(Genetickd mformace

e Velikost genomu:
yspeclalisté®: 5 MBp, ,generalisté®- T4 -8 MBp
* Slozky genomu. Replikony - oboji kruznicové 1 linearni
Chron %
Plazmovanéepizomy) - 0-n; F, R, 11, Col
Mobilni elementy: transpozony, inzercni sekvence

Bakteriofagy

e /pusoby pfenosu - transformace, konjugace, transdukce



Bakterialni
i chromozom
e Zpravidla cirkularni DNA Simallk 1DINA,, @ S Tinedm

(lineérni — Borrelia, Streptomyces, Coxiella; Penitr.

2 oddélené chromozomy — Rhodobacter sphaeroides

e FE. coli—4,7 .10° nukleotidu
e Primérna hmotnost: 5. 10— g DNA
* 0.58 Mbp Mycoplasma genitalium

4.4 Mbp Mycobacterium tuberculosis, E. coli
 Vazba na CM — mezozomy, d¢leni

* Replikace predchazi déleni bunky

* Vazba cca 10° mlk histon-like proteins - flexibilta



e G+C obsah (melting point):

28% (Clostridium) - 72% (Sarcina).

* Irekvence mutace

e NCBI - databaze sekvenovanych genomu
e Architektonicka organizace:

- kondenzace do kompaktni struktury,
HLP proteimy asociované s DNA,
napomabhaji skladani NK. Vysoce
konzervované u eubakterii (HU protein)

- topologicka organizace do domén,
specifica superhelicita domén



Vyuziti bakterialnich nukleoidu

e Modelové MO

 Integrace biosenzoru do NK — stabilita,
vysoke mnozstvi biosenzoru (mnoho bunék
v bunécne mase = citlivost)



Plazmidy

* Doplnkova genet. informace: Los= i W
F-plazmidy (fertilitni) B
Rezistence, - ATB, tézké kovy, UV |~ |
Metabolické dréhy (bioremediace) | -«
Prenos konjugaci, transformaci

Bakteriociny (ne— 1 konjugativni)
Kodovani faktoru virulence: adheziny, toxiny
hemolyziny, enterotoxmy

T1 —tumorindukujici plazmidy | = -, _
Kryptické, fazmidy, kosmidy { =1 o— &~
0/ ¢ N || e,
* 5-10% informace genomu |- gl . TSN
° r e \Y% I 4 rd i 72&{{\ -‘a‘«\\l,;\%,'
« Genetické inZenvrstvi - vektory )g@




* Rozdé¢lovani plazmidu:

- geny pro tento d€j na plazmidech 1 na
nukleoidu

- ATPaza ParA — presun plazmidu



Ribozomy
* Proteosynteza RNA - Bacteriavs. Archaea!
e 2 podjednotky -
Mg + energie (ATP, GTP) - podminka funkce
* TRNA + proteiny
e 70S = 308 + 508 (Svedbergovy jednotky)

(sedimentaci vedle hmotnosti ovliviiyje 1 konformace)
308S........... 1540 nukleotidu, 21 proteinu
508........... 2900 nukleotidu, 34 protemnt

e Selektivni pusobeni ATB pouze na bakteralni ribozomy

- né cilové misto

o Archea - odlisnosti, vetsi resistence (Kan, Ery)

(Proteosyntéza je inhibovana anisomycinem )



Kvantitativni a kvalitativni analyzy
ribozomu

e V realném cCase az 72 000 ribozomu

» Studie s antibiotiky (zabrana slougeni podjednotek
30S a 508, zabrana vazby tRNA - aminoglykosidy)

* Iniciace degradace ribozomu pi1 hladovéni
bunky — voln¢ podjednotky 30S a 50S jsou
nachylnéjsi pro degradaci nez celistvy 70S




Usporadani bunécnych struktur v
cytoplazme
Na prostorové orientaci ma podil:

- uCast enzymu ATPaz ParA (transport NK, proteint)

- gradient membrany

Mobilizace struktur — fizeno IR zafenim, které generuje
exclusion zone (EZ) water

Specificke interakce molekul pritomnych v obrovském
mnozstvi za maximalni hustoty cytoplazmy

Polarizace struktur cytoplazmy — dano actinovymi
centry a organizaci cytoplazm.membrany




Bunécne struktury v realnem Case

« (Zachovavayci strukturu, konformaci
. prave probihajicimi bunéénymi

procesy (napr.pr1 vstupu do hostitelské b.,
remodelace proteinu intracelularnich patogenu)

* Remodelace struktur pii b@lém dé@

SloZeni a 4D zavisi na bunééném stadiu
Metody studia: X-ray crystalography, TEM
« Publikace 70 léta — rada struktur jako artefakty!!






http://focosi.immunesig.org/physiobacteria.html
http://www.bact.wisc.edu/themicrobialworld/structure.html
http://www.ucmp.berkeley.edu/archaea/archaeamm.html
http://www.ucmp.berkeley.edu/archaea/archaeamm.html

