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METAGENOMIC INSIGHT OF CRISPR STABILITY AT GLOBAL SCALE
Guerrero, Leandro D.

Instituto de Investigaciones en Ingenieria Genética y Biologia Molecular “Dr. Héctor N.
Torres” (INGEBI-CONICET), Ciudad Auténoma de Buenos Aires, Argentina.

Las interacciones entre fagos y bacterias en el ambiente son uno de los factores mas
importantes que intervienen en el modelado de las comunidades microbianas. El estudio de
estas interacciones in situ representa un enorme desafio, pero a la vez permite comprender
mecanismos que no pueden ser observados a otra escala. Una de las herramientas que permite
estudiar la relacidon fago-bacteria es el andlisis de la informacion codificada en los sistemas
CRISPR, utilizados por arqueas y bacterias como mecanismo de defensa frente a infecciones.
Estos sistemas estdn compuestos por enzimas denominadas Cas y arreglos de secuencias de
ADN repetitivas intercaladas con secuencias espaciadoras provenientes de la degradacion e
incorporacion al arreglo de ADN exdgeno producto de infecciones previas. Los espaciadores
llevan un registro cronoldgico y ordenado de las infecciones pasadas y en muchos casos su
secuencia permite identificar el origen de dicha infeccién.

En nuestro laboratorio hemos desarrollado un sistema de estudio basado en la reconstruccion
de los arreglos CRISPR a partir de datos metagenémicos provenientes de muestras
ambientales. La informacién obtenida, sumada a la capacidad de reconstruir genomas tanto de
bacterias como de fagos, nos ha permitido analizar con un alto grado de resolucién las
interacciones mediadas por CRISPR entre fagos y bacterias a escala global.

Utilizando datos metagendmicos provenientes de 66 plantas de tratamiento de efluentes de 19
paises ubicados en distintas partes del mundo, reconstruimos mds de 160 sistemas CRISPR
diferentes y en muchos de los casos logramos identificar las bacterias portadoras y los fagos
que las infectan. El andlisis de las secuencias y estructura de los arreglos de espaciadores en los
CRISPR nos permitid identificar su distribucién en las distintas plantas alrededor del mundo. La
presencia de arreglos idénticos pertenecientes a las mismas especies de bacterias en plantas
ubicadas en distintos paises y continentes, sugieren que para muchas bacterias los sistemas
CRISPR se encuentran altamente conservados, y que la adquisicién de los espaciadores mas
antiguos es previa al establecimiento de esas bacterias en las distintas plantas.



