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Nuestra Ciencia: Un triunfo español, el sistema CRISPR      

     Uno de los motivos por los que la ciencia básica es esencial es que la única manera de 
progresar es conociendo la naturaleza hasta sus más íntimos recovecos.  Recuerdo como un 
artículo en un ASM news explicaba como uno de los grandes logros de la Biología del Siglo XX, 
el DNA recombinante, fue el producto accidental de la fusión de dos líneas de investigación 
totalmente básicas (y anecdóticas en el momento), los plásmidos (Stanley Cohen) y las 
endonucleasas de restricción (Herbert Boyer). Como consecuencia se desarrolló el clonado 
molecular, la base de la revolución en Biología Molecular de la segunda mitad del siglo 
pasado, insustituible hasta que llegó la PCR ya hacia 1986.  
 
En estos principios  del siglo XXI estamos asistiendo a una revolución parecida. En este caso, 
afortunadamente, nuestro país, a pesar de su pobre y maltratada ciencia ha tenido un papel 
brillante.  
 
Escondido en el misterioso bosque tropical que son los genomas procarióticos había una 
herramienta que puede llegar a ser esencial en el futuro de la genómica humana. Me estoy 
refiriendo, como el lector probablemente ya haya supuesto, al sistema CRISPR. Se trata de un 
sofisticado sistema de de reconocimiento molecular que detecta secuencias largas y 
específicas en el DNA. Aunque el sistema se ha descrito como una suerte de mecanismo anti-
bacteriófagos, y otros elementos móviles como los plásmidos, es posible que tenga funciones 
mucho más sofisticadas en la biología celular procariótica. Recientemente se han desarrollado 
sistemas que permiten edición genómica de células humanas o de ratón usando la proteína 
Cas 9 de este sistema. Con esta metodología se pueden sustituir fragmentos de un 
cromosoma eucariótico por otros sintéticos para estudiar el efecto de un cambio de secuencia 
o para corregir un defecto genético (Cong, Ran et al. 2013). Las posibilidades en terapia 
genética, y por ende de la Medicina del futuro, son infinitas. Basta hacer una búsqueda en 
Google sobre el término CRISPR para hacerse una idea (1.560,000 resultados).  
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Es para mi un gran orgullo que en la raíz de esta tecnología futurista está un descubrimiento 
casual que ocurrió en mi laboratorio en los comienzos de los años 90. Estábamos 
secuenciando fragmentos del genoma de arqueas halófilas buscando zonas que se expresaran 
diferencialmente según la salinidad. De repente nos encontramos con regiones de hasta 1,4 Kb 
de repeticiones en tándem que llamamos TREPS por “tandem repeats” (Mojica, Ferrer et al. 
1995). No teníamos idea de cual podría ser su función pero el, en aquel entonces,  estudiante 
del doctorado Francisco Martínez Mojica  (Francis) no se olvidó de esta anomalía y, cuando se 
hizo independiente, siguió intentando dilucidar el misterio. En los dosmiles llegó el diluvio de 
genomas procarióticos y Francis siguió buscando patrones. Muchos genomas portaban estos 
TREPs pero nadie parecía verlos y nadie aventuraba una función. Finalmente, y junto con otros 
colaboradores que incluyen a mi también antiguo estudiante Jesús García Martínez de la 
Universidad de Alicante, se dieron cuenta de que las partes variables de las repeticiones se 
parecían a plásmidos o bacteriófagos que a veces se encontraban en los organismos a los que 
pertenecían las repeticiones. Esto les llevó a proponer que la función de estas repeticiones era 
actuar como un sistema inmunitario celular.  Junto con un grupo del Reino Unido propusieron 
el nombre CRISPR (clustered regularly interspaced short palyndromic repeats).  
 
Este artículo publicado en el Journal of Molecular Evolution en el año 2005 (Mojica, Diez-
Villasenor et al. 2005) es, en mi modesta opinión, el mejor artículo de Microbiología publicado 
nunca en España. Pero nadie es profeta en su tierra. Espero que algún día se haga justicia y se 
reconozca la inmensa aportación que Francis y sus colegas de la Universidad de Alicante han 
hecho a la ciencia mundial.  
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