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Descripción

La invención consiste en un sistema para clonar ADN y facilitar la expresión de genes que no se 
expresan por ellos mismos, en las bacterias que albergan la biblioteca metagenómica, lo que 
maximiza la detección de las funciones que antes quedaban sin  identifi carse.

Necesidad o problema que resuelve

• Las bibliotecas metagenómicas almacenan ADN de bacterias que se encuentran en un ambiente 
determinado y permiten el análisis de funciones codifi cadas en sus genomas independientemente 
del cultivo de esas bacterias, obviando así las difi cultades encontradas en el cultivo en laborato-
rio de determinados microorganismos. No obstante, estas librerías tienen la limitación de que la 
mayor parte de los genes no se expresan en cualquier bacteria huésped particular seleccionada 
para la clonación, y sus funciones permanecen silenciadas y sin detectar. La presente invención 
maximiza las posibilidades de expresar cualquier gen presente en la biblioteca metagenó-
mica, y la detección de las funciones que codifi can. 

• La patente facilita descubrir nuevas proteínas con funciones conocidas, nuevas proteínas 
con funciones novedosas, proteínas conocidas con funciones únicas y productos natu-
rales novedosos que tienen actividades útiles en la medicina, agricultura o industria. Por 
ejemplo esta patente podría aplicarse para detectar funciones en Biocatálisis.

• La información que proporcionan las librerías metagenómicas y el potencial de esta patente enri-
quece el conocimiento y las aplicaciones prácticas en campos como la industria, la inves-
tigación terapéutica o el medio ambiente.
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Aspectos Innovadores/Ventajas competitivas
• Se trata de un sistema de expresión que ofrece la posibilidad de identifi car genes de interés que 

no se expresan por ellos mismos en las bacterias que albergan la biblioteca metagenómica, 
permitiendo así la detección de las funciones que codifi can, que de lo contrario permanece-
rían silenciadas. 

• La invención da como resultado un mayor número de clones metagenómicos que presentan 
una función concreta de interés para una biblioteca metagenómica dada. 

• Se amplia el potencial de la Metagenómica (campo de la Microbiología en el que se persigue 
obtener secuencias del genoma de los diferentes microorganismos, bacterias en este caso, que 
componen una comunidad, extrayendo y analizando su ADN de forma global).

Tipos de empresas interesadas

• Unidades/Centros de investigación 

• Empresas biotecnológicas

• Empresas que  hacen I+D,        
vectores de clonación,          
terapia génica, etc.

Sistemas de expresión heteróloga para análisis 
funcional de genotecas metagenómicas


