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En biologia la clasificaciéon es un método de trabajo esencial y
sistematico que permite organizar a los seres vivos, en base a sus
relaciones filogenéticas y evolutivas, que va de un nivel superior a
grupos subordinados. Para ello se sustituye el nombre coloquial del
espécimen por una nomenclatura reconocida internacionalmente. Esta
nomenclatura binomial contiene dos nombres denominados género
y especie. Para todos los organismos pluricelulares y unicelulares
naturales la nomenclatura es aplicada y reconocida por asociaciones
facultadas en taxonomia. Sin embargo, a mediados del siglo XX con
el nacimiento y desarrollo de la biologia molecular se desarrollé un
despegue significativo en el estudio de organismos unicelulares
procariotas que llevaron al desarrollo de herramientas de edicién
genética permitiendo la aparicién de organismos genéticamente
modificados, produciéndose nuevos linajes celulares que tienen
reconocimiento por la utilidad a favor de la salud humana. A partir de
bases de datos es posible obtener informacién para realizar distintos
trabajos de investigacion; desplegarla en forma sistematica y entendible
es posible por medio de herramientas bioinformaticas, sitios de internet
con programas relativamente accesibles, o en otros casos con programas
que requieren descargarse y ejecutarse con instrucciones especiales.
Un ejercicio de naturaleza bioinformatica se muestra en este escrito,
al explorar algunos genomas de Mycoplasma mycoides GM12 que
estaban identificados con el mismo nombre de cepa, en el que se
observé inconsistencia en la sistematica biolégica y molecular: esto
probablemente se deba a la falta de actualizacion automatica de las
bases de datos y falta de personal con perfil bioinformatico.

Palabras clave: Genomas pequefios, OGM, Organismos sintéticos, Taxonomfa,
Mycoplasma mycoides, Gendmica-Bioinforméatica.
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In biology, classification is an essential and systematic work method
that allows living beings to be organized, based on their phylogenetic
and evolutionary relationships, in a hierarchical way, ranging from a
higher level to subordinate groups. This binomial nomenclature contains
two words called genus and species. The specific terms are applied
and recognized by associations empowered in taxonomy. However,
in the middle of the 20th century, with the birth and development of
molecular biology, scientists developed a significant takeoff in the
study of prokaryotic unicellular organisms that led to the development
of gene editing tools allowing the appearance of genetically modified
organisms at a practical level, producing new cell and molecular
lineages that are widely recognized for their usefulness in favor of
human health. Extracting data from these databases and deploying
it in a systematic, complete, consistent, and understandable way is
possible through bioinformatics tools, consisting of computers, online
sites with relatively accessible programs, or programs that require
downloading and running with special instructions. An exercise of a
particular bioinformatics nature is shown in this paper when exploring
some genomes of Mycoplasma mycoides GM12 that contain the same
strain name, in which inconsistency was observed in the biological and
molecular systematics: this is probably due to the lack of automatic
updating of the databases.

Keywords: Small genome, GMO, Synthetic organisms, Taxonomy, Mycoplasma
mycoides, Genomics-Bioinformatics.
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La biologia es la ciencia encargada del es-
tudio de la vida cuyo principio se remonta
a los inicios de la humanidad misma. Lo
que comenzdé como un esfuerzo por clasi-
ficar el entorno circundante rapidamente
fue adquiriendo un caracter sistematico
con la contribucién de Carl Linnaeus (en
Suecia) por su afamada nomenclatura
binomial en 1753. Entre 1674-1676 se
desarroll6 otro hito con la exploracion de
las formas microscopicas de vida, hoy co-
nocidas como protozoarios, y atribuido a
Anton van Leeuwenhoek (Delft, en Paises
Bajos), un comerciante de telas que colo-
c6 alavidabajo su lente al desarrollar los
primeros microscopios, con ellos observé
una gran variedad de microorganismos.
Afios mas tarde, en 1852, Rudolf Virchow
enuncia la frase: “omnis cellula e cellula”,
es decir que toda célula proviene de otra
célula. Alimentando el desarrollo de la
teoria celular de Theodor Schwann y Jakob
Schleiden quienes plantearon postulados
clave que son: “Todos los seres vivos estan
formados por células”, “La unidad estruc-
tural y funcional de la vida es la célula”
y “Toda célula procede de otra célula
semejante” (Figura 1). Esta es uno de los
pilares de la biologia junto con la teoria
de la herencia desarrollada por Gregor
Mendel; que muestra la transmisién de
caracteristicas de padres a hijos median-
te experimentos de cultivos mezclados
(hibridacién) de chicharos. En esta se
establecen los principios genéticos de la
uniformidad, la segregacion y la transmi-
sién independiente de los alelos (Figura
2). Una de las teorias mas relevantes en
este campo es la de la evolucion, propues-
ta por Charles Darwin, en ella se plantea
que las especies cambian a lo largo del
tiempo. Las nuevas especies provienen
de otras ya existentes, comparten un an-
cestro comun y estos cambios crean una
amplia gama de relaciones entre varios
tipos de organismos. En esta teoria tam-
bién se propone que todos los organismos
estdn sujetos a la seleccién natural, que
evalla su capacidad de supervivencia
y reproduccion ante cierta condicién o
caracteristica ambiental desafiante (Cam-
pbell y Reece, 2007, Schne et al. 2008).

Figura 1. Estudio detallado de un organismo o
de objetos de origen bioldgico. Los muebles que
estdn a nuestro alcance tienen su origen en
organismos vivos, como los arboles; la mesa de
madera del lado izquierdo muestra las lineas de
diferentes tejidos longitudinales del vegetal que
conducen agua y nutrientes desde la rafz hasta
sus hojas. Los circulos concéntricos muestran
el crecimiento anual del tejido celular vivo
durante el desarrollo de un &rbol. En la imagen
del lado extremo derecho se observan pequefios
orificios que corresponden al tejido celular;
su visualizacién es posible por la acumulacién
de celulosa, producto de la polimerizacién de
la glucosa alrededor de las células vegetales.
Pocas células tienen tamafio grande por lo que
es necesario usar el microscopio para verlas.
Imagenes-fuente propia de los autores.

Existen varias ramas bioldgicas que
estudian aspectos especificos de los
seres vivos. Entre estas se encuentra la
biologia molecular, cuyo crecimiento ha
sido explosivoy reciente. Esta se encarga
de estudiar la estructura de las macro-
moléculas (ADN, ARN y proteinas) y sus
interacciones en los procesos vitales de
las células, asi como conocer la estruc-
tura, evolucion y funcion de los genesy
genomas. Su desarrollo involucré el co-
nocimiento de aspectos bdsicos, como la
estructura de los 4cidos nucleicos. Den-
tro de los estudios mds destacados, se
encuentran los experimentos de Frederick
Griffith en 1928, quien trabajé con unos
microorganismos llamados neumococos
y documenté que las células puedenre-
cibir material genético ajeno. En estos
experimentos los neumococos de aspec-
torugoso se convertian en lisos, capaces
de producir neumonia al encontrarse en
un medio que contenia bacterias lisas
muertas, con lo que planted el “principio
transformante” de las células. Ante este
hecho, en 1944 Avery junto con Macleod
y McCarty demostraron que este princi-
pioerael ADNy que el material genético
convertia alas bacterias en productoras
de polisacdridos capsulares y por ello
tomaban el aspecto liso. Lo anterior se
hizo indiscutible gracias al estudio de
Félix d” Herell, quien describié como
las particulas virales conocidas como
bacteriofagos infectan a las bacte-
rias. Esto ocurrié en el seno del grupo
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del fago liderado por Max Delbruck y
Salvador Luria que estudiaron como se
multiplicaban los virus infectantes de
la bacteria Escherichia coli, virus que
estan compuestos por DNA y algunas
proteinas. Con estos minicomponentes
vitalesy virales se inicié el conocimiento
de la replicacién del material genético,
la descripcién de genes, su estructura
y lared de regulacién que conduce a su
expresion, manifestacion, produccién de
proteinas o mRNA (Krebs etal. 2017). En
estos grupos de trabajo se establecid
un proceso légico y ordenado para dis-
tinguir entre linajes de microrganismos,
conocer la ruta de evolucién in vitro
(confinado en un laboratorio) de las cé-
lulas infectadas y de los virus mismos,
para ello todos los especimenes de la
progenie se nombraron apegdndose a
unanomenclatura semejante ala que pro-
puso Carl Nilsson Linnaeus (Karp, 2008).

Figura 2. Estudio o caracterizacidn de
organismos microscépicos. Muchos organismos
vivos son microscépicos por lo que es necesario
utilizar el microscopio como herramienta en un

laboratorio para reconocerlos celularmente.

Asi podemos observar al hongo que crece en

un trozo de pan, como Penicillium o Rhizopus
(fotograffa de la izquierda). Con ayuda del

microscopio podemos observar y distinguir

visualmente los gldbulos rojos de la sangre
humana o bien una levadura de vida libre

(fotografias del lado derecho). Imdgenes-fuente
propia de los autores.

En los afios 50°s un gran paso para la
biologia molecular fue el descubrimien-
to de la estructura de la doble hélice
del ADN por James Watson y Francis
Crick, que llevé a conocer que todos los
organismos y su material genético se
encuentran constituidos por una sopa
de letras unica, compuesta por las bases
nitrogenadas adenina(A), guanina(G),
citosina(C) y timina(T), que se polimeri-
zan como desoxirribonucleétidos en un

orden especifico, salvo los retrovirus que
contienen uracilo(U) enlugarde timina, y
son polimerizados como ribonucledtidos.
Formando un intrincado rompecabezas
que puede descifrarse a partir del c6-
digo genético, que permite conocer el
proceso de elaboracién de las proteinas
y las enzimas (catalizadores biolégicos).
Asimismo, otro hecho destacado de
la época fue el descubrimiento de las
enzimas capaces de destruir, editar o
reconstruir el material genético; entre
las que destacan las endonucleasas de
restriccién tipo Il como Hindlll y las DNA
ligasas, utilizadas para construir los pri-
meros genomas quiméricos (artificiales)
del virus SV4o0, de fago lambda y de
material genético accesorio, como los
plasmidos ColE1; éstos ultimos hasta la
fecha son vectores de clonaciéon muy
versatiles y de manejo accesible. Entre
los investigadores connotados de estos
estudios tenemos a Maclyn McCarty que
contribuyd a purificar los bacteriéfagos,
Matthew Stanley Meselson quien sumo al
conocimiento de lareplicacién del DNAy
otros aspectos de la recombinacion del
material genético. Werner Arber, Daniel
Nathans y Hamilton O. Smith usaron las
enzimas de restriccién y construyeron
mapas fisicos y genéticos del virus simico
SV40, Paul Naim Berg hizo los primeros
empalmes de diferentes fragmentos de
DNAy Stanley Norman Cohen que ademas
de construir el plasmido pSC101 demos-
tré que el genribosomal de larana podia
ser funcional en una bacteria. La utilidad
practica del disefio molecular radica en
una estrategia de trabajo que se gufa en
los cambios fenotipicos contrastantes
de las células utilizadas en un proyecto,
porque cambian de comportamiento
fisiol6dgico o metabdlico, debido al uso
de marcadores de seleccion contenidos
en las moléculas “vector”, entre los que
destacan los genes de resistencia a los
antibidticos tetraciclina, ampicilina o
neomicina, pues facilmente se evalla la
sensibilidad o la resistencia al antibio-
tico. Otros marcadores de seleccién se
evaluan por cambio de color, por ejemplo,
en el caso de ausencia (color blanco) o
presencia (color azul) de las enzimas
b-galactosidasa o b-glucuronidasa, las
cuales actlan degradando substancias
especificas cromogénicas (“que generan
color”).
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El modelo de Watson y Crick alcanzé otra
dimension cuando estuvieron disponi-
bles para todos los investigadores los
métodos y los aparatos para conocer la
secuencia de aminodcidos de las protei-
nas y de bases de los acidos nucleicos.
Asi se llegd a conocer la secuencia del
genoma humano, compuesto de 23 pares
de cromosomas (46 en total) y 3,299.5
millones de bases considerando el conte-
nido haploide (unidas como nucledésidos
fosfato). Toda la informacién de este y
otros 736895 genomas esta depositada
enbancos de datos, por ejemplo, el emble-
matico GenBank de los Institutos de Salud
de los Estados Unidos de Norteamérica.
Ademads, en esta base de datos podemos
encontrar mucha mds informacién en 37
secciones facilmente desplegables, que
van desde reportes o literatura cientifica,
hasta detalles de la secuencia de genes
especificos de organismos como el ser
humano, animales, plantas, microbios,
orgdanulos, virus y plasmidos. Es conve-
niente saber que algunas biomoléculas,
como los vectores de clonacion, virus o
plasmidos, forman parte de la base de
datos de GenBank, aunque, estas biomo-
|éculas son quimeras elaboradas in vitro,
para su fabricacion se utilizaron enzimas
de restriccion y DNA ligasa.

Con un espiritu mas creativo y objetivos
claros para atender problemas de salud
humana, los vectores utilizados como una
herramienta molecular dieron lugara nue-
vos genomas, uno de ellos correspondio
alas bacterias E. colirecombinantes que
permitieron la producciéon de somatotro-
pina coriénica humana uhormona humana
de crecimientoy lainsulina, que vinieron
aaliviarimportantes problemas de salud
humana como el trastorno de falta de
crecimiento o la diabetes. Se pueden ca-

talogara estos microorganismos como los
primeros organismos genéticamente mo-
dificados (*OGM?”). Estos disefios genéti-
cos exitosos convirtieron a los vectores
de clonacién o vehiculos moleculares en
aceleradores del conocimiento molecular
(Figura 3). El siguiente nivel “figurado de
aceleracion molecular” se alcanzé con
el disefio de la PCR - reaccién en cadena
de la polimerasa - porque dejaron de ser
necesarios los bancos genémicos o de
cDNA que daban informacion de los RNA
mensajeros existentes en un organismo
y del probable mecanismo de regulacion.
La PCR ha sido modificada de distintas
formas que han llevado a imaginar un
nuevo escenario para la construccién
de nuevos organismos. Sin embargo, la
ciencia continué avanzando, en el 2005
Francis Mojica (Juan Francisco Martinez
Mojica) hallé la inmunidad molecular de
las bacterias hacia los bacteriéfagos, lla-
mada CRISPR-Cas (Mojica etal., 2005), y
mas tarde su aplicacién fue desarrollada
por Emmanuelle Charpentier y Jennifer
Doudna (Jinek, et al., 2012), quienes pro-
pusieron a CRISPR-Casg como la tijera
molecular mds precisa para eliminar in-
formacién en unlocusy colocar en sitios
especificos de los genomas, nuevos
genes a eleccién del estudio cientifico
y su beneficio practico, por ejemplo, en
el cuidado de la salud de organismos
eucarioticos incluidos el hombre u otras
aplicaciones biotecnoldgicas.

‘Seleccion de organismos. Manipul reglo pary =
=
&
1 v
=
T
& — -
N
3 b

Figura 3. Ruta descriptiva para la obtencién
de organismos unicelulares modificados en
su informacidén genética. La mayorfa de la
informacién genética sintética tiene origen en
organismos naturales o silvestres. De alll se
extraen secuencias o genes que se recortan de
forma especifica y se unen a otras secuencias
naturales que son redisefiadas para su facil
manejo en un laboratorio; las primeras reciben
el nombre de ADN pasajero y las segundas
de vector de clonacién. La mezcla y unién de
fragmentos de ADN genera nuevas moléculas
de ADN que se recuperan en células vivas que
manifiestan cambios en su comportamiento tipico
como consecuencia de los genes recientemente
recibidos. Las células que contiene las nuevas
construcciones genéticas se conocen como
organismos genéticamente modificados.
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Todos los organismos a lo largo de la
evolucién pueden iradquiriendo modifica-
ciones genéticas, producto de la herencia
de los parentales, a consecuencia de su
crecimiento, de suactividad metabdlicay
porinfluencia del medio ambiente. Debido
a la necesidad humana se hace investi-
gacion para generar varios OGM, con
posible beneficio del medio ambiente, la
salud o laalimentacion. Asi se han atendi-
doimportantesy diversas tematicas, por
ejemplo, laremocién de iones toxicos, la
destruccién de contaminantes derivados
de la industria de la transformacion, la
produccién de hormonas, vitaminas y
antibidticos, la resistencia de las plan-
tas a las enfermedades y las plagas, y la
resistencia a las crecientes condiciones
medioambientales que deterioran el
cultivo de los diversos vegetales. Ge-
neralmente los organismos nativos y los
genéticamente modificados cumplen con
especificaciones en sus nombres, en sus
claves de identificacién, en susregistros
de las bases de datos o en losregistros de
patentes; estos acuerdos de anotaciones

se han hecho para protegerlos o limitar su
uso, y sonde gran utilidad para distinguir
o diferenciar todas las formas de vida
conocidas por el ser humano. Una mues-
tra de nombres y especificaciones que
identifican a algunos organismos esta
contenida en la tabla 1, aunque, también
se incluyen algunas moléculas de DNA
silvestres para su facil comparacion.
La tabla 1 muestra cepas del reciente
coronavirus SARS-Cov2, dos cepas de
Pseudomonas de muy reciente registro
en GenBanky las bacterias OGM iniciales
productoras de insulinay hormona huma-
na de crecimiento. Hay mucho avance en
el desarrollo de OGM, la tabla 1 muestra
algunos ejemplos representativos, de
material genético recombinante, como
las proteinas arriba mencionadas, y molé-
culas de DNA quimeras como pldsmidos o
vectoresvirales. Como ejemplos de OGM
de eucariontes se pueden mencionar va-
rias levaduras, insectos como la mosca de
la fruta o los mosquitos, las plantas de
tabaco, algoddén o soya, y animales como
ratonesy ovejas. Muchos de los ejemplos
mencionados han proporcionado valiosos
productos para el ser humano, el mas
reciente es la vacuna para controlar la
pandemia de Covidig.

Tabla 1. Caracteristicas bdsicas necesarias pararegistrar o distinguir los organismos

Nombre Clavey ~
Género tamafio de Fenotipo Ang de Autor o
. registro fuente
especie genoma
L . Science 277
Escherichia K12; Cepa nativa de .
coli 4641652 bp laboratorio 1997 <5331142,612453
Genes Genet.
L O157:H7 cepa
Escherlphra Sakai; Cepa patogénica 1999 Syst. 74 (5),
coli 5498578 bp 227-239
(1999)

. . Cepa de tipo Nature 390
Bacillus Cepai68; industrial no 1997 (6657), 249-
subtilis 4215606 bp patogénica 256

: Science 269
Haemophilus Rd KW20; -
influenzae 1830138 bp Cepa patogénica 1995 (522?)1),2496-
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Nombre
Género
especie

Pldsmido
sintético

Vector
plasmidico

Pldsmido

pCV5

SARS-Cov2

SARS-Cov2

Methamyco-
plasma
hominis

Mycoplasma
mycoides
susp. capri

Pseudomonas
aeruginosa

Clave y
tamafio de
genoma

LC129268;
2808 pb

puC1S8;
2686 pb

pOV;
13551 pb

Derivado de
pCV4y de
pGEM3Zf

(+)-cat
8.6 kb

NC_045512
29903 bp ss-
RNA

MT192765
29829 bp RNA
linear
BioProject:
PRINA612578
Con link
a 6993
secuencias
de DNAYy
6.032 Gb de
informacion

Cepa
ATCC23114;
665445 pb

Cepa GM12;
1.08 Gb

Cepa Emara01
6.44 Mb

Fenotipo Afio de
p registro
Construccion
sintética, derivada 2016
de PUC18
pUC12, M13mp18, N
bGalg 17-Dic1986
Nativo con
resistencia a 2020
estreptomicinay
sulfas
pCV4 amyE, Catr, 1997
Emr, Ampr
Cepa patogénica
Wuhan-Hu-1 12-01-2020
China, Dec1999
Cepa patogénica Ae.
The Scrips 220028
Research Institute
Genoscope- -
Centre National de
Sequencage : e
BP 19191006 127022009
EVRY cedex -
FRANCE
The |. Craig Venter Ae.
Institute, EUA | 147052009
MDR, de
trasplante de 11-05-2023

higado, Egipto

Autor o
fuente

GenBank:
LC129268.1

GenBank:
L08752.1

GenBank:
|X827416.1

.
Bacteriology,
179
(20):6341-
6348

Nature 579
(7798), 265-
269

GenBank:
MT192765.1

PLoS Genet
510),
e1000677

Science 325
(5948), 1693-
1696

GenBank:
JARQZFOO0O0
000000.1
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Nombre Clavey ~
Género tamafio de Fenotipo Am.) de Autor o
. registro fuente
especie genoma
) GenBank:
pseudomonas | Cepa 2-223, | MDR dealimento 1 jasaow
aeruginosa 7.07 Mb parag;‘.‘ma es: 00000
ina 0000.1
i HB101 ) ) PNAS 81:
Escherichia | (ppR322: Ug;‘;ekrg'?jdéie Oct- 1984 5956 -
trp:HGH-gen) > 18P 5960
K-1 2(;(?@13)294 Genetech y City
Escherichia . of Hope National : PNAS 76:
coli (PBR32.2‘ Medical center, Enero-1979 106-110
lac-Insulin-
EUA
gen)
DH5a Appl.
Escherichia (pVK100: Universidad de 1995 Biochem.
coli Lys-Insulin- Pekin, China Biotech.
gen) 55:5-15

Datos recuperados de varias fuentes electrénicas de las que se indican sus referencias-edicién propia
de los autores.

Lainformacién relevante de cualquier or-
ganismo, gen o fracciones de sus genomas
estd respaldada por acuerdos de varios
organismos gubernamentales nacionales
e internacionales, porque es de utilidad
social y humana. Muchos reservorios o
bases de datos tienen un caracter reco-
pilador, pero mantienen la accesibilidad
para que los expertos o interesados en la
informacién bioldgica especifica puedan
consultarla. Asi podemos citar al sitio de
NCBIly GenBank de los Institutos de Salud
de los Estados Unidos de Norteamérica,
Expasy del Instituto Suizo de Bioinforma-
tica, y EMBL con sede en Heidelberg que
asocia 27 estados de la Unién Europea.
Otros servicios abiertos para consultas
moleculares también se pueden encon-
traren Regulon DB de la UNAM en México,
Prodoric de la Universidad técnica de
Braunschweig en Alemania, Softberry
Inc. con sedes en EUA-NY y en Novosi-
birsk en Rusia. En México se cuenta con
la CONABIO o Comisién Nacional para el
Conocimiento y Uso de la Biodiversidad,

que cuenta con sistemas de informacion
de organismos nativos de tamafio macro,
que puede complementar a otras fuen-
tes de informacion antes mencionados,
pues tiene como misién la de “promover,
coordinar, apoyar y realizar actividades
dirigidas al conocimiento de la diversidad
biolégica, asi como a su conservacion y
uso sustentable para beneficio de la
sociedad”. A nivel industrial y de uso
de patentes en México se cuenta con
el IMPI-Instituto Mexicano de la Protec-
cioén Industrial cuya misién es “Acercar
y proteger eficientemente la propiedad
industrial y promover su respeto para
impulsar el desarrollo y bienestar en Mé-
xico”. Por larevision de los portales WEB
de estas dependencias se observa que
hay mayor profundidad y detalle en las
bases de datos como NCBI y EMBL, aun-
que solo se encuentran enidiomainglés.

Los microorganismos de la clase Mollicu-
tes se caracterizan por poseer genomas
pequefios (Riveraetal.,2006). Uno de los
géneros pertenecientes a esta clase es
Mycoplasma, como se observa enlaTabla 1,
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Mycoplasma tiene un genoma aproximado
de una megabase (Mb), mientras que el
grupo de E. coli, Pseudomonas, Bacillus
0 Haemophilus, tiene genomas mayores
a dos megabases. Debido a lo anteriory
sumado a su relevancia médica y/o am-
biental este grupo microbiano puede ser
aprovechado con propdsitos didacticos,
por ejemplo, para ejercitar el uso de he-
rramientas bioinformaticas.

Durante una busqueda online en la di-
reccion electrénica https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/genome/, para genomas en
GenBank con el término “Mycoplasma’,
se desplegaron 20 resultados de 96
totales referidos. El primer resultado
mostrado con nombre de género y espe-
cie, de acuerdo con el criterio de Lineo
correspondié a Mycoplasma mycoides,
que describe aun patégeno productor de
neumonia, refiere ainformacion del 2004
y que contiene 63 genomas registrados
(Figura 4). También se puede acceder
a un filograma, donde las secuencias
casi idénticas, con ligeras variaciones
gendmicas tienen un lugar particular en
el arbol filogenético (Figura 5).

Dispiay Semngs:  Sumemary, 20 por page
Search results
iams: 1 to 20 of 96

Mycoplasma

Mycoplasma sp. cverview

Kengiorn: Backers, Subgronus: Mycopiasmatota
ita. gunome assembies 113

Mysoplasma mycoides
C ‘agent of contagicus pleuropneumonia in Ivestock

Mycoplasma caprcolim
3. Pathogen of goats
Kegiom: Baciera. S,

grous. Mycopasmatita
ta: genome assembles31

208

Mycoplasma leach
4 Mycoplasma sp. bovine group 7" owenview
o

Date: 20101130

Mycoplasma yeats:

Seauirce dets gurome srsenoies2
D 2ov3
Figura 4. Despliegue de informacidn al buscar el
término Mycoplasma en NCBI. EL primer registro
corresponde al género sin especificar la especie,
del segundo al quinto registro corresponde a la
nomenclatura de Lineo como género y especie.
Imagen-editada por los autores.
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
genome/?term=mycoplasma+mycodes (1 de mayo
de 2023)

r RN T R

Figura 5. Despliegue de informacién al navegar
en la liga Mycoplasma mycoides en NCBI. En este
arbol filogenético se observan 23 registros de
la cepa GM12. https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
genome/720 (recuperado el 15 de mayo del 2023)

Se naveg6 para acceder a un genoma y
se eligié a Mycoplasma mycoides subes-
pecie capricepa GM12, con unarama del
filograma que contenfa 23 genomas. El
numero de acceso CPo01668.1, con un
tamafio de genoma de 1084586 bases,
fechado el 14 de mayo del 2009. La
exploracién de la rama y la informacion
accesible indicé que habia un conjunto
de genomas de tipo sintético todos de-
nominados con el mismo nombre de cepa
GMa12. Por la variaciéon génica probable
de una misma cepa se procedid a inves-
tigar in silico (computacionalmente) la
similitud o diferencia génica-gendémica
de una misma cepa de Mycoplasma my-
coides.

Las herramientas bioinformdticas nos
brindan la posibilidad de manejar una
amplia gama de datos, aunque mas se en-
focan en explorar cantidades grandes de
informacién; suadecuado procesamiento
y andlisis dependerd en principio de la
capacidad del equipo de computacién.
Para trabajar con datos abundantes se
requiere descargar e instalar varios
programas de computadora y prefe-
rentemente manejar una terminal con
reducidos recursos visuales (entorno
grafico). A pesarde que enlaactualidad
estosrecursos son muy demandados por
la comodidad visual e intuitiva para el
usuario (“amigables”). Actualmente se
busca conjuntar el poder de andlisis con
rapidez para el procesamiento y analisis
de datos.
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A partir de la informacién en el drbol fi-
logenético es posible seguir explorando
a detalle estos Mycoplasma mycoides lo
cual brinda muchas oportunidades para
saber a qué puede deberse esta amplia
variedad de secuencias de consulta
publica. Una de estas maneras implica
el obtener las secuencias genémicas de
cada uno de estos registros y comparar-
las mediante un alineamiento (Figura 6).
Dicho alineamiento mostré que la dife-
rencia entre estas es reducida, lo que
indica que sélo pocas secuencias son
distintas entre las muestras comparadas.

Al realizar una investigacion bibliografi-
ca sobre los estudios ligados a la publi-
cacién de estas secuencias se encontré
el al articulo “Removal of a subset of
Non-essential genes fully attenuates a
highly virulent Mycoplasma strain” (Jores
et al., 2019), donde se sefiala que éstas
son resultado de un ejercicio de edicion
de genomas (Lartigue et al., 2009). La
cepa GM12, una de las cepas mds viru-
lentas pertenecientes a Mycoplasma
mycoides subespecie capri, ocasiona
graves pérdidas en laindustria ganadera
y representa unriesgo para la faunay la
economia. A partirdel interés porrealizar
un estudio con herramientas de inge-
nieria genética, los autores utilizaron a
Saccharomyces cerevisiae como vector
para editar las secuencias de ADN de la
bacteria. El genoma completo fue inser-
tado enlalevadura con el uso de enzimas
de restriccién, se removieron 68 genes
no esenciales, de 5 regiones distintas
del cromosoma bacteriano, una décima
parte del material genético. Resultando
en la elaboracién de 20 genomas tras-
plantados a células de Mycoplasma ca-
pricolum subesp. capricolum cepa CK. En
lainvestigacion descrita se observé que
como consecuencia de las deleciones
(remociones) hubo una atenuacién enla
virulencia de la bacteria.
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Figura 6. Alineamiento gendmico de Mycoplasma
mycoides GM12. El recuadro azul representa
la cepa silvestre GM12. A la derecha estén
indicados los nlimeros de acceso en GeneBank
para cada uno de los 24 genomas investigados.
En gradiente de color se indica, mayor similitud
en azul y menor en rosa. Elaborado con EasyFig.
Imagen-elaborada por los autores.

Esta informacion revela en parte larele-
vancia de estudiar los genomas peque-
fios como el de Mycoplasma, en los que
el mds minimo cambio puede alterar el
modo de vida de un organismo.

Para continuar con el trabajo bioin-
formatico en esta misma plataforma
(GenBank), se descargé el genoma de
uno de los Mycoplasma mycoides GM12
asi como algunos genomas de distintos
organismos como E. coli, Pseudomonas
aeruginosa, Ureaplasma parvum, Hae-
mophilus influanzae, Yersinia pestis, y
Gallibacteriumanatis, los que difieren en
el tamafio del genoma en al menos 1000
pares de bases respecto a M. mycoides.
Particularmente se buscé realizarun ana-
lisis filogenético a partir de marcadores
genéticos conservados como los genes
16S y 23S. Para obtener las secuencias
mencionadas fue necesario buscar las
especies microbianas en el apartado
del genoma, seleccionar el nimero de
referencia (accession no.) y a partir de
la informacion del genoma desplegado
buscarlos genesribosomales menciona-
dos y descargar su secuencia de bases.
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Una vez obtenidas las secuencias,
podemos elegir hacer uso de distintos
recursos computacionales como BLAST
local, Mega o Jalview, entre otros, para
realizar distintos andlisis como: alinea-
miento, andlisis de conservacion, calculo
de similitudes, construccion de arboles
filogenéticos y predicciones de estruc-
tura, entre otros. Para el caso particular,
serealizé el alineamiento multiple de las
secuencias con clustal omegay a partir
del resultado se construyd el arbol fi-
logenético. En el caso del alineamiento
utilizando los marcadores 16S (figura7) y
23S (figura 8) en el andlisis bioinformati-
co se observo que Mycoplasma mycoides
se asocia con una relacién filogenética
muy lejana con los otros organismos sien-
do el mas cercano Ureaplasma parvum.
En el drbol filogenético las especies E.
coliy Y. pestis estan cercanamente re-
lacionadas en un grupo, mientras que

en otro grupo se asocian G. anatisy H.
influenzae con M. mycoides aunque se
relacionan de manera poco cercana. A
su vez estos organismos se encuentran
lejanamente relacionados con P. aerugi-
nosa quizas porque esta Ultima especie
tiene el mayor contenido de guanina y
citocina (o GC).

El resultado del analisis de estos marca-
dores genéticos, en estos organismos
muestra una historia evolutiva a partir de
la que se puede inferir que, los distintos
ambientes donde se desarrollaron estos
organismos estan reflejados en sumate-
rial genético, ya que incluso al comparar
secuencias cortas de 16S o 23S se ob-
serva una separacién filogenética de los
organismos mas alld de las considerables
diferencias del tamafio de sus genomas.

Mycoplasma_mycoides._subsp._cromosoma_M-S_cepa,_capri, CPOGSS88.1:689258-690780

Escherichia_coli_O157:H7_NC_002695.2:227106-228643

Yersinia_pestis_A1122, CPO02956.1:2107792:2109337

Galibacterium_snatis_strain_ESV200_CP114281.1:241058-242595

RA_KW20_de_Haemophilus._infloenzse_142023.1:623826-625364

Pscudomonas_seruginosa_PAO1_AE004091.2:722096-723631

Ureaplasma_parvum_serovar_3_str. ATCC_27815_CPO00942.1:145357-146887

Figura 7. Arbol filogenético basado en el alineamiento
multiple del gen 16S de distintas especies bacterianas con
Mycoplasma. Imagen-elaborada por los autores.

Mycoplasma_mycoides_subsp._cromosoma_M-5_cepa_capri_CP065588.1:686119-689030

Gallibacterium_anatis_cepa_ESV200_ CP114281.1:243099-246217

Rd_KW20_de_Haemophilus_influenzae_L42023.1:626088-628984

Pseudomonas_aeruginosa_PAO1_AE004091.2:724103-726993
Ureaplasma_parvum_serovariedad_3_str._ATCC_27815_NC_010503.1:147178-150088

Figura 8. Arbol filogenético basado en el alineamiento
multiple del gen 23S de distintas especies bacterianas con
Mycoplasma. Imagen-elaborada por los autores.
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En biologia es importante conocer con detalle a todos los organismos
vivos aplicando la metodologia sistematica reconocida para poder
identificar biolégica y funcionalmente a todo organismo que tenga un
nombre coloquial producto de la semantica de las diferentes regiones
en la geografia mundial. En este contexto es importante reconocer
que las ciencias biolégicas son integradoras y que avanzan de la mano
de la tecnologia, por lo que es imprescindible saber que la biologia
molecular y los organismos genéticamente modificados forman parte
de nuestro entorno social, en la educacioén, la ciencia, la medicina, la
salud y la innovacidn tecnoldgica, aunque todavia la comunidad debe
comprender, los alcances de los nuevos organismos que surgen por la
tecnologia y los que surgen por millones de pasos evolutivos (figura
9), estos Ultimos mucho mas complejos que los que el ser humano ha
pensado o disefiado hasta el inicio del siglo XXI. Una evidencia relativa
de inconsistencia taxonémica o de mal acomodo de registros en la base
de datos de GenBank, se obtuvo al estudiar los genomas de Mycoplasma
mycoides var capri, aplicando métodos bioinformdticos sencillos mdas
que por una busqueda dirigida con técnicas de mineria de datos. NCBI
es un excelente referente en las ciencias biolégicas y la medicina,
por lo que sospechamos que esta inconsistencia en GenBank quizas
se deba a la falta de personal con perfil de bioinformatico dedicado
al mantenimiento y actualizaciéon en NCBI o falta de programas de
computacién que actualicen la base de datos de GenBank. Con base en
esta breve investigacion, quizds sea posible argumentar a favor de la
apertura de programas educativos que impulsen la formacion de capital
humano bien capacitado en la bioinformatica y la biologia como parte
de las aplicaciones de la computacion.

DNA LOCUS: X80721, de 1448 pares de bases
E. coli rrnA gene y Pseudomonas aeruginosa strain whpu-4 165

Insercion

Query

FCCCLELEEEEEEECEELEE TP LR 1 | 1111
CATGC.

Sbjct

Query 71 A 129
TLLLTTLD T I LR e e e
Sbjct 57 GAGCT' 113
Delecion
Transversiones
A——C A C
Transiciones

Purinas: A-adenina, G-guanina

Pirimidinas: C-citocina, T-timina

Figura 9. Cambios generales que se pueden observar en las secuencias de los
genes y genomas. En un alineamiento query=gen de E. coli y subject=gen de
Pseudomonas aeruginosa, las inserciones y deleciones se refieren la ganancia o
pérdida de nucledtidos en las secuencias analizadas, los guiones horizontales en la
secuencia indican los nucledtidos faltantes. La ausencia de Lineas verticales en los
alineamientos son mutaciones o substituciones, que por su tipo se conocen como
transiciones (flechas verdes) o transversiones (flechas rojas).
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