
Caracterización del genoma completo de 
Blochmannia floridanus,

bacteria endosimbionte primario 
de la hormiga carpintero

Dra. Rosario Gil
Paterna, 2003



Simbiosis bacteria-insecto

Blochmannia floridanus  0,7 Mb

Wigglesworthia glossinidia 0,7 Mb

Buchnera aphidicola 0,6 Mb

Yersinia pestis 4,4 Mb
Escherichia coli 4,6-5,4 Mb

Salmonella enterica 4,8 Mb
Vibrio cholerae 2,9 + 1,1, Mb

Pseudomonas aeruginosa 6,3 Mb
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Camponotus floridanus Glossina palpalis Acyrtosiphon pisum



Blochmannia spp. 

Camponotus sp. y Blochmannia sp.: 
- la simbiosis bacteria-insecto más antigua conocida (Blochmann, 1892)

- Subfamilia Formicinae (70 MY)

- Relevancia de la simbiosis: primeras fases de la vida del insecto

- ¿Función biológica?

Camponotus sp. pueden alimentarse con una dieta compleja



Proyecto genómico

Camponotus floridanus (100 pupas)

1,6
2DNA Blochmannia floridanus (97% puro)

Genoteca “shotgun”   (tamaño medio de inserto: 1,5 Kb)

Purificación plásmidos (6.528 clones)

Sequenciación (11.865 lecturas, longitud media = 615 nt)

Ensamblaje (11,238 secuencias, cobertura > 9)



El genoma de Blochmannia floridanus



Características generales del genoma

Bu. aphidicola FEATURES Bl. floridanus W. glossinidia 
BAp BSg BBp 

Chromosome (bp) 705,557 697,724 640,681 641,454 615,980 

Plasmids (total length, bp) 0 1 (5,280) 2 (7,805) 2 (7,967) 1 (2,399) 

G+C content (%) 27.38 22 26.2 26.3 25.3 

Total gene number 625 661 608 596 545 

CDS 583 619 571 559 508 

rRNAs 3 6 3 3 3 

tRNAs 37 34 32 32 32 

Small RNA genes 2 2 2 2 2 

Pseudogenes  6 8 12 33 9 

Protein-coding regions (%) 83.2 89 86.8 84.5 81.4 

Average length ORF (bp) 1,007 988 991 985 992 
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FEATURES



Análisis funcional

Simbiosis mutualista con base nutricional
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Análisis funcional

Envuelta celular

- sistema de transporte de lipoproteínas
- cluster tol-pal

Pared gramnegativa bien estructurada

Componentes flagelares de W. glossinidia
(Akman et al., 2002)

Pérdida de componentes flagelares
(invasividad, transporte de sustratos)



Análisis funcional

Replicación del DNA

- “Completa” maquinaria de replicación
- DnaB (helicasa)

- DnaG (primasa)

- GyrA/B (girasa)

- DNA polymerasa III

- sin proteína iniciadora (DnaA, RecA, PriA)

??
??

??
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