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FIGURE 7.1. Genome sizes in the three domains of life. A selection of genome sizes and size
ranges from specific groups of organisms is indicated.

7.1, adapted from Bentley S.D. et al., Annu. Rev. Genet. 38: 771-791, © 2004 Annual Reviews, www.annualreviews.
org, based on data from DOGS http://www.cbs.dtu.dk/databases/DOGS/
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Common bacterial ancestor
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-a stabil kornyezet altalaban
genom redukcidhoz vezet (az
adott nicheben nem fontos
gének elvesznek)

- a valtozo életkoriilmények
kozt talalhatd baktériumok

Sast genomja nagyobb, mert tobb
e il eshetéségre kell felkésziilnitik
el 4 ’:‘, (kiilénbdzd kérilmények kozt
‘-, rosrell ) " mas-mas gének biztosithatjak
ARSI o,
a tulélést.)
Intracellular bacterium, Extracellular bacterium, All lifestyles
obligate intracellular pathogen, facultative pathogen,
endosymbiont symbiont

Nature Reviews | Microbiology

(Dobrindt et al. (2004) Nat Rev Microb)

Innovation: duplication, HGT, replicon fusion
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(Koonin and Wolf (2008) Nuc Ac Res)




Table 1 General features of the genomes of B. pertussis,
B. parapertussis and B. bronchiseptica

B. pertussis  B. parapertussis B. bronchiseptica

Size (bp) 4,086,186 4,773,551 5,338,400
G+C content (%) 67.72 68.10 68.07
Coding sequences 3,816 4,404 5,007
Pseudogenes 358 (9.4%) 220 (5.0%) 18 (0.4%)
Coding density (intact genes) 82.9% 86.6% 91.4%
Coding density (all genes) 91.6% 92.2% 92.0%
Average gene size (bp) 978 987 978
rRNA operons 3 3 3
tRNA 51 53 55
15481 238 0 o]
1S1001 0 22 0
11002 6 90 0
1S1663 17 0 0

- az obligat human patogén B. pertussis a kormoszémaja 20%-at elvesztette (a

B. bronchiospetica szamos fajt képes megfertézni)
- a megmaraddé géneinek 10%-a pszeudogén
- az inaktivacio egyik hajtéeleme egy IS elem elterjedése

(Parkhill et al. (2003) Nat Gen)

- a talajban laké Streptomyces
coelicolor genomja kb 8.7 Mb
és ~7800 fehérjét kodol

- az esszencialis gének a
linearis kromoszoma kdzepén
helyezkednek el

- a nem esszencialis,
“készenléti” gének a karokon
talalhatok

(Bentley et al. (2002) Nature)




Leading strand
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TRENDS in Micrabialogy

(Abby and Daubin (2007) TiM)

A. Operon on leading strand

replicationl—’
9.@)@ (RNAD) (RNAP) (RNAP

B. Operon on lagging strand

—

-a “leading strand”-en végighalado replikacios villa megszakitja az operonban a
transzkripciot, de az azonnal Ujraindulhat, amint a villa athaladt a transzkripcios
starton

- a “lagging strand” esetében, az ellentétes iranyultsag miatt mindez sokkal

tovabb tart, aminek magas expressziot igénylé gének esetében jelentésége

lehet (Price at al. (2005) Nucleic Acids Res)
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“GC-skew” a Clostridium perfringens példajan at
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(Shimizu et al. (2002) PNAS)

-“GC skew” a relativ C tobbletet
irja le: (C-G)/(C+G).

- mivel a bakterialis
genomokban a replikacio
jobban szereti a leading
strandben a G-t, ezért a
replikacié kezdete és vége
kdnnynen megallapithaté a GC
skew érték alapjan

- a Clostridium genom ennek
az extrém példaja

Hodgkinia
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Két lehetséges magyarazat:

genomu (parazita) fajok ebben

0.1 O:

GC tartalom vs. genom méret

Erythrobacter litoralis

Wolbachia pipientis

Pelagibacter ubique

Buchnera aphidicola Cc

s T
Genome size (Mb)

is optimalizalnak

5 10

(McCutcheon et al. (2009) PLoS Genet)

- energetikai okok: a GTP és CTP szintézise tobb energiat fogyaszt, igy a kis

- mutacios okok: a kis genomu prokariétak gyakran elvesztették a hibajavitd
enzimeiket, a leggyakoribb mutacié tipus pedig C -> T




A bakterialis genom dinamikaja

Gene gain ! Gene loss

Horizontal gene transfer i
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TRENDS n Microbiofogy

(Abby and Daubin (2007) TiM)

Eschrichia coli K12

-4.6 Mb

- 4288 fehérje kodolod
gén (kb. harmadanak
ismeretlen a funkcidja)

(Blattner et al. (1997) Science)
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- tdbb E. coli genom megszekvendlasa utan azonban nyilvanvald, hogy az
esszencialis gének szama csak téredéke a K12-ben talaltaknak

- mai becslések szerint az E. coli alap (core) genom <1900 génbél all, az un.
pan-genomban talalhatd gének szama (az 6sszes gén ami elfordul valamilyen
E.coli-ban) pedig 17,000 felett van

(Touchon et al. (2009) PLoS Genet)

Host core genome Host core genome

tRNA gene

Y/a\Y.

Direct repeat Direct repeat

N

N

Nature Reviews | Microbiology




1,050,000

850,000

(Andersson et al. (1998) Nature)

100,000

- obligat intracellularis
parazita, a tifusz okozéja

- a genom szokatlanul nagy
része (24%) tartalmaz nem
kodolé szekvenciakat

- ezek minden jel szerint
pszeudogének, amelyek
fokozatosan egyre tobb
mutaciot gyUjtenek 6ssze

- a Rickettisa az a-
proteobaktériumokhoz
tartozik, akarcsak a
mitokondriumok 8se, igy
genomi degradacidja
informativ a mitokondrialis
genom evoluciodja
szempontjabol

(Timmis et al. (2004) Nat Rev Gen)




Proteobacterum-like
endosymbiotic ancestor

Nature Reviews | Genetics

(Timmis et al. (2004) Nat Rev Gen)

Human
Mitochondrial DNA

(16,569 bp)

Light Strand

- dupla szalu, cirkularis
DNS molekula, ami
mindkét szalan kodol

- emberek esetében
16,569 bp hosszu

- 37 gént kodol

- 13 az oxidativ
foszforilacioban jatszik
szerepet, a tobbi tRNS
és rRNS

- minden mitokondrialis
matrixban tdébb kopia
talalhaté
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-a mitokondrialis
genomok mérete 6000
bp (Plasmodium

Marchantia falciparum) és 300,000
O © Schizosaccharomyces pombe bp (egyes névények)
—— Tatrahymena kozt valtozik
o Reclinomaonas aHuman t ;o . -
- tdbbséguk cirkularis,
O Acanthamooba de akad linearis is
= Plasmodium
= Chlamydomonas -az é"atOK
e Arabidonsis (Eumetazoa)mtDNS
mérete eléggé stabil,
kb. 16,500 bp

- a referenciaként
hasznalt Rickettsia
genom kb 1.1 millié bp
hosszu

(Alberts et al.: Molecular Biology of the Cell)

- a kevésbé komplex
mitokondrialis genomok,
altalaban az
Osszetettebb
genomokban levd
gének részhalmazait
kodoljak

- 6t olyan gén van, ami
minden mtDNS-ben
fellelhetd: cob, cox1,
cox3, ms, rnl

Reclinomonas

- hova lett a tébbi gén? : Human

(Alberts et al.: Molecular Biology of the Cell)
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Rickettsia
prowazekii

Reclinomonas

americana
mMDNA

- az ATP szintézisért felelés gének
(az ATP szintézis azonos médon

torténik a Rickettsiaban, mint a w0 A-BCDS| |

mitokondriumban.)

(Andersson et al. (1998) Nature)

- riboszomalis fehérjék

|
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Transcription,

Reverse transcription,
nuclear integration
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efc.
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Transcription
Protein (=) —IT} mRNA

Import,
removal of
targeting peptide
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factors l | factors

(e.g., radiation, chemicals) [e.g., radicals, meiosis, replication
of single-stranded breaks (SSBs)]
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Organelle DNA

Factors
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Kleine T, et al. 2009.
Annu. Rev. Plant Biol. 60:115-38
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Bigelowiella natans
alpha subunit guanine nucleotide binding protein gene 1

Intron 1 =74 bp
[ ] Bl P . 7 G GTI T T T TCATAGT CAACAGSACAAACASCACCATC,
|

cDNA. . .aatcg !
MtDNA - - - TAGGATEEIETISEA

Current Biology

-egy egyseijtl algafaj egyik fehérje kddold génjének elsd intronja 86%-ban
megegyezik a cox1 mitokondrialis gén egy szakaszaval

- a splice akceptor és donor nukelotidok csak késébb alakultak ki,
feltehet6en kezdetben a szekvecia gyenge splice-site-ként mikodott

(Curtis and Archibald (2010) Curr Biol)
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- csak az emberi genomban 27 darab specifikus NUMT talalhato - ezek az
utébbi 4-6 millié évben keletkeztek és fixalodtak
- tobbséglik feltételezett intronokba integralédott

(Ricchetti et al. (2004) PLoS Biol)
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MITOCHONDRIAL CODES

CODON “UNIVERSAL" CODE MAMMALS INVERTEBRATES YEASTS PLANTS
UGA sTopP [Tip [T | tp | STOP
AUA lle | Met | |Met |Met | lle

CUA Leu Leu Leu [T Leu

AGA

o f Ay stop. e Arg Ay

*ltalics and color shading indicate that the code differs from the "Universal” code.

- névényekben és a legnagyobb mtDNS genomot hordozé protozoa
Reclinomonas fajokban az mtDNS kodja is “univerzalis”

- a STOP -> Trp valtozas hasonlit az egyes baktériumokban leirtakhoz
- val6szinlileg az mtDNS-ben kodolt kisszamu gén jobban toleralja egy-egy

ritka kodon megvaltozasat

(Alberts et al.: Molecular Biology of the Cell)

DnaE (335) RpoB (711) RpoC (131)
. | | UAA, stop UGA, stop
Hodgkinia SDFTL.AKAHN VAFMC.NGFNY PVVHA.FHGSA UAG, stop UGG, Trp
Mloti ADFIKWAKAQG VAFMPWNGYNY PVAHIWFLKSL tRNAT®
Ccres SDFIKWGKAHG VAFMPWNGYNF PVAHIWFLKSL
Pdeni ADFIKWAKEEN VAFMPWNGYNY PVAHIWFLKSL
Rrubr ADFIQWAKDAD VAFMPWNGYNF PVAHIWFMKSL
Elito ADFIQWAKDHG VAFMPWNGYNY PVAHIWFLKSL
Pubiq SDYIKWAKNND VAFMPWQGYNF PVAHIWFLKSL
Rrick SDFIKWSKKEG VAFLPWNGYNF PVAHIWFLKSL
Ecoli MEFIQWSKDNG VAFMPWNGYNF PTAHIWFLKSL
Nmeni ODFINWAKTHG IAFMPWNGYNY PVAHIWFLKSL
Gmeta ADFINWAKDHG VAFMPWGGYNF PVAHIWFLKSL
tRNA-Trp release  UGA
anticodon factors encodes
. RF1 ‘
initial state CCA RF2 STOP
@ I mutation of tRNA-Trp gene
RF1 STOP
*
some readthrough of UGA CCA RF2 Trp
@ l loss of Release Factor 2 (RF2)
only UAA and UAG read as stop *CCA RF1 Trp ‘
® l mutation of tRNA-Trp anticodon
UGA, UGG both read by wobble rules UCA RF1 Trp ‘
ic codon ad| i
®| v (McCutcheon et al. (2009)
new UAA and UAG stops generated; UcA RF1 B PLoS Genet)
some UGG codons changed to UGA e
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- dupla szalu, cirkularis DNS molekula, ami mindkét szalan kédol

- a transzkripciot szabalyozo6 elemek szinte azonosak bakterialis
homoldg szekvenciakkal

Plastid
" PtDNA b
T~ T 9 a7
neo§ . iRj«f neo neolf . &._ neo
o aadAf—>@<Aaadd go o aadAf>@<ARaadh g»
pPnac, » A 3
Nucleus 33 g 9% # ?? N\ g g

DNA | €€ |
g7 neo aadA g3’

-genetikai screen plasztisz-sejtmag DNS transzfer gyakorisdganak vizsgalatara:
- a spectinomycin rezisztenciat hordoz6 gén (aadA) egy bakterialis promoter
mogott van (igy az a plasztiszban is aktiv), mig a neomycin rezisztencia gén
egy eukariéta promoter mogott van, igy az csak a sejtmagban aktiv
- szomatikus sejtekben (levélben) 1 : 5 milli6 volt az atugras gyakorisaga,
mig pollen sejtekben 1 : 16,000 (a kulénbség egyik oka az lehet, hogy
pollenképzddés kdzben lebomlik a plasztisz, és a felszabadul6 DNS nagyobb
eséllyel juthat a sejtmagba)

(Maliga (2003) Nature)
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- 6bnmegporzé rendszerben vizsgalva azonban jél 1athatd, hogy a gyakori

integraciot gyakori delécio ellensulyozza

- gyakran egyetlen generacio alatt elvesz6dik a rezisztenica gén - a dolog pontos

mechanizmusa még nem ismert

(Sheppard and Timmins (2009) PLoS Gen)

Qutcrossing of

Screen for gene activation:
Selection for Spec'®s

transgenic plastids
8adA active —» Spec™® Nucleus: Nucleus:
nptll mactive nptll active —» Kan™$ aadA active — Spec'™®
Nucleus: #adA inactive — SpecSe"S nptil lost — KanSenS

nptll active —» Kan'®
aadA inactive

- a plasztisz szekvenicak

(Bock et al. (2008) Bioessays)

. O T
aktivalédasanak gyakorisaga kb. 2 FG"Z{;GG 3
azonos nagysagrend( a Nt-GT21-A3 %
nuklearis gén-transzfer
gyakorisagaval T A Teor i
P T | U
- a sejtmagba keril6 plasztisz- ... I N
szekvenciak aktivacioja upstream
prométerek “befogasaval” torténik oA e i
NeGTotas L o 18 E s

(Stegemann and Bock (2006) Plant Cell)
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Qutcrossing of
transgenic plastids

Plastid:
8adA active —» Spec™®
nptll nactive

Nucleus
nptll active — Kan'®*
aadA inactive

- a plasztisz szekvenicak
aktivalédasanak gyakorisaga kb.
azonos nagysagrendii a
nuklearis gén-transzfer
gyakorisagaval

- a sejtmagba kerll6 plasztisz-
szekvenciak aktivacioja upstream
promoéterek “befogasaval” torténik

= @

Nucleus:
nptll active — Kan™S
@adA inactive — Spec™e"S

Nt-GT21-A5

+543 B A
'G_G__\__ i(cic}
r . <
8 [ 2
[ Sal A
Nt-GT21-A3 —” = _aad =
2 o
st A leer
ol <
g1 gl 2
ol nptll Pl aadA =
3 +762
IJQQ___\__ IATCG
I <
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Screen for gene activation:
Selection for Spec'®s

= Q@

Nucleus:
aadA active — Spec™®
nptil lost — KanSenS

(Bock et al. (2008) Bioessays)

0.5 kb

(Stegemann and Bock (2006) Plant Cell)

CrkoDEs! Qename mouction
‘and gens trngfor t the nuseus
W Protosyanetc skction
transpon, respiraton, ATPase

W Otrer

(Timmis et al. (2004) Nat Rev Gen)
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1. Az egyre kisebb genomok alternativ kodonokat hoznak létre, és az Uj
kodontabla altal kodolt fehérjék a sejtmagban nem funkcionalisak.

2. Az organellaris DNS-en koédolt gének er6sen hidrofobak, és nem
lennének kénnyen szallithatdéak a citoplazman keresztil

3. CORR (COlocation of genes and gene-products for Redox Regulation
of gene expression) hipotézis: bizonyos gének atirodasat a
bionergetikai membranok redox potencialja szabalyozza. Ezek nem
kertlhetnek ki az organellumbdl, mert a szabalyozasuk nem
megoldhato a sejtmagban, igy az organellaris genombdl vald
eltinésuk a mitokondrium/plasztisz mikddésképtelenségét okozna.

(Allen (2003) Phil Trans R Soc Lond B)

a Escherichia d Power per gram of cells

@ Escherichia -a prokaritta sejtek o
) Thiomargarita energiatermelése limitalt, igy az
s v ] Euglena egy fehérje termelésére

@ ~ @ 0 0‘\1/\/ pe?-: 03 fordithatd energiamennyiség

figg a fehérjék szamatdl

b Thiomargarita p € Power per gene

Escherichia - ez fels6 hatart szab a
Thiomargarita lehetséges kodolo szekvenciak
Euglena szamanak

0 5
fW per gene

- eukariétakban a
¢ Euglena f Power per haploid genome mitokondriumok révén

Escherichia Iényegesen megn(j a
Thiomargarita bioenergetikai membranok
Euglena felllete és a termelet ATP

100 mennyisége az igényekhez
igazodik, ez pedig kozel
400,000x nagyobb

(Land and Martin (2010) Nature) kodolokapacitashoz vezet

pW per genome
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Nucleic acid RNA
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Family name  Reo  Bima Cafid Picorna Flavi
Viron e[|

polymerase (T) (*! (‘l“ (I) (‘i) i *) (I) *) [z |
Virion 6080 &0 3540 2830 4050 6070 BO-130 80-160 80X  70-  90-120 90-120 150-300 50300 1826 7090
diameter (nm) 790-14500 85 x
[ I | ore R
Genome size 7 8 7284 10 12 359 162l 127 1316 13521 136 1620 10-14 5

(total in kb) s Ul

(PCV-1) 1.

© 2008

©ViralZone 2008
Swiss Institute of Bioinformatics

T=1
-<2 kb, cirkularis ssDNS genom, minddssze két fehérjét kodol

- viralis életciklus:
1. Virus penetrates into the host cell.
2. Uncoating, and release of the viral genomic ssDNA into the nucleus.
3. The ssDNA is converted into dsDNA with the participation of cellular factors.
4. viral mRNAs are transcribed and translated to produce viral proteins.
5. Replication may be mediated by a “Rep-like” protein, and would occur by rolling circle
6. These newly synthesized ssDNA can either
a) be converted to dsDNA and serve as a template for transcription/replication
b) be encapsidated by capsid protein and form virions released from the cell by budding

repljalmn

Circovirus

Swiss Institute of Bioinformatics

Origin of

7Kb

19



0 Functional Categories
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Repeats
300 @ FNP-like repeats
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-~730 kb dsDNS genom, ~550 gén koztiik transzlacidban szerepet jatszd és DNS

repair fehérjék is

- a genom kb 5%-a repetitiv DNS és a genom egy jokora része bakterialis eredeti!
(Fischer et al. (2010) PNAS)

400nm

450,000 400,000 350,000
500,000 X

Capsid

Inner Membranes W

1.2 million bose pairs

«~911 protein coding genes

« oddiional genes (inc. aminoaciyl RNA synthetoses;
sugar, lipid, and amino acid metabolism) 750,000

Mimivirus
(1,181,404 p)

Cog categories

WR S MF | Unknown
L Ev maQ

WO E EN

WK J WOther

acanthamoeba
polyphaga mimivirus

iniciacioért, elongaciéért ill terminacidért felelés fehérje, valamint DNS repair
enzimek
- a virusok és a valodi sejtes élélények kozti hatar genomikai szempontbdl nem
létez8: ezek a virusok nagyobbak mint egyes patogén prokariotak virusai, és
komplex replikacios apparatust kédolnak

(Raoult et al. (2004) Science)
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Endosome

mRNA synthesis
RNA replication
mRNA \ )
.B..!' Early f

Os ¢ proteins
°8 L e

R o

PB1-F2
TITITAAA
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