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GENÉTICA 

DESCUBREN EL GEN 
QUE AGRAVO LAS 
PEORES PANDEMIAS DE 
PESTE DE LA HISTORIA 
rancia. La evolución de Yersinia pestis, causante de la peste 
bubónica, puede haber prolongado la duración de dos de 
las tres grandes pandemias relacionadas con esta infección 
en laistoria de la humanidad. 

aevolución deungen dela 
Lu causante dela pes- 

te bubónica, Yersinia pes- 
tis, puede haber prolongado la 
duracióndedos delas tresgran- 
despandemias causadas pores- 
ta infección en la historia de la 
humanidad, según un estudio 
publicadoen larevista Science. 

Deesastres pandemias, una 
se produjo en la cuencamedite- 
rránea enel siglo VI, y la segun- 
daasoló Europa enelsiglo XIV y 
reapareció alo largo de más de 
500 años. 

Laprimera oleada de estase- 
gunda pandemia, conocida co- 
mola “peste negra”, sigue sien- 
do el acontecimiento más mor- 

tíferojamás registrado, ya quese 
calculaquemató aentre un 30% 
y un 50% dela población euro- 
pea entre1347 y 1352. 

Latercera pandemia sepro- 
dujoen Asia en 1850, seextendió 

por todos los continentes y aún 
persiste en zonas de Uganda, la 
República Democráticadel Con- 
go, Estados Unidos y Mongolia. 

UN GEN LETAL 

Elbacilo dela peste siguesiendo 
altamente letal debido ala pre- 
senciade varios factores que im- 
pulsansu virulencia, entre ellos 
elgen conocido como 'pla', un 
componente conmuchascopias 
en el genoma de la bacteria Y. 
pestis”. 

Estefactor devirulencia per- 
mitealabacteria viajaralosgan- 
glioslinfáticos y multiplicarseen 
ellos antes de extenderse al res- 
to del cuerpo, provocando una 
rápidasepticemia. 

Al estudiar cientos de mues- 

trasdevíctimas dela pesteenel 
pasado, los investigadores, espe- 
cializados en ADN antiguo, ob- 
servaron una disminución del 

número de copias del gen pla" 
enlas últimas fases de la prime- 
ray lasegunda pandemia. 

Loscientíficos del Instituto 
Pasteur (Francia) estudiaron la 
tercerapandemia de peste,ana- 
lizando cepasvivas contemporá- 
neas a partir de muestras con- 
servadas en una colección del 
centro. 

Susresultados describencó- 
mola modificación del número 
decopias del gen 'pla' aumenta 
la duración dela infecciónenlos 
individuos afectados. 

Los investigadores conside- 
ran que este cambio genético 
puede propiciar periodos más 
largos de contagio en entomos 
menos densamente poblados, 
enlos queeltiempo de transmi- 
sión de un individuo a otro es 
máslargo. 

Estavariación genéticase ha 
observado encepas de cada una 

EL ADN ANTIGUO REESCRIBE LA HISTORIA: LOS 
EUROPEOS NO TRAJERON LA LEPRA A AMERICA 

os últimos avances en 
L=. de ADN antiguo 

obligan, en ocasiones, a 
reescribir la historia: un estu- 
dio acaba de desmitificar que 
los europeos trajeron la lepra 
a América al hallar muestras 

genéticas de individuos de Ar- 
gentina y Canadá que padecie- 
ron esta enfermedad siglos an- 
tes dela llegada europea. 

La lepra es una enferme- 
dad que sigue afectando a mi- 
les de personas en todo el 
mundo. Cada año se registran 
aproximadamente 200.000 

MUEVO Casos. 
Hasta2008se pensaba que 

la bacteria Mycobacterium le- 
prae' erala única responsable 
de la enfermedad, pero ese 
año se halló otra especie que 

también la provocaba, 'Myco- 
bacterium lepromatosis iden- 
tificada en un pacientemexica- 
noen Estados Unidos y, poste- 
riormente, en ardillas rojas en 
Reino Unido en el año 2016. 

Ahora, un estudio realiza- 

do por científicos del Instituto 
Pasteur, el centro nacional de 
investigaciones científicas 
francés yla Universidad de Co- 
lorado (EEUU), en colabora- 

ción con comunidades indíge- 
nas y más de 40 investigadores 
internacionales, incluidos ar- 
queólogos, cuenta que fue es- 
ta nueva bacteria hallada en 
2008 la responsable de los pri- 
meros contagios en América 
siglosantes de que llegaranlos 
europeos. 

Elestudio, descritoenrevis- 

taScience, se basa enel análisis 
de ADN de cerca de 800 mues- 

tras, entre restos humanos an- 
tiguos (procedentes de excava- 
ciones arqueológicas) y casos 
clínicos recientes que presenta- 
ban síntomas de lepra. 

“Este — descubrimiento 
transforma nuestra compren- 
sión de la historia de la lepra 
en América, al demostrar que 
había una versión de la enfer- 
medad que ya era endémica 
entre poblaciones nativas an- 
tes de la llegada de los euro- 
peos”, señala una de las auto- 
ras Maria Lopopolo, del Insti- 
tuto Pasteur. 

ENFERMEDAD MUY VIAJERA 
Los investigadores utilizaron 
técnicas genéticas avanzadas 

PA 

    
delasdosgrandes pandemias de 
peste, cientos de años antes de 
queacabaran desapareciendo. 

PATÓGENO ANTIGUO 
“Nuestro trabajo es delos pri- 
meros estudios que examinan 
directamenteloscambiosen un 
patógeno antiguo, uno que to- 
davía vemos hoy en día, en un 
intento de entender lo que im- 
pulsa la virulencia, la persisten- 
ciay la eventual extinción delas 
pandemias”, señala uno de los 
autores, Hendrik Poinar, direc- 
tor del Centro de ADN Antiguo 
dela Universidad MeMaster, Ca- 
nadá. 

Los investigadores, entre 

MACRÓFAGOS INFECTADOS CON LA BACTERIA QUE CAUSA LA PESTE *YERSINIA PESTIS'. 

elloselcostarricenseJavier Piza- 
rro-Cerdá del Instituto Pasteur, 
probaron su tesis en modelos 
de ratón de peste bubónica, 
descubriendo quelareducción 
del número de copias del gen 
“pla? provoca una disminución 
deun20% de la mortalidad y un 
aumento dela duracióndelain- 
fecciónen losindividuos afecta- 
dos, de modo que los roedores 
vivían más tiempo con la enfer- 
medad. 

Los investigadores creen 
que esta evolución genética se 
produjo de formaaleatoriae in- 
dependiente encada pandemia 
histórica de peste. 

Los efectos mortales de la 

SE ANALIZÓ ADN DE PIEZAS COMO ESTE DIENTE HALLADO EN ARGENTINA. 

para reconstruir los genomas 
dela bacteria*Mycobacterium 
leprae" de individuos hallados 
en Canadá y Argentina. 

Los resultados muestran 
que las cepas antiguas de la 
bacteria, que datan de perio- 
dos similares en los dos casos 
(hace — aproximadamente 
1.000 años), eran muy simila- 
res desde el punto de vista ge- 
nético a pesar de la distancia. 
Y, para los investigadores, es 

  

un indicativo de queel patóge- 
no se propagó rápidamente 
por todo el continente ameri- 
cano ensolo unos siglos. 

Los científicos también 
identificaron varios linajes 
nuevos dela bacteria, incluida 
una rama ancestral que, a pe- 
sar de haber variado de espe 
cies conocidas hace más de 
9.000 años, sigue infectandoa 
los humanos hoy día en Nor: 
teamérica, lo que hablaría de 

infección por elbacilo dela pes- 
te, 'Y. pestis”, están ahora más 
controlados gracias los anti- 
bióticos y nuevos métodos de 

diagnóstico, que han cambiado 
ladinámica evolutiva, aunque la 
mayoría delas cepas quesiguen 
circulando hoy en África, Amé- 
rica y Asia son muy virulentas, 
comolasqueanteseranrespon- 
sables de lamortalidad masiva. 

“Hoy en día, la peste es una 
enfermedad poco frecuente, 
pero sigue siendo un problema 
de salud pública, ysirve de mo- 
delo para comprender mejor 
cómo surgen y se extinguen las 
pandemias”, concluyeJavier Pi- 
zarro-Cerdá. os 

una diversificación antigua y 
duradera dela bacteria enel 
continente. 

Los análisis demuestran 
que las cepas halladas en ardi- 
llas rojas en el Reino Unido en 
2016 forman parte de un linaje 
estadounidense que se intro- 
dujo en las!slas Británicas en el 

siglo XIX, donde posterior- 
mentese habría propagado. 

“Este estudio ilustra cómo 
el ADN antiguo y moderno 
puede reescribir la historia de 
un patógeno humano y ayu- 
damos acomprender mejor la 
epidemiología delas enferme- 
dades infecciosas contempo- 
ráneas”, señala otro delos au- 
tores, Nicolás Rascovan, tam- 

bién en el Instituto Pasteur. 

Los investigadores subra- 
yan que este proyecto de in- 
vestigación se llevó a cabo en 
estrecha colaboración con las 
comunidades indígenas. 03
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