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Identificacion de secuencias REP en el genoma Beucella
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Las secuencias REP €Retitive_Extragenic Rlindromic) de bacterias se han definido como sexas
repetidas cortas de unos 40 bp, especificas deciespecalizadas en los espacios intergénicos, y
capaces de adoptar cierta estructura secundaria.

En Brucella se habian descrito dos secuencias repetidas lkeni2iRlU-RS1 y BruRS2 de unos 105 bp

con un numero de copias estimado alrededor de aMhgsparcialmente palindromicas. Usando estas
secuencias como molde en una comparacion con Btestros podido observar la presencia en el
genoma dérucella de una familia amplia de repeticiones que aderadssths copias de unas 100 bp

contiene miembros de unos 150 bp asi como otrosaréss de alrededor de 50 bp.

La comparacion de los diferentes miembros de lalitamos sugirio que se trataba de una familia
compuesta por repeticiones palindromicas sendiléasinos 45 bp, que se asocian habitualmente en
grupos de 2 ¢ 3 unidades para formar las secuedeid$0 y 150 bp. Teniendo en cuenta que estas
secuencias son consistentemente extragénicas ylagasociacion de REPs en elementos mas
complejos llamados BIMES es bien conocida, nosriaohos por definir a esta familia de repeticiones
como REPs especificas Beucella capaces de asociarse en elementos de mayor tapaiBiME.

Los genomas d®rucella contienen alrededor de 500 secuencias REP indilduo asociadas en
BIMEs que se encuentran en unas 300 localizaciag@®micas distribuidas mas o menos
uniformemente entre los dos cromosomas de la lecter

La posicion de las secuencias REP en las diferestascies dBrucella esta altamente conservada lo
gue nos indica que estas secuencias no estan damei un proceso activo de replicacion-
diseminacién y que son elementos antiguos geneeades del proceso de especiacion del grupo.

Al margen de la posible funcionalidad de estastrgpaes en regulacion de la expresion génica, sus
propiedades son utiles para definir DNA extragéna@aue permite eliminar de la anotacién unos
cuantos CDSs pequefios que coinciden con REPs ydeaniificar segmentos de DNA adquiridos por
transferencia lateral que carecen de REPs.
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