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INTRODUCCION

La carrera investigadora suele empezar durante los
estudios universitarios cuando los alumnos interesados en
esta salida profesional comienzan a colaborar en alguno de
los diferentes departamentos de su facultad. Posteriormente
se realiza un master seguido del doctorado. Tras doctorarse el
investigador realiza diversas estancias postdoctorales,
preferiblemente en diferentes centros de investigacién y en
varios paises, para finalmente estabilizarse al fundar un grupo
con una linea de investigacion propia. Durante todo este
recorrido el investigador puede cambiar el tema objeto de
estudio o mantenerse fiel a su linea de investigacion. Algunos
de los programas de financiacion promueven enérgicamente
el cambio de esa linea de investigacion mientras que otros lo
penalizan. En realidad, en muchas ocasiones, la fidelidad del
investigador depende de la situacidn del mercado laboral y
del éxito o fracaso de sus solicitudes de financiacién.

En mi caso realicé los estudios de doctorado
(obteniendo el titulo de Doctor en 2012) en el Departamento
de Genética y Microbiologia de la Facultad de Biologia de la
Universidad de Murcia. Mi tesis doctoral, codirigida por la
Profesora Titular (Acreditada por ANECA a Catedratica desde
enero de 2012) Montserrat Elias Arnanz y el Catedratico de
universidad Francisco José Murillo Araujo, se enmarco en el
campo de la genética bacteriana, en concreto sobre la
regulacion de la expresidon génica en Myxococcus xanthus. En
la actualidad trabajo como Investigador Asociado en el grupo
dirigido por el Catedratico Bernard A. Connolly en la
Universidad de Newcastle (Inglaterra) caracterizando un
grupo particular de polimerasas de ADN presente en arqueas.

EL UNIVERSO MICROSCOPICO

Comparada con sus hermanas mayores, la Zoologia y la
Botanica, la Microbiologia es una ciencia relativamente joven
con no mas de tres siglos de historia. El ser humano siempre
ha tenido la necesidad de clasificar aquello que le rodea. Ya
en el siglo IV a.C. Aristételes clasificd a los organismos en dos
categorias: el Reino Animal y el Reino Vegetal. Durante la

Revolucién Cientifica (siglos XVI y XVII) el comerciante y
cientifico neerlandés Anton van Leeuwenhoek realizé las
primeras observaciones documentadas de microorganismos.
Anton, basdandose en el modelo propuesto por Robert Hooke,
construydé un rudimentario microscopio con una sola lente
qgue le permitid realizar esas primeras observaciones que él
definié como “animaculos”, los primeros microorganismos.
Este descubrimiento condujo, casi un siglo después, a
cambios profundos en la clasificaciéon de los seres vivos. A
mediados del siglo XIX el bidlogo inglés John Hogg propone
un tercer reino, el Protoctista, el cual incluiria organismos
simples y protozoos entre otros. Poco después Ernst Haeckel
denomind a ese tercer reino Protista. A principios del siglo XX
Edouard Pierre Léon Chatton establece dos grandes grupos,
los procariotas y los eucariotas, aquellos que carecen de
nucleo y los que lo poseen, respectivamente. Aunque durante
el siglo XX aparecieron diversos modelos de clasificacién, no
fue hasta la década de los setenta cuando Carl Woese
propuso una modificacidon realmente profunda. Carl postuld
la division de los procariotas en dos grupos estableciendo tres
Dominios (entidades superiores a los Reinos): Archaea,
Bacteria y Eukarya. Si bien esta divisién goza de bastante
aceptaciéon en la comunidad, algunas expertos consideran
que exagera en exceso las diferencias entre arqueas vy
bacterias. Estos autores prefieren un sistema de dos Dominios
(o Imperios), Prokaryota y Eukaryota, divididos a su vez en
siete Reinos: Bacteria, Archaea, Protozoa, Chromista, Fungi,
Plantae y Animalia. Los avances cientificos que se han
producido a lo largo de la historia han causado intensas
modificaciones en la clasificacion de los seres vivos. Estos
cambios parecen no detenerse pues la ciencia avanza
generando la necesidad de replantearnos lo que hoy
entendemos como verdadero.

Ir desentrafando los secretos atesorados en los
microorganismos es una tarea apasionante. Tomemos por
ejemplo la transicion de un planeta de condiciones
anaerdbicas a un ambiente aerdbico hace 2500 millones de
afios (gracias a las cianobacterias), la fijaciéon de nitrégeno
atmosférico (lo que posibilita la vida vegetal), Ia
descomposicion de la materia organica, las fermentaciones
(imprescindibles para la produccién de bebidas alcohdlicas y
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productos lacteos), la produccidn de antibidticos, la sintesis
de otros compuestos de interés como hormonas o productos
de interés farmacéutico y un largo etcétera. La vida tal y
como la conocemos hoy dia no se puede entender sin los
microorganismos, capaces de establecer simbiosis
imprescindibles para los seres vivos o colonizar otros
organismos causando enfermedades que en el peor de los
casos se cobraran la vida de los huéspedes mas
desafortunados.

La diversidad y versatilidad microbiolégica permite que
estos seres sean ubicuos, habitando ambientes tan extremos
como fumarolas ocednicas o el permafrost, ademds de otros
ambientes con caracteristicas mas suaves. Se calcula que una
cucharada de las del té tiene cabida para mas de mil algas
microscépicas, mas de un millon de bacterias y sobre diez
millones de virus. En un gramo de suelo puede haber mas de
seis mil bacterias diferentes cada una de ellas en un nimero
que oscila entre mil y diez mil células. Gracias a las técnicas de
secuenciacién masiva estamos empezando a comprender la
diversidad microbiolégica de los diferentes habitats del
planeta, incluido nuestro propio cuerpo. Llamativamente, el
90% del numero total de células de nuestro cuerpo son
bacterias simbiontes. El proyecto “Microbioma Humano” esta
analizando el metagenoma de esa diversa comunidad
microbiana de nuestro cuerpo (solo en el tracto digestivo se
estima que habitan mas de 1000 especies) y al que algunos
autores se refieren ya como “nuestro segundo genoma”.

El universo microscdépico casi con toda seguridad todavia
encierra muchas sorpresas y posibles aplicaciones. Sirvan
como ejemplo los estudios recientes de dambito basico
realizados con bacterias que han permitido identificar un
sistema de “inmunidad bacteriano” denominado CRISPR-cas.
Su caracterizaciéon ha permitido desarrollar un sistema para
modificar de manera dirigida genomas de organismos
superiores que esta suponiendo una verdadera revolucién en
el campo de la Biologia y la Biomedicina. Y es que la
microbiologia sigue siendo una ciencia joven y en continua
evolucion, que cruza fronteras y desmonta paradigmas. Sin
duda los microorganismos todavia tienen mucho que ofrecer.
Solo necesitamos saber donde buscar vy cientificos
apasionados con la financiacion suficiente para trabajar.

LAS MIXOBACTERIAS, UNOS MICRORGANISMOS MUY SOCIALES

Las mixobacterias son bacterias Gram negativas, con
un genoma grande, ampliamente distribuidas, generalmente
mesofilas, no patdégenas, aerobias, de forma bacilar y de
tamafio relativamente grande (0'7-1’2 um de ancho y 3-12
um de largo). Descritas en 1892 por Roland Thaxter, habian
sido consideradas hasta entonces como hongos por sus
complejas caracteristicas, poco usuales en el mundo de los
procariotas. Estas caracteristicas, junto con la facilidad de

manipulacién genética de algunas de sus especies, han
estimulado una intensa actividad investigadora sobre este
grupo de organismos.

Las mixobacterias son Unicas en el mundo procaridtico
por su capacidad de llevar a cabo un complejo proceso de
desarrollo multicelular. Este se inicia en condiciones de ayuno
y depende del intercambio entre células de varias sefiales que
desencadenan una compleja red de acciones reguladoras
intracelulares y wuna activacion programada de genes
especificos. Esta activacion desencadena la formacion de
estructuras multicelulares, denominadas cuerpos fructiferos
(visibles a simple vista), donde las células vegetativas se
diferencian en formas de resistencia denominadas
mixosporas (figura 1).
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Otra caracteristica que pone de manifiesto el marcado
caracter social de este grupo bacteriano es su peculiar
movimiento por deslizamiento sobre superficies sélidas. Las
mixobacterias se desplazan en “manadas”, movimiento social
(S), en busqueda de otras bacterias. Cuando las dos
poblaciones de microorganismos se encuentran, las
mixobacterias rodean a sus presas atacandolas (a modo de
una “manada de lobos”) mediante la liberacion de enzimas
liticas. De este modo obtienen nutrientes para continuar su
ciclo de vida. Ademas del desplazamiento social también
presentan un movimiento aventurero (A) o movimiento de las
células aisladas que se alejan del grupo.

Algunas de estas mixobacterias presentan una respuesta
a la luz azul que las hace todavia mas interesantes como
objeto de estudio. El grupo de investigacion fundado por el
catedratico Francisco Murillo, y cuya labor continta hoy dia la
profesora Montserrat Elias, ha estudiado en profundidad esta
respuesta a la luz azul en Myxococcus xanthus. Dicha
respuesta depende de un complejo entramado de regulacidn
génica que conduce finalmente a la produccién de pigmentos
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carotenoides, responsables del cambio de color del amarillo
(en oscuridad) al rojo (en la luz) (figura 2).

Luz azul

—>

Figura 2. Aspecto tipico de un cultivo de M. xanthus sobre una placa de Petri
en oscuridad (izquierda) y tras ser expuesta a luz azul (derecha).

M. xanthus tiene un genoma de los mas grandes
descritos hasta el momento en el mundo procariota (9,14
Mb), cuyo contenido en pares G+C es notablemente alto (68,9
%). Este gran tamafio va acompaifiado de un nimero de genes
(mas de 7000) muy superior al de otros procariotas (una
simple comparaciéon con los 4288 genes de la bacteria
Escherichia coli o los 6275genes de la levadura
Saccharomyces cerevisiae nos da una idea de la magnitud del
genoma de M. xanthus).

El estudio de la ruta implicada en la respuesta a la luz
azul en M. xanthus ha permitido establecer la cascada génica
gue se activa tras la recepcion de dicho estimulo (Figura 3) y
que conduce a la produccién de pigmentos carotenoides que
protegen a la célula del estrés luminico. En este proceso las
parejas CarQ/CarR y CarD/CarG juegan un papel crucial y
fueron el punto de partida de mi tesis doctoral. Una vez
detectada la luz azul CarQ/CarR son los encargados de
transmitir la informacidn al interior celular. En ausencia de luz
el factor antisigma CarR, anclado en la membrana plasmatica,
secuestra a CarQ, un factor sigma de tipo ECF
(extracytoplasmic function). Los factores sigma son un
componente esencial de la polimerasa de ARN y cuyo papel
es reconocer los promotores para dar lugar a la transcripcion.
La célula posee diversos factores sigma que le permiten
modular los genes que se transcriben en cada momento, asi
en nuestro caso en oscuridad CarR retiene a CarQ y no se
activan los genes carotenogenicos. En presencia de luz, CarR
se inactiva y libera a CarQ, lo que activa la transcripcion de
sus genes diana, incluidos los genes carQ y carR (esta auto
activacion es caracteristica de los factores sigma de tipo ECF y
causa una amplificacion de la respuesta).

La transcripcion de los genes diana precisa de la
proteina de unién a DNA CarD y del adaptador transcripcional
CarG. Este complejo, solo presente en algunos grupos de las
mixobacterias, muestra unas caracteristicas que lo hacen
inusual en el mundo procariota. Los adaptadores
transcripcionales (elementos que no interactian
directamente con el ADN pero si lo hacen con la maquinaria
de transcripcion posibilitando la sintesis del ARN mensajero)

son comunes en eucariotas pero no en procariotas. Por su
parte, CarD presenta un dominio de unién a DNA,
tipicamente eucariota, denominado gancho AT que reconoce
secuencias ricas en pares AT en el ADN. Curiosamente este
dominio de unidn se encuentra en las proteinas HMGA
implicadas en la remodelacién de la cromatina en eucariotas.
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Figura 3. Recepcion y transduccién del estimulo luminoso en M. xanthus. La
luz se percibe mediante dos rutas no convencionales. En una de ellas, la
proteina de membrana CarF de alguna manera detecta el oxigeno singlete
(generado por la accion de la luz sobre la protoporfirina 1X), lo que inactiva a
CarR y provoca la liberacion del factor sigma de tipo ECF CarQ. La activacion
por CarQ de la expresion del operén carQRS conduce a la produccion del
antirrepresor CarS, que al contrarrestar la accion del represor CarA, permite
la expresion del promotor de los genes carotenogénicos, PB, y por ende la
carotenogénesis. En presencia de vitamina B12 (en su forma adenosil-
cobalamina o Ado-B12), un nuevo tipo de fotorreceptor, denominado CarH y
dependiente de B12, es el que reprime la expresion de PB en la oscuridad.
Aunque el antirrepresor CarS puede actuar también sobre CarH (cuya
secuencia se asemeja a la de CarA), la accion de la luz sobre la Ado-B12
proporciona una via directa y mucho mds rapida para responder a la luz.
(Figura adaptada de Elias-Arnanz et al., 2011).

El descubrimiento de una segunda pareja sigma
ECF/antisigma cuya expresion dependia también del complejo
CarD/CarG, junto con el elevado nimero de posibles factores
sigma de tipo ECF (~45) en el genoma de M. xanthus, nos
llevd a plantearnos la posibilidad de que dicha accidn
reguladora de CarD y CarG fuese extensible a otros factores
sigma de tipo ECF. Cabe mencionar que este tipo de factores
sigma estdn relacionados generalmente con respuestas a
diversos factores ambientales que suponen un estrés para los
microorganismos y que CarD y CarG, ademas de para la
carotenogénesis, son esenciales para la formacion de los
cuerpos fructiferos.

Una complicacién para responder esa pregunta es el
desconocimiento de las sefiales que activan los factores de
tipo ECF que M. xanthus posee (la gran mayoria de ellos no
estan caracterizados). Por ello tuvimos que desarrollar un
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sistema capaz de sortear la actividad represora del factor
antisigma, que validamos utilizando la respuesta a la luz como
control (basicamente sobre-expresamos una copia extra del
factor sigma desbalanceando la estequiometria 1:1 sigma-
antisigma). De los 14 factores sigma de tipo ECF analizados,
incluido carQ, la expresion de 13 de ellos resultd ser
dependiente del complejo CarD/CarG. Ademas se realizaron
estudios para analizar la interaccién entre diversas parejas
sigma/antisigma, se determinaron las regiones promotoras
reconocidas por diversos factores sigma de tipo ECF y se
caracterizaron algunos sitios nuevos de unién de CarD al ADN.
Estos resultados muestran que la expresion de la mayoria de
los factores de tipo ECF en M. xanthus, como poco 13 de
ellos, depende de un complejo tan singular y enigmatico
como es el formado por CarD y CarG. Cudl es el mecanismo
molecular de accién de este complejo regulador y su
significado bioldégico son preguntas que aguardan su
respuesta y siguen siendo estudiadas en el laboratorio de la
Doctora Montserrat Elias.

POLIMERASAS DE ADN: IMPLICACIONES DE LA CIENCIA BASICA
EN EL DESARROLLO DE LA CIENCIA APLICADA

El ADN es el almacén de la informacidén genética y
juega un papel crucial en la supervivencia de cualquier
organismo. La transmisiéon de la informacion contenida en
dicha macromolécula requiere de su correcta replicacion,
mantenimiento y reparacion de cualquier anormalidad que
presente la secuencia de nucledtidos. Las polimerasas de
ADN, junto con las enzimas de reparaciéon del ADN,
desarrollan estas funciones esenciales. Atendiendo a la
similitud de la secuencia de aminoacidos y a caracteristicas
estructurales las polimerasas de ADN se clasifican en siete
familias: A, B, C, D, E, X e Y, un subconjunto de las cuales
(principalmente A, B, C y D) pertenecen al grupo de
polimerasas replicativas (Figura 4).

Family

A B C|DJ|E X Y
) | ] 1] v Vv
Bacteria & o 0 EE

B1 B3 D|E Y

Archaea O O ml o O
Eukarya ye|a & € ¢ B Ap o|ln 1 K
OB ENEDN EEENEEEN

Figura 4. Distribucién de las polimerasas de DNA en los dominios Bacteria,
Archaea y Eukarya. (Tomado de Ishino y Ishino, 2014).

Durante la década de los 60 comenzaron los estudios
de ciencia basica para caracterizar la biodiversidad de
organismos en fuentes termales. La comunidad cientifica
predijo que ninguna bacteria soportaria condiciones
superiores a los 55°C, sin embargo pronto se descubriria que

esa prediccion era totalmente errénea. En 1969 Thomas D.
Brock y Hudson Freeze (universidad de Indiana, EEUU)
confirmaron la presencia de una bacteria termdfila en una
fuente termal del parque nacional de Yellowstone a la que
denominaron Thermus aquaticus. La temperatura éptima de
crecimiento de esta bacteria era de 70°C muy superior a ese
limite tedrico para la vida de 55°C sugerido pocos afos antes.
Otros organismos termdfilos han sido descritos desde
entonces tanto bacterias como arqueas. Poco después, en
1976 el trabajo de investigaciéon de master de Alice Chien
dirigido por John M. Trela (universidad de Cincinnati, Ohio,
EEUU) caracterizdé la primera polimerasa de ADN de un
organismo termofilo (T. aquaticus). Dicha enzima recibié el
nombre de polimerasa Taq (Pol. | familia A). En aquel
momento nadie anticipd la revolucion que afios después
supondria esta polimerasa de ADN.

En la década de los 80 aparecen los primeros
estudios describiendo técnicas para amplificar el nimero de
moléculas de ADN partiendo de pequefias cantidades de
molde (lo que hoy conocemos como PCR “Polymerase Chain
Reaction” o reaccion en cadena de la polimerasa en
castellano). Para amplificar el ADN las primeras técnicas
desarrolladas usaron un fragmento de la polimerasa | (familia
A) de E. coli denominado fragmento de Klenow, el cual
retiene la actividad polimerasa 5'-3’. Durante este proceso
de amplificaciéon las dos cadenas del ADN se separan
(desnaturalizar) y mediante el uso de pequefios
oligonucledtidos, que actian como cebadores, el fragmento
de Klenow sintetiza nuevo ADN. El proceso requiere repetir
este ciclo varias veces, a mayor numero de ciclos mas ADN
generado. La desnaturalizacion del ADN se consigue
aumentando la temperatura de la mezcla, sin embargo este
aumento de temperatura también desnaturaliza el fragmento
de Klenow lo que hacia necesario afiadir nueva proteina en
cada ciclo. A finales de la década de los 80 Kary B. Mullis
(laureado con el premio Nobel en Quimica en 1993 junto con
Michael Smith) modific6 este método sustituyendo el
fragmento de Klenow por la polimerasa termoestable Tagq.
Esto transformd la PCR en la técnica robusta de amplificacion
de ADN que hoy conocemos. Posteriormente, gracias al
estudio de organismos hipertermdfilos, se han descrito
nuevas polimerasas termoestables (destacando las
polimerasas de la familia B del dominio Archaea), que se usan
ampliamente en la PCR. Los caminos de la ciencia basica
(estudio de la biodiversidad de una fuente termal) y la ciencia
aplicada se cruzaron para dar lugar a una técnica de
amplificacién de ADN, la PCR, que revolucion6 la manera de
hacer ciencia. Hoy dia esta técnica es ampliamente utilizada
para generar secuencias quiméricas de ADN, introducir
mutaciones, detectar microorganismos en una muestra
determinada (por ejemplo en sangre o exudados corporales),
realizar estudios de paternidad, analizar muestras obtenidas
en escenas de crimenes y un largo etcétera.
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En mi etapa postdoctoral, desarrollada en el
laboratorio del profesor Bernard Connolly, me he centrado en
la caracterizaciéon bioquimica de la polimerasa tipo D (en
adelante Pol D). Esta enzima solo se encuentra en el dominio
Archaea y presenta unas caracteristicas que la hacen unica en
la gran familia de las polimerasas de ADN. Pol D es un
heterodimero (formado por las subunidades DP1 y DP2) que
presenta dos tramos de cisteinas muy conservados,
tradicionalmente se les ha atribuido la capacidad de unir Zinc
para formar lo que se conoce como dedos de Zinc
(estructuras presentes en muchas proteinas de unién a ADN),
sin embargo hasta el momento no se han realizado estudios
para comprobar esta teoria. Recientemente un trabajo
realizado en polimerasas de la familia B de eucariotas
muestra que estas proteinas tienen dos tramos de residuos
de cisteina conservados similares a los vistos en Pol D. Uno
de ellos coordina un atomo de Zinc mientras que el otro
forma un centro hierro-azufre. Esta similitud nos hizo pensar
si la prediccion de la unién de Zinc en Pol D es correcta. La
caracterizacion de Pol D ha revelado que tan solo uno de los
tramos de cisteinas esta implicado en la unién a Zinc. Estudios
preliminares muestran que el otro conjunto de cisteinas no
une Zing, sin embargo desconocemos cual es su funcién pues,
por el momento, no somos capaces de detectar un centro
hierro-azufre.

El profesor Connolly ha estudiado durante muchos
afios las polimerasas de ADN de la familia B (en adelante Pol
B) en arqueas. Su trabajo ha descubierto una peculiar
caracteristica que, por el momento, tan solo ha sido descrita
en polimerasas de arqueas. Durante la polimerizacién de ADN
Pol B es capaz de detectar la presencia de uracilo y de
hipoxantina en el molde causando la detencidn de la
actividad polimerasa (Figura 5). Estudios estructurales han
mostrado que PolB presenta un “bolsillo” capaz de unir esas
bases cuando estan presentes en el ADN.
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Figura 5. Las polimerasas de la familia B de arqueas detectan uracilo e
hipoxantina en el molde a replicar. (Tomado de Connolly, 2009).

La desaminacidn hidrolitica de las bases
nitrogenadas citosina y adenina genera uracilo e hipoxantina
en el ADN. Esta reaccion ocurre con mayor frecuencia a altas
temperaturas y en un entorno con pH acido o basico. Aunque
estas reacciones ocurren con baja frecuencia pueden generan

un gran impacto en la célula debido al elevado nimero de
estas bases presente en cualquier genoma, por ello las células
poseen diversos mecanismos para detectar y reparar estas
anomalias. La replicacidn de uracilo e hipoxantina genera una
mutacion en el 50% de la progenie (C:G a T:A en presencia de
uracilo [U:G] y A:T a G:C en presencia de hipoxantina [H:T])
Debido a que las arqueas suelen vivir en ambientes que
facilitan la presencia de estas bases en el ADN este
mecanismo de deteccidn e inhibicidn de la polimerizacién se
ha propuesto como la ultima oportunidad para reparar la
base andmala. Sin embargo esta hipdtesis no ha sido probada
y nos hace preguntarnos por qué esta caracteristica no esta
presente en las bacterias termdfilas o por qué las polimerasas
de ADN de arqueas mesdfilas mantienen esta caracteristica.

Trabajos previos realizados en el laboratorio del
profesor Connolly han demostrado que Pol D detecta la
presencia de uracilo en el ADN pero de una manera diferente
a Pol B. Al encontrarse con uracilo la velocidad de
polimerizacién de Pol D disminuye notablemente, quizas para
ofrecer mas tiempo a las enzimas de reparacion para detectar
y eliminar dicha base. Por el momento la estructura de Pol D
no ha sido resuelta y la falta de similitud en la secuencia entre
PolD y PolB no nos permite detectar la presencia de un
posible “bolsillo” que pueda reconocer uracilo de una manera
similar a lo que ocurre en Pol B. Mi trabajo en estos ultimos
afios ha demostrado que Pol D, ademas de uracilo, es capaz
de reconocer hipoxantina en el ADN. Aunque desconocemos
el mecanismo molecular de reconocimiento de estas bases
hemos logrado determinar que se encuentra en la subunidad
de mayor tamafio, DP2, (En ausencia de DP1, DP2 mantiene la
actividad polimerasa y la capacidad de detectar las bases
desaminadas). Ademds estamos tratando de mejorar el
proceso de purificacién para intentar caracterizar la funcién
de las cisteinas conservadas, los datos preliminares sugieren
la presencia de un centro hierro-azufre. Nuestro objetivo es
obtener suficiente proteina para caracterizar ese centro y las
las implicaciones que puede tener en la actividad de Pol D.

PERSPECTIVAS DE FUTURO

Nos ha tocado vivir unos tiempos dificiles en los que
la financiacion escasea y donde se priorizan los proyectos
aplicados frente a la ciencia basica. La ciencia es ciencia y
hacer distinciones no tiene sentido, las aplicaciones emanan
de descubrimientos producidos en estudios de ciencia basica.
Sirva como ejemplo la PCR, una técnica que revoluciond el
modo de hacer ciencia, que permitié realizar experimentos
antes impensables y que ha dado lugar a innumerables
descubrimientos con un efecto directo en nuestra sociedad.
Este es solo uno de tantos ejemplos. La ciencia nos aleja de la
oscuridad y la sociedad avanza cuando la ciencia avanza, por
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ello la investigacién deberia ser un pilar fundamental en
cualquier sociedad.
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