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| grupo que estudia la transferencia genética horizontal en

Escherichia coli patégenas forma parte de un Grupo Conso-
lidado de la Generalitat de Catalufia (MARS: Microbiologia de
aguas relacionada con la salud), que en los dltimos afos ha
extendido el campo de su investigacién a la Microbiologia de
los alimentos. En este grupo se iniciaron los estudios en trans-
ferencia horizontal mediada por bacteriéfagos del gen de la
toxina Shiga en E. coli con la tesis doctoral de Maite Muniesa
(1998), y contintian en la actualidad.

E. coli productoras de toxina Shiga (STEC) son patégenos
alimentarios emergentes que se transmiten principalmente
por consumo de alimentos y agua contaminados, siendo el
ganado bovino uno de los mayores reservorios de STEC. El
serotipo de E. coli 0157:H7 es el principal causante de infec-
ciones en humanos, aunque otros serotipos, el 026, 0103,
0111, 0 mas recientemente el 0104:H4, también han demos-
trado ser altamente virulentos. La toxina Shiga (Stx) es uno
de los principales factores de patogenicidad de STEC, aunque
no el Unico, ya que las cepas patdgenas de E. coli presentan
una amplia bateria de factores de virulencia con los que cau-
san diversas patologias, desde diarreas acuosas, colitis hemo-
rragicas o complicaciones severas, como el sindrome urémico
hemolitico (HUS).

Recientes secuenciaciones de genomas de diversas cepas
de E. coli indican que una parte importante de su cromosoma
son bacteriéfagos. Los bacteriéfagos aparecen como unimpor-
tante mecanismo en la evolucién de E. coli mediante transfe-
rencia horizontal de genes, incluidos genes relacionados con
virulencia. El ejemplo mas conocido es el de los genes de la Stx,
insertos en el genoma de bacteriéfagos atemperados del tipo
lambdoide (fagos Stx) que lisogenizan las cepas de STEC.

Nuestro grupo de investigacion ha enfocado sus estudios
en el aislamiento de cepas STEC (Muniesa et al., 2011) y en el
estudio de fagos Stx, sobre todo del medio ambiente (Imamo-
vic et al. 20103, 2010b, Imamovic and Muniesa, 2011; Muniesa
et al., 20063, 2011). Estos estudios han demostraron que los
fagos Stx se encuentran presentes en el medio extraintestinal,
tanto en forma de particulas viricas libres como dentro de un
grupo de cepas productoras de Stx y que, bajo las condiciones
adecuadas, pueden infectar e integrarse en cepas no produc-
toras de Stx y convertirlas en productoras de toxina. Confirma
esta afirmacién la deteccién de fagos Stx infecciosos en ali-
mentos aptos para el consumo (Imamovic and Muniesa, 2011)
y la demostracidon de que la transduccion del gen stx a cepas
no patégenas puede suceder bajo ciertas condiciones dentro
de matrices alimentarias (Imamovic et al. 2009). El trabajo del
grupo en los Ultimos afios incluye también la caracterizacién
de diversos fagos stx, algunos de nueva descripcién (Garcia-
Aljaro et al., 2006; 2009) y fagos-Stx de cepas causantes de bro-
tes alimentarios en otros paises (Sekse et al., 2008). Otros estu-
dios del grupo con fagos Stx han evaluado los mecanismos de
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insercién del genoma del fago en la bacteria receptora median-
te la seleccidn de loci preferentes (Serra-Moreno et al., 2006;
2007). Se ha observado ademds que puede existir mas de un
fago Stx idéntico coexistiendo en el cromosoma de la misma
bacteria, contrariamente a lo que indica la teoria de inmunidad
fagica descrita para el fago A (Serra-Moreno et al. 2008). Cuan-
do dos fagos Stx se encuentran una bacteria, se genera una
interferencia, disminuye la induccién de ambos fagos, dismi-
nuye por tanto la produccién de Stx y como consecuencia la
cepa resulta menos virulenta. Nuestros estudios indican que
los fagos intervienen en la produccién de Stx, que sirven como
reservorio del gen stx y que la movilidad de genes mediada por
fagos puede ser un mecanismo de evolucién bacteriana alta-
mente complejo.

Recientemente, la investigacién del grupo se ha extendido
afagos portadores de otros genes relacionados con la virulencia
de E. coli. El genoma de E. coli presenta otros loci intercambia-
bles a lo largo de todo el cromosoma y situados mayoritaria-
mente dentro del genoma de profagos lambdoides. Este es el
caso de ciertas proteinas efectoras de tipo lll, el factor de inhi-
bicidn del ciclo celular (Cif) o la toxina cytolethal distending
(Cdt). Asi, mas alla de los estudios sobre fagos Stx, la transfe-
rencia de factores de virulencia en E. coli ha sido un tema de
interés en el grupo. Se ha trabajado en la posible movilidad de la
isla de patogenicidad LEE en E. coli 026 (Muniesa et al., 2006b).
Mas recientemente, hemos descrito y caracterizado un nuevo
fago, portador de una variante de la cytolethal distending toxin
(Cdt-V). Este estudio describe ademds la transferencia simulta-
nea del gen stx y del gen cdt por dos fagos diferentes, gene-
rando una bacteria portadora de las dos toxinas (Allué-Guardia
et al. 2011). En otra linea de investigacion, se han detectado
grandes cantidades de fagos portadores de genes de resistencia
a antibidticos en muestras con contaminacién fecal humanay
animal (Colomer-Lluch 2011a, 2011b). Hemos detectado fagos
que transportan genes de B-lactamasas (CTX-M y TEM) y fagos
con el gen mecA, responsable de la resistencia a metacilina en
Staphylococcus aureus. Los genes de B-lactamasas detectados
en fagos son activos, y su transferencia genera resistencia a
antibidticos B-lactdmicos en E. coli.

La diversidad de formacién y la experiencia de los compo-
nentes del grupo dentro de los diferentes ambitos de la Micro-
biologia, le confieren al equipo de investigacién un cardcter
interdisciplinar, abarcando desde estudios de campo, métodos
tradicionales, cultivo celular hasta técnicas moleculares, inclu-
yendo estudios en Virologia y Bacteriologia. El grupo lo com-
ponen la Dra. Maite Muniesa, Lejla Imamovic, Anna Allué , Marta
Colomer, Marta Gdmez, Alexandre Martinez y Andreu Garcia
(Figura). Otros miembros del grupo MARS con aportaciones en
este area son el Dr. Francisco Lucena (coordinador de MARS),
el Dr. Joan Jofre, el Dr. Anicet Blanch y la Dra. Cristina Garcia-
Aljaro, asi como sus respectivos colaboradores.
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Miembros del grupo transferen- |
cia genética horizontal en Esche- i
richia coli patégenas. De arriba i
abajo y de izquierda a derecha:
Andreu Garcia, Marta Colomer,
Lejla Imamovic, Anna Allué, Mai-
te Muniesa, Alexandre Martinez
y Marta Gémez.
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| Reunion de Docencia y Difusion de la Microbiologia

El Grupo Especializado en Difusion y Docencia de la Microbiologia (D+D SEM)
anuncia su primera reunion a nivel nacional. Si eres un profesional de la ensefianza
0 un amante de la divulgacion de nuestra clencia, esta es tu cita.

Mas informacion en www.ucm.es/info/mfar/ddm




