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Mediante el empleo de plásmidos con sistemas de contraselección, se detectó la 
transposición de una secuencia de inserción de A. vinelandii UW, que 
provisionalmente hemos denominado IS210. Una hibridación Southern reveló que 
el genoma contiene cinco copias de la secuencia citada. Tras la secuenciación del 
fragmento del plásmido que contenía la inserción, se determinó que IS210 tiene 
una longitud de 1207 pb., repeticiones invertidas perfectas (IR) de 16 pb., y dos 
fases abiertas de lectura (ORF1 y ORF2). Asimismo, la inserción generó la 
duplicación de una secuencia de 5 pb. 
Una búsqueda en las bases de datos reveló que IS210 tiene un 57% de identidad 
con IS1246 del plásmido pWWO de Pseudomonas putida, miembro de la familia 
de IS5. La secuencia de aminoácidos deducida de ORF1 presentó un 53% de 
identidad con la secuencia de aminoácidos de la transposasa de IS1246. La 
secuencia de aminoácidos de ORF1 contiene varias de las características de 
propias de las transposasas, como la signatura DDE(R/K). La secuencia de 
aminoácidos deducida de ORF2 no presentó indicio alguno de que fuera 
codificante. 
Se realizó una búsqueda con la secuencia de IS210 en el borrador del genoma del 
proyecto de secuenciación de A. vinelandii AvOP. Existen cinco copias exactas de 
IS210 identificadas en el genoma de AvOP, y una sexta copia con una identidad 
aproximada del 90% a nivel de ADN. Ésta última puede reflejar una divergencia 
evolutiva ocurrida dentro del genoma de Azotobacter. Todas las copias de IS210 
aparecen localizadas en dos regiones precisas del genoma.  
Un estudio de comparación de secuencias entre las diferentes transposasas de la 
familia de IS5 coloca a IS210 en un nuevo grupo formado por secuencias de 
inserción de A. vinelandii, Pseudomonas putida, Streptococcus thermophilus y 
Bacteroides fragilis, sugiriendo la posibilidad de transferencia horizontal de 
elementos transponibles entre los linajes de estas bacterias. 
 
 
 
 


	R. Vidal
	L. Blasco
	Laia Castells
	Emilio Blas Galindo
	E. R. Ferreras
	Acosta, F.
	Daniel Vega M.
	P. Fonseca
	R. López-Igual
	M. Reina-Bueno
	J. Rodríguez-Moya
	M. Argandoña
	C. Fernández-Aunión
	R. Pernil
	F. Pratto
	C. Manfredi
	J. R. Guelfo
	J.A. Escudero
	A. Hernández
	N. García
	L. Ledesma-García
	F. García-Quintanilla
	V. Merino-Puerto
	A. Fajardo
	J. García Martínez
	P. Liras
	A.I. Martín-Martín
	Matilde Fernández Rodríguez
	D. Gómez
	M. Vergara-Irigaray
	Aurelio Serrano
	J. López-Garrido
	I. Cota
	A. M. Hernández-Arriaga
	E. Diago-Navarro
	A.Yepes
	A. Esteban
	Gustavo Bodelón
	D. Viana
	R. Cabrera
	P.A. Jiménez Gómez
	M. Montero
	A. San Millán
	M. D. Ferrer
	J.A. López-Portolés
	L. Selva
	J.A. Christie-Oleza
	M. García-Jaramillo
	M. Gomariz
	D. Munera
	Rosa C. Baños
	E. Maiques
	J. Blanco
	P. Arias
	A.B. Sanz
	J. Garaizar
	G. Eydallin
	M. Martí
	A. Núñez
	I. Martínez-Ballesteros
	L. Laorden
	A. Gonzaga
	L. Palacios-Chaves
	A. Tahrioui
	A. Ramírez
	Jorge Fernández
	M. Balado
	M. J. Ferrándiz
	Cristina Viadas
	Y. Gil-Ramírez
	R. Conde-Alvarez
	M. García-Quintanilla
	Marcello Jakomin
	M. Morales
	R. Maldonado
	R. Moreno
	L. Agúndez
	A. Ugidos
	J. Marzoa
	S. Sánchez
	A. Rementeria
	C. B. García-Calderón
	R. Giraldo
	O. Porrúa
	Bernal-Bayard, J
	E. Torrents
	A. Serna
	J. Valle
	C. Latasa
	R. Lomas López
	C. Madrid
	N. Merino
	P. Fernández-Piñar
	J.F. Aparicio
	B. García
	R. Balbontín
	F. García
	L. Chico
	A. Otero
	M. Hernández
	R. Drake-García
	J.L. Lavín
	J.A. Oguiza



