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WPROWADZENIE
Brucella lupini LUP21T oraz Brucella cytisi ESC1T (dawniej Ochrobactrum) to Gram-ujemne,
szybkorosnace pateczki nalezace do rodziny Brucellaceae. Te symbiotyczne bakterie zostaty
wyizolowane z brodawek korzeniowych odpowiednio Lupinus honoratus oraz Cytisus scoparius. B.
lupini LUP21T posiada zdolno$¢ wchodzenia w uktady symbiotyczne takze z innymi ro$linami z rodzaju
Lupinus, podczas gdy B. cytisi ESC1T jest rowniez mikrosymbiontem lucerny.

Badania strukturalne lipidow A B. lupini LUP2171 i B. cytisi ESC1T wykazaly, ze obydwa lipidy A
posiadaja podobng strukturg, aczkolwiek rdznig si¢ od lipidow A opisanych w przypadku patogenow:
B. suis i B. abortus.

Celem badan byla analiza poréwnawcza genéw odpowiedzialnych za biosynteze lipidow A
u B. lupini LUP21" oraz B. cytisi ESC17. Badania te pozwolily ustali¢, czy zblizona budowa lipidow A AN\
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tych bakterii wynika z podobienstwa sekwencji gendw zaangazowanych w ich biosynteze. R-3-0CH34:0
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Fig. 1. Proponowana struktura lipidow A B. lupini LUP217 i B. cytisi ESC17T

WYNIKI

Tabela 1. Podobienstwo sekwencji przewidywanych bialek zaangazowanych w biosynteze lipidéw A B. cytis ESC1" i B. lupini LUP217
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220-krotne pOkl’yCIG genomu)- UZySkane OdCZy‘[y sekwency AAES21_14990 318)*  AAES21_14985 AAES21_02685 AAES21_11940 AAES21_02675 AAES21_03010 AAES21_02695 AAES21_18860
adnotowano funkcjonalnie przy uzyciu narzedzia NCBI Prokaryotic e e e o o o o

A . . . Brucella lup CES86_1021 CES86_1020 (374) CES86_0484 CES86_0810 CES86_0486 CES86_0412 CES86_0482 CES86_3458
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s I . manno-octulozonowego  na kiorym odbywa si¢  hydroksyacylo-ACP  ACP ACP acylotransferaza, 19:0 cye
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AT | D biatka lipidu VA (transferaza  diugim faficuchu thuszezowego o bardzo
XN N \\\\“‘ﬂ%“'{u W 1) 'Mf.’ L/ %/// KdtA = WaaA) dolgeza  weglowodorowym dhugim faficuchu
\‘\‘\ A oy % dwie czasteczki Kdo weglowodorowym
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Fig. 2. Mapa genomu B. cptisi ESC1". Poszczegélne okregi reprezentuja (od zewnatrz do T u:mm
wewnatrz): dlugosci poszczegélnych kontigow (kontigi zaznaczono na przemian kolorami czarnym

i bialym), CDS na nici wiodacej (kolor jasnoniebieski) oraz na nici opéznionej (kolor
ciemnoniebieski) z przypisaniem genéw do poszczegélnych kategorii COG, wykres %GC (kolor
zielony) i wykres GC-skew. Analiz¢ wykonano przy uzyciu narzedzia GenoVi.

Fig. 3. Porownanie organizacji genetycznej genéw bioracych udzial w biosyntezie lipidu A B. cytisi ESC1 i B. lupini LUP21.
Poszczegilne sekwencje kodujace oznaczono strzalkami zgodnie z ich orientacja. Kolorowymi strzalkami zaznaczono ORF
zaangazowane w biosynteze lipidu A, natomiast szarymi strzatkami — geny otaczajace geny/klastry genéw biosyntezy lipidu A.
Powyzej strzalek podano przewidywane produkty bialkowe poszczegélnych ORF. Analize wykonano przy uzyciu narzedzia
clinker.

WNIOSKI
Wykazano, ze sekwencje przypuszczalnych genow kodujacych enzymy wymagane do biosyntezy lipidu A (lpxA, IpxC, IpxD, IpxH,
IpxB, IpxK, kdtA), a takze genow kodujacych specyficzne enzymy zaangazowane w modyfikacje strukturalne lipidu A, wystepujace
w przypadku niektorych bakterii (gnnAB, Klaster acpXL—-IpxXL), wystepuja w genomach obu analizowanych gatunkow bakterii.
Wysokie podobienstwo sekwencji tych bialek odzwierciedla podobng strukture lipidéw A B. cytisi ESC1T i B. lupini LUP21T.

Badania wykonano w ramach projektu finansowanego przez Instytut Nauk Biologicznych Uniwersytetu Marii Curie-Skltodowskiej w Lublinie (Nr MN/2023/1).



