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El género Yersinia pertenece a la familia Enterobacteriaceae,
son bacilos Gram negativos, no esporulados, en general son
mas pequenos (0.5 a 0.8 um de didmetro y 1 a 3 um en lon-
gitud) que otros miembros de la familia y crecen lentamente.
Las yersinias son anaerobias facultativas, oxidasa y lactosa
negativas y catalasa positivas. El crecimiento de estas bacte-
rias ocurre en un rango de temperatura entre 4y 43°C. Yersinia
pseudotuberculosis y Y. enterocolitica son moviles a 25°C, no
asi Y. pestis.

Hasta el momento se han descrito 17 especies dentro del
género Yersinia (Tabla 1), tres de las cuales como agentes zoo-
ndticos causantes de procesos infecciosos en los seres huma-
nos y en los animales: Y. pseudotuberculosis, Y. enterocolitica
y Y. pestis. La via de transmision de Y. pseudotuberculosis y de
Y. enterocolitica es por laingestion de agua o comida contamina-
da. Y. pestis, como agente etiologico de la peste, es transmitida
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Y. pseudotuberculosis
Y. pestis
Y. ruckeri
Y. enterocolitica
Y. kristensenii
Y. intermedia
Y. frederiksenii
Y. aldovae
Y. rohdei
Y. bercoveri
Y. mollareti
Y. aleksiciae
Y. massiliensis
Y. similis
Y. entomophaga
Y. numii
Y. pekkanenii

Tabla 1. Especies de Yersinia.

a humanos por el piquete de pulgas de mamiferos sil-
vestres.! Todas, excepto Y. pestis, son microorganismos
que se encuentran en el ambiente, y solamente estas
tres son patogenos en mamiferos; existen trabajos que
argumentan que el ancestro de las yersinias pudo haber
sido una bacteria no patégena, y una subpoblacion ad-
quirio factores de virulencia.?

Se ha propuesto que las especies patdgenas y las
no patdgenas han evolucionado de una bacteria ances-
tral. La sintenia (localizacion idéntica de los genes en
regiones del genoma en diferentes géneros, especies
0 cepas) casi perfecta entre los genomas de Y. pestis
y Y. pseudotuberculosis llevo a pensar que estas dos
especies estan evolutivamente relacionadas. En bacte-
rias en las que la transferencia horizontal (transmision
de material genético entre bacterias) es poco frecuente,
los polimorfismos de secuencia (variaciones en la se-
cuencia de un sitio determinado de DNA entre individuos
de una poblacion) reflejan la acumulacion de mutacio-
nes en unatasa cronologica uniforme y se correlaciona
con el tiempo transcurrido a partir de la divergencia del
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ancestro comtn. Comparando con la tasa cronoldgica
de divergencia de |la bacteria Escherichia coli se ha esta-
blecido a Y. pestis como una clona muy conservada de
Y. pseudotuberculosis.® Se ha calculado que el ancestro
comun de las yersinias emergio hace 42 a 187 millones
de afios (Figura 1). Y. pseudotuberculosis y Y. entero-
colitica divergieron hace 0.4 a 0.9 millones de afos, fi-
nalmente Y. pestis emergio de Y. pseudotuberculosis,
hace mil 500 a 20 mil afos.2? Esta (ltima corresponde
a un periodo de tiempo muy corto, ya que existe casi la
misma distancia evolutiva entre estas dos especies, que
entre E. coli y las especies de Salmonella, estimandose
que este Gltimo evento tomo millones de anos.*

En el estudio de Hinchliffe y cols. (2003) basado en
microarreglos del genoma completo (repertorio de la
expresion de genes, RNAm bajo una condicion determi-
nada) de varios aislamientos de Y. pseudotuberculosis
y Y. pestis se encontro que las secuencias relacionadas
al parasitismo de insectos incluyen complejos de toxi-
nas insecticidas que se encuentran presentes en va-
rias cepas de Y. pseudotuberculosis; esto implica que
la adaptacion de Y. pestis al intestino de las pulgas no
habria sido un evento unico, sino progresivo.®
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Figura 1. Modelo de evolucion de especies de Yersinia. Y. pseudotuberculosis adquiri la habilidad de parasitar insectos y generar biopeliculas (ecosistema bacteriano que se
une a una superficie viva o inerte por una matriz de exopolisacéridos) en hospederos antes de sufrir tres eventos clave que a llevarian a ser Y. pestis: adquirir los plasmidos pPia
y pMT1, reordenamiento genomico y decaimiento genémico. (Hms: almacenamiento de hemina; HPI 'y HPI*: islas de alta patogenicidad; IS: secuencias de insercion) (modificado

de Wren).4

Aunque Y. pseudotuberculosis y Y. pestis estan rela-
cionadas, no tienen el mismo grado de virulencia, pues-
to que la dosis letal media (DLso), para inoculacion sub-
cutanea, es de > 10° CFU y < 10 CFU respectivamente,?
ademas poseen diferentes caracteristicas ecologicas,
epidemioldgicas y clinicas. Producen infecciones no re-
lacionadas, a pesar de su similitud genémica; entre tan-
to, Y. enterocolitica, es responsable de infecciones con
espectro clinico muy similar al que produce Y. pseu-
dotuberculosis, estos hechos constituyen la “paradoja
de Yersinia”. Salvando las diferencias sindromicas (ca-
da especie induce una enfermedad con sintomas y sig-
nos diferentes) que existen entre ellas, las tres especies
son patogenas de mamiferos, atacan los tejidos linfati-
cos durante la infeccion y llevan el plasmido de virulen-
cia pYV de 70 kb (replicon de DNA autorreplicable, pero
dependiente de la maquinaria bioquimica de la célu-
la). Este replicon es esencial para superar las defensas
del hospedero pues porta genes que codifican para las
proteinas que median la virulencia denominadas Yops,
las cuales son “inyectadas al citoplasma” de la célula
eucariota hospedera por una maquinaria de secrecion

denominada el sistema de secrecion tipo Il (inyectoso-
ma). El papel de las Yops es interferir con la transduc-
cion de senales del macrofago.*

Usando métodos modernos de secuenciacion, se re-
gistraron en el banco de datos y compararon los geno-
mas de Y. aldovae, Y. bercovieri, Y. frederiksenii, Y. inter-
media, Y. kristensenii, Y. mollaretii, Y. rodhei, Y. ruckeri.
Y. pseudotuberculosis, Y. pestis y Y. enterocolitica. Los
genomas de las 17 especies descritas constan de 3.7 a
4.8 Mb (mega bases son 10° bases), Y. ruckeri, cuya cla-
sificacion en el género es controversial, es la especie
evolutivamente mas distante y posee el genoma mas pe-
queno. Y. pseudotuberculosis y Y. pestis perdieron gru-
pos de genes para la biosintesis de cobalamina (cbi), pa-
ra la utilizacion de 1, 2-propanediol (pdu) y para el uso de
tetrationato (tfr) como aceptor final de electrones, esta
capacidad metabolica aumento las tasas de crecimien-
to en anaerobiosis. En el caso de la Salmonella, 1a pérdi-
da de este gen protege a la bacteria contra especies re-
activas de oxigeno producidas por el sistema inmune del
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Figura 2. Organizacion génica de la isla de alta patogenicidad (HPI) en especies de Yersinia. El locus conservado de yersiniabactina (flechas en negro), las regiones menos conser-
vadas (flechas en gris) y los operones (flechas en blanco). Los ORFs corresponden a probables genes cripticos provenientes de fagos (modificado de Carniel).2

hospedero.® Y. pestis ha perdido los genes esenciales
para la sintesis de los glucanos periplasmicos ramifica-
dos que acttian como osmoprotectores,’ quiza sea esta
alguna de las causas por las que Y. pestis no puede so-
brevivir sin un hospedero.

Los genes de virulencia se localizan en segmen-
tos de DNA, han sido adquiridos en el proceso evolu-
tivo por las bacterias patdgenas y se denominan is-
las de alta patogenicidad, HPI (acrénimo del inglés
High Pathogenicity Island). Y. pseudotuberculosis no
es la excepcion (Figura 2). Dichos genes son capaces
de movilizarse de un sitio a otro en el genoma; su al-
to grado de conservacion en varias especies bacteria-
nas indica que la adquisicion de esta isla es recien-
te y que ha retenido su capacidad de movilizarse. Las
condiciones que afectan a la eficiencia en la transfe-
rencia de material genético en forma horizontal, en el
ambiente, son en general desconocidas. El estudio de
Lesic y Carniel en 2005 concluy6 que las temperaturas
bajas y los medios liquidos favorecen la transferen-
cia de la isla de alta patogenicidad entre las cepas de
Y. pseudotuberculosis y Y. pestis, aunque también de-
terminan que no todos los serotipos sean capaces de
recibir dicha isla, los serotipos Il y IV, no poseen este
elemento genético.®

YERSINIA PSEUDOTUBERCULOSIS

Y. pseudotuberculosis es un organismo robusto capaz
de sobrevivir por mucho tiempo en ambientes natu-
rales debido a su habilidad de mantenerse metaboli-
camente activo a temperaturas extremas, se puede
encontrar en el agua, en el suelo, y en diversos anima-
les. El organismo se encuentra probablemente en todo
el mundo, pero es mas comdn en Europa del Norte y
en Asia. Los principales reservorios son los roedores y
aves silvestres. Los animales infectados son portado-
res cronicos y contaminan aguas y alimentos.

Asi como otras especies del género, Y. pseudotuber-
culosis puede multiplicarse de 5 a 42 °C, forma colonias
visibles a 26 °C en 24 a 36 horas en medio gelificado en
presencia de sales inorganicas y un carbohidrato fermen-
table, como dextrosa, ramnosa o melibiosa. A diferencia
de Y. pestis, puede sintetizar metionina, fenilalanina, treo-
nina, glicina, isoleucina y valina. Solo es movil a 26 °C, y
no a 37 °C. Y. enterocolitica reprime la expresion de la fla-
gelina a 37 °C,%'° esta podria ser la causa de la pérdida de
movilidad de Yersinia pseudotuberculosis a 37 °C.

GENOMA DE Y. PSEUDOTUBERCULOSIS

El genoma de Y. pseudotuberculosis YPIIl es de 4.7 mega-
pares de bases (Mb), el cromosoma es (nico, posee un



plasmido de virulencia denominado pIB1 (68.5 kilobases,
kb), que en Y. enterocolitica W227 se le conoce como
pYV227 (69.5 kb) y en Y. pestis KIM es nombrado pCD1
(70.5 kb);" en Y. pseudotuberculosis puede encontrarse
un plasmido criptico, pYptb32953 (27.7 kb). El porcentaje
G+C del genoma de Y. pseudotuberculosis es de 47.6 %
y las regiones codificantes constituyen el 83.6 % del ge-
noma. El tamario del cromosoma de Y. pestis y Y. ente-
rocolitica es de 4.6 Mb.”'2 En las tres especies se locali-
zan elementos moviles llamados secuencias de insercion
(IS), pequerios segmentos de DNA con capacidad de mo-
verse en el genoma de la bacteria que propician cambios
estructurales y funcionales en esta, como inserciones,
eliminaciones y cambios en la expresion de genes; estos
cambios responden a la constante necesidad de adaptar-
se al estrés ambiental y contrastan con la compactacion
y reduccion que caracterizan a otras bacterias intracelu-
lares (obligadas). Esta aparente paradoja solo refleja di-
ferentes mecanismos de |a evolucion reductiva (Figura 1).

CONCLUSION

El desarrollo de técnicas masivas de secuenciacion y el
avance de la bioinformatica ha hecho posible secuen-
ciar una significativa cantidad de genomas bacterianos,
lo que ha permitido analizar a nivel estructural la simili-
tud y/o divergencia de estos; y de esta manera poder in-
ferir funciones y mecanismos de regulacion de los genes.
Los esfuerzos para explicar las diferencias fenotipicas y
sindromicas entre Y. pestis y Y. pseudotuberculosis por
la evolucién de sus genomas sugieren que Y. pestis ha
sufrido una pérdida de genes por el proceso de evolu-
cion reductiva. No obstante, los estudios se basaron en la
comparacion de una cantidad limitada de secuencias, por
tanto, debe considerarse como un punto de partida para
las investigaciones experimentales. Un ejemplo de estas
investigaciones es el estudio de los sistemas de transpor-
te en donde una gama de modalidades estan presentes.
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