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“Ni siquiera creo que sean bacterias, Wolfe.” Es unatraduccion de lo que le dijo Carl Woese
a su colega microbidlogo Ralph Wolfe al observar la secuencia del gen 16S ribosomal de un
organismo metandgeno. Este descubrimiento se volveria un parteaguas en la biologia. Seria
en 1977 cuando Carl Woese y George E. Fox propondrian un tercer dominio de lavida; en
ese entonces las llamarian “arqueobacterias’. Ahora simplemente son “arqueas’ (Edward F.
DelLonget al., 2014).

Las arqueas son organismos procariontes que datan de aproximadamente 2500 millones de afios,
de hecho, son considerados de los primeros seres vivos en el planeta Tierra (Gribaldo & Brochier-
Armanet, 2006). Se considera que la vida se originé en condiciones hostiles con una atmdsfera
escasa de oxigeno en un periodo temprano conocido como “Edn Arcaico”, donde abundaba una
mezcla de gases compuesta por carbono, nitrégeno e hidrégeno (Martin & Pinti, 2011). Estas
condiciones fueron ideales para que las arqueas proliferaran y produjeran metano. Este proceso es
conocido como metanogénesis y hasta ahora solamente se ha observado en algunos grupos de
arqueas, siendo ésta una de las caracteristicas Unicas del dominio Arquea (Lyu et al., 2018).

Las arqueas tienen una morfologia muy similar a las bacterias. Tan es asi, que por mucho tiempo
se consideraron bacterias productoras de metano (DeLong & Pace, 2001). Contrario alo que la
intuicion nos haria pensar, las arqueas estan mas cercanamente relacionadas con el dominio
Eucaria (que incluyen a las plantas, hongos y animales), que con el dominio Bacteria (Eme et al.,
2017). De hecho, la composicion de lamembranay pared celular de las arqueas es muy diferente a
la de las bacterias; las primeras poseen una capa externa resistente que les confiere tolerancia a
ambientes extremos (Fig. 1) (Albers & Meyer, 2011). Por esto se asumio que eran extremdfilas, ya
gue principalmente se les aislaba de fuentes hipertermales, lagunas hipersalinas o de extrema
acidez (DeLong, 1998). Sin embargo, estos microorganismos que parecen tan lejanos habitan
también dentro de nuestro cuerpo.
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Figura 1. Diferencias entre las membranas celulares de arqueas y de bacterias. El esquema en A)
muestra la composicién de la membrana de la arquea Methanobrevibacter smithii y en B) la estructura
de labacteria Bacteroides fragilis.
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Arqueas en €l cuerpo humano

Al hablar de microbiota humana, se piensa en bacterias y usualmente, las relacionamos con
patogénesis. No obstante, la microbiota humana comprende mucho més que eso: hongos, virus y
por supuesto, arqueas (Jandhyala et al., 2015). Este conjunto de microorganiSmos se encuentra en
diversos sitios de nuestro cuerpo, como piel, boca, pulmones, tracto gastrointestinal y son
fundamentales para la salud desde el nacimiento (Dekaboruah et al., 2020). Particularmente, la
microbiota intestinal nos ayuda a aprovechar los nutrientes de los alimentos, por |0 que esta
influenciada por la dieta 'y estilo de vida. El sedentarismo, el consumo de antibi6ticos y la
predisposicion genética son factores que alteran ala microbiota. Estas alteraciones en la diversidad
de la microbiota o dishiosis, se asocian con padecimientos psiquiatricos, como Alzheimer,
esquizofrenia (Rodrigues-Amorim et al., 2018; Zhang et al., 2020), autismo y depresion; y
enfermedades metabdlicas, como el sindrome del intestino irritable, diabetes y obesidad (Carding
et al., 2015; Thursby & Juge, 2017).

En el intestino humano, habitan diversas arqueas con distintas capacidades metabolicas. No
obstante, la mayoria de las descritas son metandgenas. Entre ellas, la mas comdn es
Methanobrevibacter smithii, seguida por Methanosphaera stadmanae y Methanomassiliicoccus
luminyensis (Dridi et al., 2012). Sin embargo, aln no se entiende cuéles son sus efectos para la
salud, probablemente por la escasez de reportes de estudios cientificos enfocados a sus
interacciones con el resto de la microbiota. La asociacién més reportada es entre M. smithii y la
obesidad en humanos. De hecho, en un grupo de nifios mexicanos nuestro grupo de investigacion
encontré que la abundancia de una especie de Methanobrevibacter no clasificada, esta
incrementada en aquellos que padecen obesidad (Maya-Lucas et al., 2019). A pesar de esto, no se
ha encontrado que este género u otro grupo de arqueas, sean la causa del padecimiento.

Las arqueas tienen una funcién inigualable en el intestino: la metanogénesis, ademas, tienen una
relacion simbidtica con las bacterias fermentadoras del tracto gastrointestinal, que a partir de los
alimentos, producen acidos grasos de cadena corta, que son benéficos para |los seres humanos. Las
bacterias fermentadoras producen hidrégeno, didxido de carbono, metanol, entre otros compuestos,
gue las arqueas transforman en metano (Fig. 2). Con esto, evitan que se concentren atas cantidades
de hidrégeno que resultarian toxicas para las bacterias (Bang & Schmitz, 2015).
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Figura 2. Interacciones entre el metabolismo de las bacterias y de las arqueas del intestino humano. Las
bacterias fermentadoras de nuestro intestino producen &cidos grasos de cadena corta (AGCC) y otros
productos, que las arqueas utilizan para llevar a cabo |la metanogénesis. Los asteriscos indican los
AGCC gue pueden ser utilizados para producir metano.

Asi como las arqueas fueron de las primeras colonizadoras de la Tierra, también son de las
primeras en colonizar el tracto intestinal. Al igual que ocurrié en el E6n Arcaico, las arqueas
prosperan en un ambiente con escasez de oxigeno, como es el caso del colon. Con su llegada,
facilitan el establecimiento de otros organismos, particularmente las bacterias.

Transmision de arqueas por leche materna

Avance y Perspectiva -2/6- 01.09.2024



Laleche maternaes el alimento ideal para el recién nacido, tanto asi, que su composicion varia con
el tiempo para satisfacer las necesidades energéticas y nutricionales del bebé. A pesar de que por
mucho tiempo se penso que la leche materna era estéril, ahora se sabe que contiene microbiota y
prebiéticos que favorecen el establecimiento de los colonizadores pioneros. Todo esto la vuelve
esencial parael desarrollo del neonato (Selma-Royo et al., 2022).

Se considera que la microbiota de la leche materna proviene principalmente del intestino. En el
caso de las bacterias, se ha propuesto que son translocadas desde el intestino a las glandulas
mamarias mediante células dendriticas, y que a partir de ahi son transmitidas verticalmente al
infante durante la lactancia (la via enteromammaria). En otras palabras, el intestino del recién
nacido es inoculado con bacterias por la leche materna (Moossavi & Azad, 2020). Debido a que
también se han detectado arqueas vivas en laleche, se piensa que ocurre o mismo con ellas (Togo
et a., 2019).

El establecimiento de los microorganismos en el intestino del neonato, posiblemente esta mediado
por inmunoglobulinas presentes en la leche materna. Estas, también llamadas anticuerpos, son
glicoproteinas que se clasifican en inmunoglobulina A (IgA), inmunoglobulina G (1gG),
inmunoglobulina M (IgM), inmunoglobulina E (IgE) e inmunoglobulina D (IgD). Sin embargo,
solo las primeras tres se han encontrado en laleche. Estos anticuerpos se unen a componentes de la
superficie de los microorganismos y regulan las poblaciones mediante mecanismos de inclusion o
de exclusion. Lainclusion inmunitaria hace referencia a un proceso en el que los anticuerpos se
unen alos microorganismos y funcionan como anclas gque retienen a poblaciones especificas. Estas
poblaciones interactlian continuamente con el sistema inmunol dgico para generar respuestas anti-
inflamatorias a su presencia, por 1o que se considera que inducen mecanismos de tolerancia. Por €l
contrario, la union de los anticuerpos en la superficie de los microorganismos también puede
limitar su motilidad y favorecer su aglutinamiento en el lumen intestinal, de modo que éstos son
eliminados por contracciones musculares (peristalsis) (Fig. 3.). A esto se le conoce como exclusién
inmunitaria. Estos mecanismos de seleccion sugieren que las inmunoglobulinas modelan |a
microbiotaintestina (Chen et al., 2020).
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Figura 3. Mecanismos de seleccion y exclusion llevados a cabo por IgA, 1gG e IgM. (1) Las células
plasmaticas del sistema inmunitario producen anticuerpos que son secretados al exterior del epitelio
intestinal haciala capa de moco (2), alli pueden unirse a diferentes microorganismos para aglutinarlos y
eliminarlos por movimiento peristéticos. (3) Los anticuerpos también pueden unirse a microorganismos
para favorecer su permanencia al exterior del epitelio del intestino. (4) Esto sucede cuando la
inmunoglobulina se une a moléculas o fragmentos del microorganismo y los transporta a las Placas de
Peyer (5) donde suceden procesos gque favorecen la permanencia de simbiontes o la eliminacion de
potenciales patégenos por el ementos inmunitarios.

Conclusion

En efecto, |0 que Carl Woese observaba no eran bacterias. Este descubrimiento revolucionaria la
comprension de la diversidad microbiana y también de la evolucion de los organismos
multicelulares. Aungue inicialmente se pensd que las arqueas eran exclusivas de entornos
extremos, como €l fondo del océano y las fuentes termal es vol canicas, ahora se sabe que también
son parte de nuestra microbiota. En el intestino, las arqueas son relevantes para el mantenimiento
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del microambiente que permite el funcionamiento de la comunidad de bacterias fermentadoras. Asi
mismo, su presencia en la leche materna sugiere que se transmiten de madre a hijo durante el
amamantamiento, por lo que es posible que sean colonizadores tempranos durante lainfancia. Sin
embargo, €l impacto de su presencia en el intestino en desarrollo, asi como en €l intestino adulto,
aln no esta bien estudiado. No obstante, los hallazgos recientes sirven como invitacion para
profundizar en la investigacion sobre el papel de las arqueas en la salud humana y subrayan la
importancia de comprender y preservar la diversidad microbiana en nuestro cuerpo.
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