ge-
nes localizados en ¢l cromosoma. Estas
clonas se comportan como lineas evo-
lutivas que estdn sujclas a extinciones
periddicas por seleccion natural. Si por




otra parie cvaluamos la cvidencia quc
existc acerca de la dindmica poblacio-
nal de los plismidos bacicrianos, encon-
traremos a una gran canlidad de dalos,
cuya dircctriz apunta hacia la idea de
que los genes localizados en los plasmi-
dos son féciles de transferir entre ccpas,
asi como la cxistencia de plasmidos au-
totransferibles. Estos fendmenos sugie-
ren una gran movilidad de los plasmi-
dos la cual contrasia profundamente con
o clonal de la mayoria de los cromo-
somas bacterianos. Si este fendmeno es
comidn debiéramos esperar que al cons-
truir filogenias wtilizando cromosomas y
plésmidos obtendriamos topologias dife-
rentes. Las implicaciones conceptuales
de este fendmeno son muchas. Aqui solo
quisicra punlualizar algunas quc parecen
de interés inmediato. Podriamos, si las
filogenias no son topoldgicamente con-
gruentes, considerar que aun cuando una
sola oflula esté hospedando a cromoso-
mas y plismidos, éstos verdaderamente
estdn evolucionando como unidades dis-
tintas.

Muchas especics de bactcrias con-
ticnen gencs funcionalmenic importan-
tes cn sus plismidos, como cn los ge-
ncs de resistencia a antibidticos, tambiém
aquellos involucrados en la fijacion de
nitrdgeno atmosfénico, asi como los de
resisiencia a melales pesados. Como
puede verse tales genes son —en muchos
casos— responsables de actividades cen-
trales en algunos ambicnics donde [a hac-
teria se desarrolla; enfrentamos cntonces
dos alternativas ¢n cuanio a la dindmica
del genoma de bacterias: por un lado, los
dos genomas presentan historias cvoluti-
vas similares y por ¢l otro, pudicra scrque
ambas filogenias fucran independicntes
una de otra. Para resolver esta disyuntiva
debemos obiener marcadores genclicos
en ambos replicones, lo suficientemente
informativos como para obiencr filoge-
nias confiables. Adn asi las filogenias re-
sultantcs van a icner una cieria probabili-
dad de estar equivocadas. Para cllo debe-
mas disefiar estrategias cstadisticas para
cvaluar la reproducibilidad de tales to-
pologfas. Métodos estadisticos ¢n la asig-
nacidn de limiles de confianza a la re-
construccion filogenética, parccen ser los
més adecuados para este propdsito (Fel-
senstein, 1985).

IMPLICACIONES BIOTECNOLOGT-
CAS DE LA EXISTENCIA DE TRANS-
FERENCIA HHORIZONTAL

Muchas de las técnicas propucsias hoy
dia, cuya finalidad ¢s aumentar nucsiro

nivel de vida, descansan en la suposicidn
de que los genomas del cromosoma y de
los plismidos bacterianos s¢ comportan
como una unidad homogénea. Si en el la-
boratorio s¢ genera una cepa de bacterias
particularmente eficiente en la fijacion
de nitrdgeno y para la asociacion mds
productiva con ¢l huésped, su esiable-
cimicnto dependerd de esta suposicion
debido a que ¢l destino del cromasoma
podria ser diferente al del plasmido. Este
problema se agrega a aquéllos expresa-
dos en relacidn a un probable pcligro
ecoldgico cuando sea introducido un or-
ganismo modificado genéticamente cn el
medio ambiente natural, determinando
directamenie el posible éxito alcanzado
con ello. En esta contribucitn no quisicra
discutir los aspectos ecoldgicos de la in-
troduccidn y que pueden ser de vanios ti-
pos, sino s6lo aquéllos determinanies cn
la probabilidad de que la cepa se csla-
blezea en ¢l medio desde el punto de vista
genético. La densidad de introduccion, la
época del ano, la distribucidn del indculo
y otros aspectos afectardn dircctamente
la probabilidad de que la cepa inrodu-
cida sca o no exitosa, pero n ¢l proceso
de colonizacion estamos suponiendo gue
genéticamente la copa sc va a manie-
ner pura. Si su plismido yfo su cromo-
soma contenicndo los genes que le fue-
ron introducidos recombinan con los de
olras cepas cn forma [recucnte, enton-
ces las pruchas de competitividad que sc
llevaron a cabo en ¢l laboratorio o en ¢l
campo, ya no tendrian significado porque
lo que nosotros [lamamaos cepa en reali-
dad no existe. Sdlo si la competitividad
de los genes introducidos se cxpresara cn
cualguicr genoma verificariamos clincre-
menio en la frecuencia de cs0s genes en
la poblacion. Si, desde otro punto de vista
la recombinacidn no jucga un papel re-
levanic y nuestia cepa s¢ manticne ho-
mogénca, cntonces si tiene sentido de-
sarrollar lecnologias para producir cepas
mejoradas cada vez, Es de esta conside-
racidn que ¢l enicnder la dindmica de las
poblaciones de bacterias en 1o que se re-
ficre a la importancia de la transfercen-

cia horizontal, s¢ sugiere como una alter-
nativa critica de la estrategia de investi-
gacion.

BIBLICKGRAFIA

Busslinger, M., 5. Rusconi y M.L. Birns-
tiel. 1982, An unusual evolutionary be-
haviour of a sea urchin histone gene
clusier. Molecular Evolutionary Bio-
logy 1:57-66.

Cavalli-Sforza, L.L. y AWFE Edwuards.
1967. Phylogenctic analysis: modcls
and estimation procedures. American
Journal of Human Genetics 19:233-
257.

Eguiarte Fruns, L.E. 1986. Una guia
para principiantcs a la genética de
poblaciones. Ciencias No. Especial de
Evolucidn :30-39.

Felsenstein, J. 1985, Confidence limits on
phylogenics with a molecular clock.
Systematic Zoology 34:152-101.

Gray, G.5. y WM. Fiich. 1983. Evo-
lution of antibiotic resistance genes:
The DNA sequence of a kanamycin
resistance gene from Sraphylococcus
aurens. Molecular Evolutionary Bio-
logy 1:57- 66.

Llorente Bousquets, 1. 1986. Algunas
ideas de la tcoria sistemdtica contem-
pordnea: conceptos cn cladismo. Re-
vista Ciencins No. Especial de Evo-
lucidn :74-87.

Selander, R.K., J.M. Musser, D.A. Cau-
gant, M.N.Gilmour y TS5.Whittam.
1987, Genetic analysis of populations
of pathogenic bacteria by motilocus
enzime electrophoresis. Microbial Pat-
hogenesis 3:1-17.

Trevors, 1T, T.Barkay y A.W. Bourquin.
1987. Gene tranfer among bacteria in
soil and aguatic environmenis: a re-
view, Canadian Journal of Microbio-
logy 33:191-198.

CIENCIAS © revela de difusiba O 1983

29





