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Distintos patógenos han representado un factor importan-

te de selección en la historia de la humanidad al ocasionar 

un alto número de muertes, lo que puede ocasionar una 

disminución en la diversidad genética de una población en 

un tiempo determinado. Además, pueden afectar la capa-

cidad de ciertos individuos para reproducirse, favoreciendo 

la de otros. Entre los agentes más nocivos están el virus 

de la viruela, la bacteria Yersinia pestis (peste bubónica) o 

protozoos del género Plasmodium (malaria) (Karlsson et 

al., 2014). Estos últimos representan el mejor ejemplo de 

selección y adaptación en humanos (Mangano y Modiano, 

2014).  

La resistencia de algunas personas, entendida como un 

proceso de adaptación ante un agente infeccioso, ha ido 

acumulando evidencia desde hace medio siglo. Un ejemplo 

reciente es la selección que ha ocurrido en poblaciones 

humanas de Bangladesh en respuesta a “Vibrio cholerae”, 

agente causal del cólera (Figura 1), enfermedad antigua que 

parece haber surgido en el subcontinente indio y cuya tasa 

de mortalidad histórica excedía 40% (Karlsson et al., 2013; 

Lippi et al., 2016). 

El cólera se caracteriza por una diarrea acuosa abun-

dante que provoca la pérdida de electrolitos (sodio, po-

tasio, calcio) y subsecuente deshidratación de la persona 

infectada. Este cuadro clínico se debe a la liberación de la 

El cólera 
como factor de selección 
Por Antonio T. Araujo Soto
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toxina de la bacteria al interior de las células epiteliales del 

intestino delgado, el cual es colonizado después de haber 

ingerido agua o alimentos contaminados. Desde el siglo xix 

se han identificado siete principales pandemias de este 

padecimiento, seis de las cuales han tenido como punto de 

origen el delta del río Ganges, que fluye a través de India y 

Bangladesh (Lippi et al., 2016).    

En el artículo publicado por Elinor K. Karlsson y colaboradores 

(2013) se identifican varias regiones –en el genoma– bajo 

selección natural, en las que se pueden encontrar genes 

que codifican elementos de la respuesta inmune (asociados 

a la inducción de la proteína NF-κB), así como canales de 

potasio (KCNH7 y KCNH5); por el contrario, en grupos 

humanos del este de Asia, Europa o los Yoruba de África la 

evidencia de selección se pierde. 

En próximos estudios será imperante identificar la pre-

sencia de SNPs u otros polimorfismos específicos (deleciones 

o inserciones de nucleótidos, secuencias repetidas) en las 

regiones genómicas señaladas bajo selección, así como inves-

tigar las consecuencias funcionales de estos en el desarrollo 

de la enfermedad. Estas variantes contribuirían al estudio de 

adaptaciones en poblaciones humanas y podrían represen-

tar blancos de intervención terapéutica.
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