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Noticias de actualidad: Noticias comentadas
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Los virus se extienden por toda la biosfera. Algunos de ellos son patógenos para los sereshumanos y los animales; otros son nuestros aliados al infectar y controlar la proliferación
de bacterias indeseadas. Indudablemente estas maquinarias miniaturizadas e ingeniosas
comparten nuestra existencia probablemente desde antes de que ocurriera la división en
los tres dominios de la vida: Bacteria, Eukarya y Archaea[1]. Sin embargo, no hay fósiles para
los virus, por lo que establecer conexiones entre virus basándose en homología de secuencia
normalmente no permite ir más allá de la comparación entre miembros de una misma familia

viral. Poder determinar relaciones entre virus aparentemente dis-
tintos significaría poder conceptualizar y diseñar posible estrate-
gias comunes de defensa antiviral. 

La Virología estructural, a través del análisis tridimensional (3D)
de las proteínas víricas y de los virus enteros –bien sea por crista-
lografía de rayos X o bien por microscopía electrónica–, ha facili-
tado el análisis sistemático y comparativo del plegamiento de las
proteínas de la cápsida[2-5]. Estas proteínas, capaces de constituir
la caja fuerte del genoma viral pueden ser consideradas como las
huellas del ancestro común[6-8] . Así, una nueva división taxonó-
mica de los virus basada en la homología de su estructura, permite
sistematizar más de la mitad de las familias de virus conocidas
según la clasificación clásica del ICTV (http://ictvonline.org/) o la
de Baltimore[9]. Sin embargo, los virus conocidos son solo una
parte infinitesimal del gran número de virus presente en la biosfera.
De particular interés son los nuevos datos de metagenómica de
virus aislados en el Antártico que empiezan a desvelar tanto la
enorme riqueza como la existencia de ancestros virales en nichos
ecológicos hasta ahora totalmente inexplorados[10]. Conjunta-
mente, las estructuras 3D han contribuido y siguen contribuyendo
a entender los mecanismos moleculares de reconocimiento entre
el virus y sus receptores celulares[11-13].

El 2011 fue sin duda un año muy importante para la Virología
estructural, habiéndose conseguido enormes avances técnicos y
metodológicos. Por un lado, se han sentado las bases de una nueva
técnica de láser de rayos X libre de electrones (XFEL, del inglés X-
ray free electron laser), capaz de resolver estructuras virales utili-
zando preparaciones de virus en solución[14,15]. Por otro lado, la re-
solución de la estructura de adenovirus mediante rayos X y por
criomicroscopía electrónica a ~3.5Å de resolución[16,17] –después
de más de 25 años desde que fuera resuelta por rayos X la estruc-
tura de la proteína de la cápsida, el hexón[18]–, demuestra el poten-
cial enorme de la microscopia electrónica (incluyendo la tomografía
electrónica y de rayos-X).

La Virología estructural sigue teniendo muchos retos por de-
lante como, por ejemplo, conseguir resolver a alta resolución (>5Å)
la estructura de virus con envuelta lipídica (cf. de miembros de la
familia Flaviviridae), y abrir caminos entre aquellos virus de enorme
relevancia biomédica, como el virus de la hepatitis C, cuya com-
plejidad estructural ha desalentado hasta ahora a los investigado-
res estructurales[19,20] [Figura 1].

Figura 1. Tomografía electrónica de células de insecto
produciendo partículas subvirales de hepatitis C (HCV-
LPs). Arriba, sección central de tomograma con seg-
mentación superimpuesta; en rojo se muestran HCV-
LPs en formación y en amarillo el retículo
endoplasmatico (RE). Centro, detalle de dos partículas
coalescentes; la flecha blanca indica continuidad del
RE con la partícula y la barra corresponde a 20 nm.
Abajo, representación isosurface de las mismas, con
distancia entre ellas. Figura adaptada de [19].
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Por último, la Virología estructural, como otras áreas de la Virología, tiene que hacer un
esfuerzo por integrarse en una visión más universal del estudio de los virus, lo que se cono-
cería con el término de «System Virology», con el fin último de generar conocimientos y he-
rramientas que puedan servir en la lucha contra las infecciones víricas y contribuir al 
bienestar animal y humano.
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