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Genomas procarioticos maximos ¢ Por qué las Mixobamtias?

José Muinoz-Doradd\lfredo Castafneda-Garcia, Juana Pérez

Departamento de Microbiologia, Facultad de Ciendimséversidad de Granada, Espafia.

El nimero de genomas de procariotas secuenciadogletos y depositados en la base de datos del
NCBI a fecha 15 de Enero de 2008 era de 623, deulales 574 pertenecen al domiBacteriay 49 a
Archaea. En nuestro estudio hemos adicionado otros tre®mgas de Mixobacterias, que aunque
incompletos, estan disponibles al publico en esaaibase de datos. De estos genomas secuenciados,
tan solo 34 tienen un tamafio superior a 7 Mb $uimos tanto cromosomas como plasmidos, y 29 si
excluimos la informacion genética extracromosOomiGes cepas con tamafio de genoma superior a 7
Mb tan solo pertenecen a 5 phyla, Proteobacter@indbacteria, Cianobacteria, Acidobacteria y
Planctomycetes. Aunque la mayoria de las cepag@ooma grande pertenecen a las Proteobacterias,
este resultado no es sorprendente e incluso poaniducir a confusion, si tenemos en cuenta que casi
la mitad de las cepas secuenciadas hasta el mommermncuadran en este phylum. No obstante, los
genomas maximos pertenecen a las Mixobacteriagrupo bacteriano que se encuadra dentro de las

L1 Proteobacterias. Asi, nos encontramos igyrococcus xanthus (9,14 Mb),Sigmatella aurantiaca

(10,27 Mb) yPlesiocystis pacifica (10,59 Mb), poseen tamafos inusuales para losapobas. Y
especialmente relevante es el S8@angium cellulosum, que no solamente es el mayor genoma
procariotico secuenciado hasta el momento, coranmafio 13,03 Mb, sino que ademas supera al de
algunos eucariotas como las levaduras. Las Unic®bécterias secuenciadas cuyo tamafo de
genoma se encuentra dentro de los limites normdéeslas bacterias pertenecen al género
Anaeromyxobacter (alrededor de 5 Mb). El hecho de que las Mixob@adeposean los tamafios de
genomas mas grandes descritos en los procariogabantievado a investigar por qué precisamente
estas bacterias han aumentado tan extensameraetfad de material genético, almacenado ademas
en una unica molécula circular. Pero ademas, ¢élchde que existan especies del mismo grupo con un
tamafio de genoma normal permite llevar a cabo iestwdmparativos para establecer qué tipos de
familias génicas son las principales responsabéesadexpansion del genoma. Estos estudios han
revelado que la mayoria de las familias génicasingaintes estan implicadas en transduccion de
sefales, y entre ellas cabe destacar la famililasddenominadas proteinas quinasas de tipo eucariot
(ELKs, derivado de _ukaryotic-ike protein _knases). Esta familia de pardlogos aumenta
exponencialmente en nimero a medida que se inctareetamafno de genoma, pasando de 14, 18 y
20 en las tres especies Araeromyxobacter, a 99, 194, 230 y 317 en las Mixobacterias conanay
tamano. Si se compara con el resto de los proaaribemos encontrado que un tercio no codifica
ninguna ELK, y que la inmensa mayoria de los quifican, tan solo contienen entre 1-5 genes para
ELKs. Solamente 28 bacterias codifican un numer&ld€s superior a 10 y una densidad expresada
como numero de ELKs/1000 proteinas superior a 3la3oestas bacterias, entre las cuales se
encuentran las 7 Mixobacterias, poseen en comunapacidad de llevar a cabo procesos de
multicelularidad, por lo que es posible que el aumelel nimero de ELKs esté intimamente asociado
a la multicelularidad, hipdtesis que viene ademiadada por el hecho de que los eucariotas, y sobre
todo los pluricelulares, también poseen en susrgasaina elevada densidad de quinasas de este tipo.
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