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Secuenciado el genoma de un mosquito
Culex, clave en la transmision de
enfermedades

Con este avance, el equipo cientifico internacional encargado completa los genomas de referencia de
los tres géneros del insecto que transmite mas enfermedades
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Barcelona. (EFE).- Un equipo cientifico internacional, con representacion de
investigadores espafioles, ha logrado secuenciar el genoma del mosquito Culex,
un género de insecto muy extendido incluso por zonas templadas y clave en la
transmision a humanos de enfermedades como la encefalitis del Nilo o la
elefantiasis.

Hasta ahora, se habia secuenciado el genoma de los mosquitos Anopheles y
Aedes, y con la del Culex quinquefasciatus -el de mayor distribuciéon geografica y
formado por mas de 1.200 especies distintas descritas- se completan los genomas
de referencia de los tres géneros del insecto que transmite mas enfermedades.

El conocimiento en profundidad del genoma de este mosquito abre la puerta para
entender su biologia, como por ejemplo, las razones genéticas de su extensa
distribucion, su gran capacidad olfativa y gustativa, que le permite detectar y
alimentarse de muy diferentes tipo de presas, e intentar reducir su influencia en la
transmision de enfermedades, muchas de ellas mortales.

El cientifico José Tubio, uno de los investigadores participantes en este estudio que
actualmente desarrolla su trabajo en el Centro de Regulaciéon Genémica de
Barcelona, ha explicado a Efe que el Culex es uno de los tres mosquitos mas
importantes desde el punto de vista sanitario.

Este insecto hematéfago (que se alimenta de sangre) puede transmitir con sus
picaduras los parasitos que provocan enfermedades como la encefalitis o la
elefantiasis Al estar muy presente en zonas templadas de paises desarrollados
como Estados Unidos o Canada, el impacto sanitario de este mosquito afecta a
unos 120 millones de personas en todo el mundo, sefala Tubio.

Este investigador indica que a corto y medio plazo la secuenciacion del genomay la
identificacion de sus genes y otras estructuras del genoma permitira obtener
insecticidas especificos para controlar la propagacion de este insecto y las
enfermedades que lleva asociadas.

A largo plazo, afiade Tubio, el objetivo es intentar identificar qué mosquitos son
transmisores y cudles no, para tratar de reemplazar en la naturaleza los mosquitos
que los transmiten por aquellos que no los transmiten, aunque para ello deberan
determinar los genes implicados en la transmision de los parasitos.

El trabajo, publicado por la revista Science, describe que el genoma de Celex
quinquefasciatus esta formado por 18.883 genes que codifican para proteinas y es
un 22% mas grande que el de Aedes aegypti y hasta un 52% mas grande que el de
Anopheles gambiae, una diferencia atribuible a la expansion de algunas familias de
genes, en concreto las relacionadas con receptores gustativos y olfativos.

El andlisis detallado de las familias de genes sirve para explicar algunas de sus
ventajas evolutivas entre ellas su propagacion geografica. En el caso de las familias
relacionadas con la eliminacion de sustancias de sintesis, podria indicar, por
ejemplo, la mejor adaptacion de las larvas de este mosquito a zonas contaminadas
e incluso su resistencia a insecticidas.

El Culex es también el diptero con mas receptores para el olfato estudiado hasta el
momento lo que, junto a su gran variedad de receptores para el gusto, le ayudan a
detectar y alimentarse de diversos tipos de presa, desde pajaros a ganado, pero
también del hombre. Este género cuenta asimismo con un amplio abanico de
proteinas que estarian vinculadas a la capacidad del mosquito para chupar la
sangre sin que el huésped se dé cuenta.

Los mosquitos son los principales vectores de enfermedades humanas,
especialmente en zonas templadas y tropicales, responsables de la transmision de
la malaria (Anopheles), el dengue y la fiebre amarilla (Aedes) o diversos tipos de
encefalitis y filariasis linfatica (Culex, Aedes, Anopheles), entre otras.

El proyecto de secuenciacion del genoma de Culex quinquefasciatus ha sido
liderado por investigadores de la Universidad de California y ha contado con la
participacion del grupo Bioinformatica y Gendmica del Centro de Regulacién
Gendmica (CRG), dirigido por Roderic Guigd. En el trabajo también han participado
otros investigadores espafioles del citado Complexo Hospitalario Universitario de
Santiago, el Instituto de Investigacié Biomédica de Bellvitge (IDIBELL), la Fundacion
Publica Galega de Medicina Xenémica y la Universidad de A Corufia.
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