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El secuenciamiento de ADN bacteriano comenzo en la década del 70 con la
tecnologia Sanger. A inicios de la década del 2000, nuevos métodos de secuenciamiento
de ADN bacteriano comenzaron a emerger denominados “secuenciamiento de ultima
generacion” debido a su mayor rendimiento, rapidez y menor costo. Entre ellos se
destacan el anélisis metagendmico para el estudio de comunidades bacterianas y el
secuenciamiento del genoma de cepas aisladas. Dichas técnicas incluyen la extraccion,
fraccionamiento y amplificacion del ADN, ya sea de una comunidad bacteriana o de un
aislamiento, para su posterior secuenciado en plataformas de Gltima generacién. Como
resultado se obtienen millones de secuencias conteniendo la composicion de nucle6tidos
del ADN. Actualmente, existen plataformas que producen secuencias de ADN “cortas”
(150-300 bases) y “largas (> 1.000 bases).

En el analisis metagendmico, una muestra aleatoria de ADN es directamente
procesada y secuenciada para conocer la composicion taxonémica de la comunidad
microbiana (microbioma), sin necesidad de enriquecimiento y cultivo de bacterias.
Mediante herramientas bioinformaticas, las secuencias obtenidas de ADN son alineadas
a bases de datos conteniendo el genoma conocido de miles de bacterias para la
identificacion de especies y estimacion de su abundancia relativa. Conocer la
composicion del las comunidades bacterianas en las distintas etapas de produccién y
procesamiento de alimentos permite determinar los microbiomas caracteristicos de cada
ambiente, identificar desvios indeseables y predecir procesos de produccion (vida dtil,
fermentacion, maduracién, caracteristicas organolépticas, etc.). Un enfoque alternativo
al anlisis metagendmico para la clasificacion de bacterias en microbiomas es la
amplificacion y secuenciacion del gen 16S ARN ribosomal, caracteristico en
organismos procariotas.

El secuenciamiento del genoma de bacterias determina la secuencia completa de
ADN en el genoma de una cepa previamente aislada, generalmente un patégeno de
interés. La academia y oficinas de regulacion estan sustituyendo la técnica de
electroforesis en gel de campo pulsado (PFGE, por su sigla en inglés) por el
secuenciamiento total del genoma para la tipificacion genética de cepas bacterianas,
incluyendo patdgenos de relevancia en la industria alimentaria (E. coli, Salmonella,
Listeria, Staphylococcus aureus). El secuenciamiento del genoma ha demostrado un
nivel de resolucién genética mayor, tanto para discriminar cepas con igual perfil PFGE
como para relacionar cepas filogenéticamente cercanas pero con diferente perfil PFGE.
Por lo tanto, el secuenciamiento de ADN bacteriano mediante tecnologias de ultima
generacion, en conjunto con analisis microbiolégicos tradicionales e informacion
epidemioldgica, mejoran la deteccidn y seguimiento de brotes de enfermedades
transmitidas por alimentos. Adicionalmente, permite caracterizar las cepas aisladas en
relacién a genes de resistencia a antimicrobianos, factores de virulencia y polimorfismos
de nucledtidos simples sin necesidad de técnicas especificas adicionales.

Las principales limitantes del enfoque metagendmico tradicional son la ausencia
de informacion sobre el nivel de expresion del ADN secuenciado, asi como la calidad y
amplitud de las bases de datos conteniendo los genomas de bacterias. En un futuro, el
rol del secuenciamiento de ADN y metagenomica junto a otras técnicas “Omicas”
(proteémica, metaboldémica, etc.) incrementaran su importancia en las areas de
inocuidad de alimentos y salud publica.




