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INTRODUCCIÓN
Las campilobacterias son patógenos bacterianos zoonóticos. C. fetus, es conocido como un agente comensal o patógeno del ganado y es considerado un patógeno emergente, siendo la especie de Campylobacter más frecuentemente aislada de sangre en los casos de bacteremia en humanos. La especie comprende varias subespecies con alta identidad a nivel genómico, pero que difieren en cuanto a preferencia de hospedador y nicho. C. fetus subsp. fetus y C. fetus subsp. venerealis, están adaptados a la mucosa digestiva o tracto urogenital de animales (principalmente bovinos, ovejas), provocando abortos e infertilidad. C. fetus subsp. testudinum subsp. nov. es una nueva subspecie de C. fetus con marcadores moleculares que sugieren su origen en reptiles. La diferenciación entre C. fetus fetus y C. fetus venerealis mediante técnicas microbiológicas es difícultosa. La necesidad de ensayos más confiables ha derivado en la aplicación de los métodos moleculares como la PCR (reacción en cadena de la polimerasa). El protocolo de PCR más aceptado actualmente identifica a la subespecie fetus por ausencia de amplificación y no por amplificación de un gen específico, lo que muestra la necesidad de nuevas secuencias que mejoren la tipificación del patógeno tanto en el ámbito veterinario como en salud pública. El objetivo de este trabajo fue identificar nuevas secuencias diferenciales de C. fetus fetus mediante el análisis comparativo de sus genomas. 

MATERIAL Y MÉTODOS
Se realizó un análisis comparativo de secuencias genómicas mediante el visualizador gráfico Artemis Comparison Tool (www.sanger.ac.uk/resources/software/act). En esta primera fase del estudio se priorizó la identificación de aquellas secuencias presentes en C. fetus fetus. Se seleccionaron como genomas representativos los de las cepas Campylobacter fetus subsp. fetus 82-40 (NC_008599) y Campylobacter fetus subsp. venerealis NCTC 10354 (NZ_CM001228) (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome). La presencia e identidad de las secuencias génicas seleccionadas fueron analizadas mediante BLAST en los distintos genomas de Campylobacter (Microbial Nucleotide BLAST). 
RESULTADOS
Se identificaron 13 secuencias presentes en C. fetus fetus y ausentes en C. fetus venerealis. La mayoría de estas (n=10) codifican proteínas hipotéticas. De éstas, un gen que se encuentra presente en dos copias y codificaría para una proteína hipotética de 164 aminoácidos, también se encuentra presente en el genoma recientemente publicado de Campylobacter sp. 03-427 (propuesto como subespecie testudinum). Ninguno de los otros genes identificados tuvo identidad significativa con otras especies del género ni con otros géneros. De los genes con función asociada, se encuentran 3 metiltransferasas, una de ellas anotada con función de caffeoyl-CoA O-metiltransferasa. 
DISCUSIÓN 
La secuenciación de los genomas representa una plataforma valiosa para la identificación de nuevas secuencias que puedan ser explotadas en la tipificación de C. fetus. Algunas de las secuencias derivadas de nuestro análisis fueron coincidentes con las publicadas posteriormente a la realización de este trabajo. Sin embargo, pudimos identificar dos genes (1419pb y 492pb) que codifican para proteínas hipotéticas que son novedosos. Las diferencias entre los genomas empleados para el análisis y en la estrategia utilizada en los distintos trabajos pueden originar estas diferencias. Es interesante resaltar la presencia de una probable caffeoyl-CoA O-metiltransferasa en C. fetus fetus, enzima principalmente asociada a la síntesis de lignina en plantas. El rol de las O-metil transferasas en microorganismos es poco conocido, pudiendo estar asociado a la biosíntesis de antibióticos o metilación de compuestos como los flavonoides. 
Es importante mencionar la necesidad de la validación experimental de estos resultados evaluando la presencia de los genes en un panel representativo de cepas de Campylobacter. Esto nos permitirá evaluar la utilidad de estas secuencias en la tipificación molecular de la bacteria. Asimismo, la identificación de genes diferenciales puede constituir un aporte valioso en torno a la patogenia de estas bacterias. 
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