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Jorge Ferrer, del departamento de Endocrinología y Nutrición del Hospital Clínico de Barcelona.
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❚ Javier Granda Revilla Barcelona

Las mutaciones de un gen
parecen tener un papel de-
terminante en la agenesia
pancreática, según un estu-
dio que publica Nature Gene-
tics. El trabajo ha utilizado
secuenciación masiva del
genoma y, como ha destaca-
do uno de sus autores, Jorge
Ferrer, del departamento de
Endocrinología y Nutrición
del Hospital Clínico de Bar-
celona, "la sorpresa ha sido
que, buscando de manera
no sesgada, más de la mitad
de las mutaciones se en-
cuentran en GATA 6, un
gen que no se encontraba en
el mapa como posible regu-
lador del páncreas".

Pese a que la agenesia
pancreática es poco frecuen-
te, el investigador ha recal-
cado que el hallazgo es inte-
resante por diferentes moti-
vos. "Además de por ser la
principal causa de la enfer-
medad, junto a otros casos
menos frecuentes de muta-
ciones en PDX1 y PTF1A, ha
demostrado también el po-
der de la estrategia de elegir
pacientes con un fenotipo
bien definido y secuenciar
todo el genoma, consiguien-
do las mutaciones causan-
tes", ha destacado.

Otro aspecto relevante es
que la gran mayoría de las
mutaciones de GATA 6 son
de novo y se generan espon-
táneamente en la persona
afecta, ya que la agenesia
pancreática es incompatible
con la vida. "Evidentemente,
gracias a la medicina moder-
na, estos pacientes van a so-
brevivir y transmitir a sus
hijos la mutación. Pero, has-

ENDOCRINOLOGÍA DESCUBIERTA UNA NUEVA FORMA DE DIABETES NEONATAL

Un artículo con participación española publica-
do en la edición online de Nature Genetics de-
muestra el papel determinante de las mutacio-

nes del gen GATA 6 en neonatos sin páncreas.
El hallazgo podría ayudar a impulsar el desarro-
llo de células pancreáticas artificiales.

➔

Las mutaciones del gen GATA
6 causan agenesia pancreática

ta ahora, la inmensa mayo-
ría no sobrevivía. También
debe señalarse que son mu-
taciones heterocigotas, por
lo que este gen es tan impor-
tante para el desarrollo del
páncreas que con tener una
mutación en una de las dos
copias del gen es suficiente
para producir el bloqueo".

Las implicaciones de este
descubrimiento suponen,
además de una nueva forma
de diabetes neonatal, un fac-
tor que regula el desarrollo
del páncreas, lo que podría
ayudar a generar células
pancreáticas in vitro.

Los investigadores se-
cuenciaron diferentes geno-
mas y, tras encontrar muta-
ciones en GATA 6, se busca-

ron en 15 de los 27 indivi-
duos de la muestra.

Secuenciación masiva
"Este es un trabajo realizado
en colaboración con el gru-
po de la Universidad de Exe-
ter de Andrew Hattersley y
junto a Ildem Akerman, del
Idibaps", ha precisado Ferrer.
"Los resultados tienen mu-
chas ramificaciones. Una de
ellas puede utilizar las estra-
tegias de secuenciación ma-
siva para descubrir las muta-
ciones de diversas formas de
diabetes monogénica. Otra
es que estamos empezando
a estudiar la importancia de
GATA 6 en el desarrollo del
páncreas, lo que podría utili-
zarse para generar células

pancreáticas artificiales", ha
añadido.

GATA 6 había pasado de-
sapercibido. El motivo es
que los ratones mutantes
homocigotos (knock out)
mueren antes de que se de-
sarrolle el páncreas, una di-
ferencia significativa con el
ser humano. "Los ratones
con mutaciones en las dos
copias del gen no llegan a
producir el páncreas, mien-
tras que los que presentan
mutación en una copia no
tienen fenotipo. La genética
de ratones y humanos pro-
porciona la evidencia clara y
rotunda de si un factor de-
terminado es importante o
no en el desarrollo del pán-
creas", ha resaltado.

INVESTIGACIÓN ESTUDIOS EN POBLACIONES ASIÁTICAS CON SECUENCIACIÓN MASIVA

Un metanálisis identifica ocho nuevas regiones
genómicas asociadas al riesgo de diabetes tipo 2
❚ Redacción

Un estudio llevado a cabo
por investigadores de dife-
rentes países asiáticos y que
se publica en el último nú-
mero de Nature Genetics re-
vela la existencia de ocho
nuevas regiones genómicas
asociadas a la diabetes tipo
2. Se trata de un metanálisis
de ocho estudios de asocia-
ción genómica masiva que
incluyeron en conjunto

6.952 casos y 11.865 contro-
les, con otras dos etapas de
replicación de los resultados
que contaron con más de
18.000 casos. Todos los indi-
viduos pertenecían a pobla-
ciones del Este asiático.

Los ocho nuevos locus
identificados se encuentran
en o cerca de GLIS3, PEPD,
FITM2-R3HDML-HNF4A,
KCNK16, MAEA, GCC1-
PAX4, PSMD6 y ZFAND3.

Según los científicos, enca-
bezados por Yoon Shin Cho,
del Instituto Nacional de Sa-
lud de Corea, aportan nue-
vas claves sobre la etiología
de la enfermedad en perso-
nas de origen asiático.

El análisis revela la exis-
tencia de mecanismos gené-
ticos de susceptibilidad a la
diabetes tipo 2 compartidos
con los observados en estu-
dios con sujetos europeos,

mientras que otros son espe-
cíficos de los asiáticos.
■ (Nature Genetics; DOI:
10.1038/ng.1019)

INFECCIOSAS SEGÚN UN ESTUDIO DEL IRB

La proteína Ler activa
muchos genes confiriendo
virulencia a la 'E. coli'
❚ Redacción

Un equipo de investiga-
ción coordinado por cien-
tíficos del Instituto de In-
vestigación Biomédica
(IRB de Barcelona) ha de-
terminado cómo la proteí-
na Ler, que se encuentra
en bacterias patógenas, in-
teracciona con secuencias
determinadas de ADN ac-
tivando numerosos genes
responsables de la virulen-
cia que las bacterias usan
para infectar a las células
humanas. Ler está presen-
te en cepas de Escherichia
coli (E. coli) como la que
causó la infección letal de
este mayo en Alemania. El
trabajo ha sido publicado
en la revista científica PloS
Pathogens.

Los investigadores han
revelado la estructura tri-
dimensional de una región
clave de la proteína en
complejo con ADN. Cono-
cer las estructuras que
controlan la función de ge-
nes asociados a la virulen-
cia y/o la resistencia a anti-
bióticos es esencial para
entender los mecanismos
moleculares que controlan
la patogenicidad bacteria-
na, y abre la puerta a trata-
mientos alternativos a los
antibióticos convenciona-
les. En opinión de Jesús
García, investigador aso-
ciado del IRB Barcelona
en el grupo de Miquel
Pons, catedrático de la
Universidad de Barcelona
(UB), "una estrategia basa-
da en sistemas de regula-
ción selectiva de genes de
virulencia es particular-
mente atractiva porque,
potencialmente, podría
minimizar las consecuen-

cias adversas en nuestra
flora bacteriana y reducir
la presión selectiva sobre
las bacterias, responsable
de la emergencia de la re-
sistencia a antibióticos".

Muchos de los genes
responsables de la virulen-
cia y la resistencia a los an-
tibióticos de las bacterias
patógenas han sido adqui-
ridos por procesos conoci-
dos como transferencia
horizontal de genes (HGT,
según sus siglas en inglés).
Mediante este mecanismo

las bacterias adquieren
material genético de fuen-
tes externas como otras
bacterias o fagos. La regu-
lación apropiada de los ge-
nes HGT, silenciándose
cuando no son requeridos
y activándose de forma co-
ordinada cuando represen-
tan una ventaja, es crucial
para el éxito de la bacteria.

"La estructura resuelta
nos ha permitido entender
cómo Ler reconoce sus si-
tios de unión en el ADN.
Ler no reconoce secuen-
cias específicas sino es-
tructuras locales de ADN.
En nuestro estudio se ha
comprobado también que
este modo de reconoci-
miento de ADN puede ex-
tenderse a otras proteínas
de la misma familia, como
H-NS", ha dicho García.

Imagen de la estructura en 3D de Ler junto al ADN.
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