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Sodalis glossinidius es uno de los tres endosimbiontes microbianos de la mosca tse-tse junto con el 
endosimbionte primario Wigglesworthia glossinida y el endosimbionte facultativo Wolbacchia 
pipientis. Sodalis glossinidius representa un estado intermedio entre las bacterias de vida libre y 
bacterias mutualistas asociadas de manera estricta a un huésped como Buchnera aphidicola; el tamaño 
de su genoma (4.2 megabases) secuenciado recientemente (1) es cercano al de otras bacterias de vida 
libre. Sin embargo presenta una capacidad codificadora reducida (51 % del genoma) debido a que 
presenta una gran cantidad de pseudogenes únicamente comparables con el patógeno de humanos 
Mycobacterium leprae (2,3). Con el objetivo de determinar los cambios que tuvieron lugar en el 
ancestro de Sodalis glossinidius durante su adaptación a la vida intracelular hemos llevado a cabo la 
re-anotacion y re-analisis de su genoma. 

Aplicando un criterio de identificación de pseudogenes basado en el análisis por blastx de las regiones 
intergenicas del genoma de Sodalis glossinidius y la predicción de pautas abiertas de lectura con el 
programa Genewise hemos incrementado el número de pseudogenes de los 972 descritos inicialmente 
en la anotación original a mas de 1500 pseudogenes. Ademas, el estatus de varios genes anotados 
inicialmente como codificantes ha sido cambiado a pseudogenes debido a que los análisis demuestran 
que se tratan de fragmentos de genes ancestrales de mayor tamaño. Hemos llevado a cabo también la 
anotación de Secuencias de Insercion, identificando 5 grupos mayoritarios que representan un 2.5 % 
del genoma. La mayoría de estos elementos son copias parciales de la secuencia de inserción original o 
contienen transposasas inactivas. 

El análisis composicional del genoma de Sodalis glossinidius revela la presencia de varias Islas 
Genomicas, algunas de ellas con características propias de este tipo de elementos como la presencia de 
tRNA´s adyacentes, repeticiones directas flanqueando la región, asi como desviaciones 
composicionales significativas respecto el promedio del genoma y genes de movilidad e integración 
(transposasas, integrasas, etc.). Las funciones de los productos de genes y pseudogenes han sido re-
analizados siguiendo un protocolo similar al utilizado po Gundogdu et al. (4), y el impacto en el 
metabolismo de la transición entre el estado de vida libre y el estado mutualista ha sido analizado 
comparando el conjunto de genes funcionales con el conjunto de genes y pseudogenes. 
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