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La biodiversidad presente en nuestro planeta, en
particular la microbiana, es la mayor fuente de recursos
biotecnolégicos. Los métodos tradicionales para obtener
nuevos biocatalizadores por cultivo directo de
microorganismos puros son una estrategia estandar y
potente, que ha permitido formar una amplia coleccién de
microorganismos de diferentes ambientes. Sin embargo,
estos métodos  tradicionales de cultivo de
microorganismos han limitado el andlisis sélo a aquellos
gue pueden crecer en condiciones de laboratorio, es
decir, s6lo a los “microorganismos cultivables” y que
representan a una muy pequefia parte de la gran
diversidad microbiana®™. Se estima gque son Unicamente
entre 1 y 10% del total de bacterias, virus y arqueas,
dejando una gran cantidad de microorganismos por
explorar (més de 10,000 especies diferentes).
Actualmente se tiene la capacidad de acceder a nuevos
genes y sus productos, explotando los genomas
secuenciados y generando librerias gendémicas de
microorganismos cultivables, pero el aislamiento,
clonacion y analisis del ADN total de una muestra (el
llamado “metagenoma”)(z) permite el acceso al potencial
genético “practicamente ilimitado” de los
“microorganismos no cultivables”. Esta técnica se basa
en la extraccion global de ADN a partir de todos los
microorganismos presentes en una muestra de una
fuente natural, y su posterior clonacion en genotecas
complejas recombinantes. La identificacion de las
enzimas o genes de interés se realiza a través de
protocolos de seleccibn o “screening” (busqueda
funcional) o bien a través del analisis de la secuencia de
cada clon (blusqueda basada en secuencia).

La basqueda funcional, en contraste con la bisqueda por
homologias de secuencia, permite seleccionar enzimas
en base a su actividad. De esta forma se han revelado
gran numero de genes que codifican péptidos con baja
similitud de secuencias con las proteinas conocidas, con
nuevas estructuras y con propiedades diferentes. Por lo
tanto, esta estrategia no solo provee nuevas enzimas
para nuevas aplicaciones biotecnolégicas sino también
permite asignar funciones a proteinas designadas como
“hipotéticas”. Asi, los métodos de screening funcionales
garantizan la maxima diversidad enzimatica para la
bdsqueda de lipasas y esterasas, entre otras enzimas.

El uso de estas técnicas metagenémicas para el
descubrimiento de enzimas actualmente constituye una

potente herramienta que hemos venido trabajando desde
hace varios afios.

Se particip6 en el desarrollo de una genoteca
metagendmica de una muestra de rumen de vaca de la
cual se aislaron 22 nuevas enzimas hidroliticas
(esterasas, celulasas y ciclodextrinasas) de las cuales 9
eran completamente nuevas. Este fue el primer estudio
enzimatico en rumen de vaca y uno de los primeros
exitosos en la obtencién de nuevas enzimas por técnicas
metagendmicas y basqueda funcional. En este trabajo se
clonaron, purificaron, caracterizaron bioguimicamente y
se estudi6 el potencial biocatalitico de las enzimas
obtenidas®®.

México, siendo el cuarto pais megadiverso, posee
numerosas e inimaginables fuentes de enzimas. Entre

ellas, una de nuestras riquezas son los alimentos
fermentados tradicionales mexicanos. Desde esta
perspectiva, el pozol y el atole agrio son muy

interesantes para explorar funcionalmente debido a sus
caracteristicas de acidez, viscosidad y contenido de
azucares. Hay que recordar que cada hébitat explorado
para tomar muestras de su metagenoma, debido a las
extenuantes condiciones fisicas, tendr4 una microfauna
especial que pueda permitir la obtencion de enzimas con
caracteristicas o especificidades muy atractivas para un
uso industrial especifico y asi permitir el desarrollo de
nuevos bioprocesos (por ejemplo, patrones de hidrélisis
especificos, temperaturas, pH y presiones O6ptimas
elevados o muy bajos, etc.).

En esta platica se describiran las fortalezas de la
metagendmica funcional para la busqueda de enzimas,
especialmente lipasas y esterasas, asi como avances en
las investigaciones desarrolladas.
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