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Una de las principales fuerzas motrices 
de la elevada diversidad y versatilidad 
que presentan las bacterias de la familia 
Vibrionaceae es la transferencia genética 
horizontal. En nuestro grupo de trabajo 
llevamos más de 20 años investigando 
la diversidad genética de Photobacterium 
damselae, un patógeno de la acuicultura 
marina de elevada importancia económica 
a escala mundial. Esta especie comprende 
dos subespecies, damselae y piscicida, que 
causan patologías muy diferentes debido 
a un interesante proceso de especiación a 
través del cual cada subespecie ha adquiri-

Diversidad del ADN móvil en bacterias 
marinas
CARLOS R. OSORIO, ANA VENCES, ALBA V. BARCA, SORAYA FRAGA-PAMPÍN, SAMANEH MOHAMMADJAVAD, 
PABLO VILA FAJARDO Y MANUEL GARCÍA AMADO
Departamento de Microbiología y Parasitología, Instituto de Acuicultura, Universidade de Santiago de Compostela�

cr.osorio@usc.es

Componentes del grupo. De izquierda a derecha; Arriba: Ana Vences Lorenzo (postdoctoral), Soraya Fraga Pampín (Fin de Máster), Samaneh 
Mohammadjavad (doctoranda), Carlos Rodríguez Osorio (Investigador Principal). Abajo: Pablo Vila Fajardo (doctorando), Alba Vázquez Barca (postdoctoral) 
y Manuel García Amado (Fin de Grado). 

do elementos genéticos móviles, portando 
factores de virulencia únicos.  

Por un lado, P. damselae subsp. damselae 
(Pdd) es un patógeno versátil y generalista 
que afecta a una gran diversidad de peces, 
así como a crustáceos y moluscos, y es un 
patógeno oportunista para el ser humano, 
pudiendo causar septicemias mortales. Las 
cepas muy virulentas de Pdd portan el plás-
mido pPHDD1 que codifica dos potentes 
citotoxinas, la damselisina (Dly) y la fobalisi-
na P (PhlyP). Nuestros recientes estudios de 
transcriptómica y proteómica han demos-

trado que los genes de estas toxinas están 
entre los más altamente expresados por la 
bacteria, las toxinas se producen en grandes 
cantidades y son secretadas por el sistema 
de secreción de tipo II. Las cepas que care-
cen del plásmido pPHDD1 son menos viru-
lentas en ensayos de laboratorio, pero se 
aíslan con gran frecuencia a partir de brotes 
en piscifactorías. Como muestra de la ele-
vada diversidad genética de Pdd, nuestros 
estudios han demostrado que en un mismo 
brote pueden coexistir genotipos muy diver-
sos. El estudio de cepas multirresistentes a 
antibióticos procedentes de piscifactorías 



46

ESPECIAL TAXONOMÍA, FILOGENIA Y DIVERSIDAD SEM@foro
N

.º
 7

7 
  

JU
N

IO
 2

02
4

del Mar Negro nos permitió identificar hasta 
cuatro versiones de un plásmido conjuga-
tivo del tipo pAQU1 cuya presencia, hasta 
ese momento, se restringía a aislados pro-
cedentes de Japón. Otra prueba de la eleva-
da diversidad genética de Pdd se refleja en 
la existencia de distintas versiones de genes 
para la utilización de sacarosa, insertados 
en una región hipervariable del cromoso-
ma I que contiene combinaciones de genes 
específicos de cepa, sugiriendo que repre-
senta un punto de recombinación de ADN 
adquirido por transferencia genética hori-
zontal. Además, hemos identificado genes 
de utilización de sacarosa localizados en 
plásmidos, como el pPHDP286, en las dos 
subespecies de P. damselae, lo que supone 
un aspecto novedoso.

Por otra parte, P. damselae subsp. piscicida 
(Pdp) es un patógeno exclusivo de peces, en 
los que causa fotobacteriosis, una enferme-
dad de especial transcendencia en el área 
mediterránea por las grandes pérdidas eco-
nómicas que causa en los cultivos de dora-
da y de lubina. En los genomas de Pdp se 
ha producido un proceso de expansión de 
secuencias de inserción (IS) y una reducción 
masiva de funciones génicas, unido ello a 
una evolución hacia un modo de vida muy 
asociado al pez hospedador. Además, el 
moviloma de Pdp se caracteriza por alber-

gar una elevada diversidad de plásmidos. 
El factor de virulencia mejor estudiado es 
la toxina AIP56, codificada en un pequeño 
plásmido, pPHDP10, que pertenece a la 
familia MRB (Marine RNA-based), y cuya 
replicación depende de un mecanismo 
basado en dos ARNs antisentido. Curio-
samente, la presencia de plásmidos MRB 
no se restringe a la subespecie piscicida y 
recientemente hemos identificado peque-
ños plásmidos crípticos de tipo MRB en 
cepas de la subespecie damselae. 

Además, las cepas de la subespecie pisci-
cida contienen el plásmido pPHDP70, que 
contiene una isla de patogenicidad con los 
genes de síntesis y utilización del sideróforo 
piscibactina. Otro plásmido también descri-
to en cepas de Pdp es el plásmido conjugati-
vo pPHDP60 que, si bien inicialmente solo se 
había identificado en cepas de Pdp, hoy en 
día sabemos que también está presente en 
diversas cepas de Pdd. Muy recientemente, 
en nuestro laboratorio identificamos un 
plásmido altamente inestable, pPHDPT3, 
que codifica un sistema de secreción de 
tipo III en la subespecie piscicida, y es crucial 
para la máxima virulencia en peces. 

En conjunto, nuestros estudios actuales 
están encaminados a estudiar la diversidad 
del moviloma de Photobacterium damselae 

y aplicar los conocimientos adquiridos en 
los más de 20 años de estudio de estos dos 
patógenos, para ofrecer nuevas estrategias 
de diagnóstico, de prevención y de control 
de las enfermedades causadas tanto por 
Pdd como por Pdp en la acuicultura marina.

(Texto: C.R. Osorio y A.V. Barca).
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Figura 1. Algunos de los principales plásmidos de cada una de las dos subespecies de Photobacterium 
damselae. Los miembros del grupo han participado en el descubrimiento y la caracterización de todos 
los plásmidos mostrados, con la excepción del plásmido pPHDP10. (Autoría de la figura: Ana Vences 
Lorenzo). 
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