Fraude jurdsico

Una resefio aparecida en
Nature o lo peliculo “Parque
Jurdsico” ha provocado una cierta
polémica debido a una frose de su
autor, el editor adjunto Henry Gee:
“Bl esquema cientffico no es
completomente escondaloso. A
menos que uno mire demosiodo
cerca, no hay nada imposible en
ello, en teoria”. A lo que un
miembro de la empreso Biokssays,
radicoda en lo universidad de
Combridge, ha contestado que ol
menos dos factores hacen
imposible lo “sintesis” de
dinosourios de lo forma descrita en
lo peliculo [Wilkins, Nature, 364,
568 (1993)]. En primer lugar, el
DNA, no importa como de bien
conservado esté, sufre predesiones
mutacionales con una foso
proporcional al tiempo, y estamos
hablando de mas de 65 millones
de afios. En segundo lugar, y més
grave adn, es imprescindible una
compatibilidad grande entre el
genoma y el citoplosma para
qarontizar el desarrollo y: eso sdlo
es posible entre especies muy
cercanas. Para obtener un
dinosaurio hace falto un buen
genoma de dinosaurio en un
citoplasma de dinosaurio, y no hay
forma de conocer y reproducir o
composicitn de este Gltimo.

que afecta la expresion de ciertos genes
en plantas. Aunque, las enzimas de los
anteriores ejemplos, glutamina sintctasa
y fosfoenolpiruvato carboxilasa, presen-
tan pocos laxos comunesaparentes, pues-
to que ambas enzimas estan involucradas
en procesos metabdlicos diferentes, la
actividades
enzimaticas 17 vive puede ponerde mani-

alteracién de estas
fiesto otros mecanismos de regulacion
desconocidos. Porejemplo, se ha descrito
la induccién de los genes de la
fosfoenolpiruvato carboxilasa por la
glutamina [Sugibharto, B. y Sugiyama, T,
Plant Physiol., 98, 1403 (1992)], porlo que
las plantas transgénicas que contienen
nivelesalterados de la glutaminassintetasa
pueden representar un buen modelo para
estudiar la regulacién metabdlica de la
expresiéon de la fosfoenolpiruvato
carboxilasa. En definitiva, la expresién
de proteinas heterélogas en plantas
transgénicas puede permitir el estudio de
sistemas de regulacién poco conocidos y
la identificacion de otros desconocidos,
lo que permite un mejor conocimiento
del papel biolégico de la proteina. F.G.

SOFISTICADOS
MECANISMOS
DE
COMUNICACION
ENTRE
BACTERIAS
FITOPATOGENAS
Y PLANTAS

LLos hongos y bacterias
fitopatégenos expresan baterfas de genes
implicados en ¢l establecimiento de la
infeccién, mientras que unaseriede genes
se expresan en la planta como parte de su
respuesta. La patogenicidad y el rango de
hospedador son determinados por varias
funciones positivas de la bacteria y por el
fallo de la planta para reconocer la bacte-
ria e inducir las reacciones de defensa.

Las interacciones entre bacterias
fitopatdgenas y sus plantas huésped se
puedendividirendos grandes categorias:

a) compatible, en la que se observa un
crecimicnto ripido y abundante de lu
poblacién bacteriana sobre los tejidos
vegetales provocando el desarrolio de los
sintomas de la enfermedad, p.e la infec-
cion por Pseudomonas syringae po. tomaty
sobre la mayorfa de las variedades culu-
vadas de tomate. b) incompatible. el cre-
cimiento microbiano es muy limitado y
no sc observan sintomas de la enferme-
dad, esta interaccién incompatible esta
normalmente correlacionada con Ia
induccién de la  respuesta  de
hipersensibilidad (HR), p.c. tras la
inoculacion de P. syringae  po. tomatu
sobre plantas de tabaco. La HR también
se presenta en casos de resistencia espe-
cificadelaplantafrenteaciertos genotipos
de la bacteria, p.c. tras la inoculacién de
cepasdelarazaSde P. syningaepo. glycinae
sobre algunas variedades de culuvo de
soja resistentes a esta raza, comola Acme.
Por el contrario, la inoculacion de bacte-
rias no fitopatégenas, como Pseudomonas
Sfluorescens o Escherichia coli, en plantas no
produce la aparicién de la HR.

El rango de hospedador de un gran
nimero de bacterias patégenas de plan-
tas viene determinado por factores posi-
tivos que incrementan la virulencia o el
rango de hospedador (p.c. toxinas o
enzimas liticos que degradan las paredes
celulares facilitando la entrada del
patégeno y su nutricidn) y factores nega-
tivos que los reducen, como los genes de
avirulencia {(@vr), que provocan la HR en
plantas no susceptibles restringiendo el
rango de hospedador [Keen & Staskawicz,
Ann. Rev. Microbiol 42, 421 (1988)]. La
HR tiene un papel fundamental en la
manifestacién de la resistencia de las
plantas a las enfermedades infecciosas, ¢
implica efectos relativamente rdpidos
sobre las membranas plasmdticas del ve-
getal, seguidas de una rdpida necrosis de
las células infectadas o préximas al punto
de invasidn; igualmente se produce una
ripida desrepresion de varios genes de la
planta, induciéndose la sintesis de dife-
rentes sustancias implicadas enlos meca-
nismos de defensa de la planta:
fitoalexinas, calosa, lignina, proteinas re-
lacionadas con la patogénesis (PR). Esta
HR hace que la invasién microbiana fra-
case ynose manifiestelaenfermedad. La
activacién de la resmiiecra de defensa es
inducida por medio de moléculas sefal o
“clicitors”, que son moléculas tanto del
patégeno como de la planta, que se unen



¢ Somos primos de los
hongos?

Los especialistas en comparc-
cién de secuencios
macromoleculares no paran de
domos sorpresas. Una cuesti6n en
lo que se estd trabajando
actualmente es la de clarificar los
relaciones filogenéticas entre los
grandes grupos de sucariotas, 0
dicho de otra forma, 4cudl es el
grupo actual mds emparentado con
los animales? Podrian ser los
hongos, seqin especilistas
estadounidenses en evolucion
molecular. En efecto, lo compare-
cion de los secuencias del rRNA de
la subunidad 165, una molécula
muy conservada entre los seres
vivos, muestra que animoles,
hongos y cooncflagelados forman
un grupo bien definido, separado
de plantas y otros protozoos
[Wainright et al., Science, 260,
340 (1993)]. De hecho, desde
Haeckel ya se presumia una
relacion entre coanoflagelados y
esponias, y fambién se ha
propuesto una derivacién de los
hongos a partir de protistas
flagelados. Por si fuera poco,
animales y hongos se asemejan en
algunas rutas biosintéticas,
concretamente los de
hidroxiproling, quitina, celulosa y
femitina.

a receptores de membrana disparando
una cadena de schales que activa los
genes de defensa de la planta.

Mediante el estudio genético de
varios sistemas patégeno-planta se ha
demostrado una interaccién “gen a gen”
en la determinacién de la resistencia o
susceptibilidad de varicdades vegetales
determinadas a distintas razas fisiol6gi-
cas de un microorganismo patégeno,
mediante pares de genes complementa-
riosen el huéspedy el patégeno. En estas
interacciones “gen a gen”, un gen de
resistencia de una variedad de cultivo
concreta conficre resistencia frente a las
razas fisiolégicas del patégenoque expre-
san el gen de avirulencia complementa-
rio, esta incompatibilidad genética se
manifiesta por la induccién de la HR. La
expresion de genes de avirulencia tam-
bién puede controlar la resistencia de
plantas no huésped, asi; Xanthomonas
campestnis pu. vesicatoria cs patégeno de
pimiento y tomate, pero incapaz de pro-
vocar la enfermedad en plantas incompa-
tibles como soja, judfa o tabaco, enlas que
induce la HR; pues bien, un gen de
avirulencia aislado de la raza 1 de esta
bacteria convierte a X. campestris po.
phaseoli, patégeno de judfa, en una bacte-
riaque induce la HR en todas las varieda-
des de judia. Es decir, los genes de
avirulencia pueden participar también
en la restriccién del rango de hospedador
a niveles taxonémicos superiores a la
especificidad raza microbiana-variedad
vegetal; de manera, que las plantas po-
drian poscer baterfas de genes de resis-
tencia complementarios de genes de
avirulencia concretos para cada patégeno
potencial, genes que deberfan tener fun-
ciones adicionales en la planta. Por otra
parte, los genes de avirulencia de la bac-
teria actiian negativamente desde el pun-
tode vista del microorganismo, reducien-
do su rango de hospedador; éntonces 7por
qué no se han perdido?, esti claro que
estos genes de avirulencia deben conferir
también algunas ventajas aiin desconoci-
das, tal vez sean necesarios para manifes-
tar la virulencia o para sobrevivir fuera del
hospedador [Dixon & Lamb, Ann. Rev.
Plant Physiol. Plant Mol. Biol. 41, 339
(1990)]

En las interacciones compatibles
para que la infeccién tenga éxito y se
manifieste la patogenicidad bacteriana
pucden ser necesarios mis de cien genes

“ [Lamb et al., Cell, 56, 215 (1989)]. Entre

los genes bacterianos implicados en la
patogenicidad destacan los genes Arp

and
pathogenicity), que aunque no estd clara

(hipersensitive response
su funcién, se ha propuesto que juegan un
papel clave en la capacidad de las bacte-
rias fitu .« dgenas para interaccionar con
la planta, siendo neccesarios tanto para
que se mantfieste la enfermedad en la
planta huésped, como para inducir ta HR
en plantas no compatibles. Asi, la
clonaciénde genes Arp de P.syringaeen P.
Sluorescens o E. coli permite a estas bacte-
rias inducir la HR en tabaco. En las mu-
taciones de genes A7p es dificil separar la
menor capacidad de crecimiento de las
bacterias in planta de la pérdida de la
capacidad de inducir la HR o la
patogenicidad,; los efectos fenotipicos de
una mutacion 47p ; se deben a la incapa-
cidad de la bacteria mutante para crecer
normalmente en los tejidos de la planta?
¢ o los productos de los genes Arp partici-
pan mds directamente en la respuesta
patogénica? [Willis etal., Molecular Plant-
Microbe Interact, 4,132 (1991)].

Los genes A7p estin muy conserva-
dos en homologia y funcién enla mayoria
de las bacterias fitopatégenas. Ademds
recientemente sc ha publicado en dos
articulos simultdncos, que las secuencias
predecibles para las proteinas codificadas
por genes Arp de P. solanacearum y X.
campestris presentan una notable
similaridad con la secuencia de factores
de virulencia fundamentales de bacterias
patégenas de mamiferos, como Yersinia
pestis, Y. enterocolitica, Shigella flexneri o E.
coli [Gough et al. y Fenselau et al.,
Molecular Plant-Microbe [nteract5, 384
(1992)]; estas proteinas de las bacterias
patégenas de animales estin implicadas
en la secrecidn extracelular de factores
esenciales de patogenicidad. Por analo-
gia se ha propuesto que los genes A7p
estarfan implicados en la secrecién de
moléculas esenciales para la interaccién
de la bacteria y la planta, quizis en la
exportacién de moléculas implicadas en
la patogenicidad, y que también actua-
rfan, directa o indirectamente, como
“elicitors” sobre la planta; éstos podrian
ser los productos de los genes de
avirulencia, que al parecer se expresan
constitutivamente, pero sélo son
secretados si estdn presentes las protei-
nas hrp; estos factores secretados induci-
rin la HR en interacciones incompati-
bles, al ser reconocidos por receptores
codificados por los genes de resistencia
de la planta, o provocarin la enfermedad
si nosonreconocidos en las interacciones

compatibles. A.V.



