Описание бактерии  Vibrio fischeri, штамм ES114, и её протеома.
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Введение.
[Русское название]
Русское название бактерии Vibrio fischeri – Вибрион Фишера. 

[Таксономия]
Вид V.fischeri относят к роду Aliivibrio, семейству Vibrionaceae, порядку Vibrionales,  классу Gammaproteobacteria, типу Proteobacteria, царству Bacteria 

Таксономическое описание Vibrio fischeri ES114: 

Царство бактерий (Bacteria)

  тип протеобактерий (Proteobacteria), 

     класс гамма-протеобактерий (Gammaproteobacteria),

           порядок Vibrionales,

              семейство  энтеробактерий (Vibrionaceae),   

                  род Aliivibrio 

                         вид fischeri
                            штамм ES114

[Фотография – на странице сайта]
Вид бактерии под микроскопом, а также фотографию ее хозяина – кальмара Bobtail – см. на странице  http://kodomo.fbb.msu.ru/~alex2308. Фотографии скопированы со страницы http://microbewiki.kenyon.edu/index.php/Vibrio_fischeri.
[Экология]

Палочковидная грам-отрицательная бактерия Vibrio fischeri может обитать в виде свободноживущего планктонного организма и симбионта головоногих моллюсков и рыб.
Симбиотические отношения между Euprymna scolopes, небольшим Гавайским кальмаром, и Vibrio fischeri представляют собой пример особой кооперации во время роста и развития обоих организмов. Vibrio fischeri полезны кальмару, ведущему ночной образ жизни, стирая видимую при лунном свете тень, тем самым защищая кальмара от хищников. Это происходит за счет отражающей способности световых органов кальмара. Однако для этого органы нуждаются в белках, известных как рефлектины, которые вырабатывают именно Vibrio fischeri.

В свою очередь, кальмар обеспечивает бактерий убежищем и стабильным источником питательных веществ.
Свободноживущие планктонные бактерии могут быть обнаружены в очень низких количествах во всех океанах планеты, но больше всего в умеренных и субтропических климатических зонах. Существуют они за счет разложения органических веществ (то есть являются сапрофитами).
[Чем интересна человеку, почему ее геном секвенирован]

Наибольший интерес бактерия представляет в связи со своей способностью к биолюминесценции. Причем способны к этому лишь бактерии, живущие в симбиозе с кальмарами и рыбами, свободноживущие же Vibrio fischeri к этому не способны.
Весьма интересен тот факт, что биолюминесценция бактерий напрямую зависит от кворум-сенсинга. Бактерии каким-то образом взаимодействуют друг с другом, и биолюминесценция в световых органах кальмаров возможна лишь при достижении популяцией бактерий определенного уровня.
В симбиозе бактерий помогают специальные клетки, расположенные внутри светового органа кальмаров и рыб. Эти клетки активируют рост симбионтов и препятствуют проникновению конкурентов. После заполнения органа Vibrio fischeri бактерии вызывают гибель этих специальных клеток светового органа.

Биолюминесценция бактерий осуществляется в результате транскрипции набора генов, названного Люкс-опероном. Среди 5 этих генов 3 являются активными в выделении видимого света, остальны еже два регулируют работу оперона. Несколько внешних и внутренних факторов могут активировать и тормозить транскрипцию и выделение видимого света. Исследования данного явления продолжаются до сих пор.

Кроме того, геном бактерии был секвенирован с целью обнаружить гены, ответственные за колонизацию бактериями световых органов моллюска, то есть за бактериально-животную кооперацию, а также за кворум-сенсинг.
Геном и протеом V.fischeri.  

[Статистические данные о геноме]

Статистические данные о геноме приведены в табл.1 Они взяты с сайта 

http://www.ebi.ac.uk/integr8/OrganismStatsAction.do;jsessionid=0E94C194A4751D3DB544A3DCAD420BFA?orgProteomeId=21222

Табл.1 Статистические данные о геноме V.fischeri
	Компонент 
	Число белков 
	Тип 
	Длина (п.н.) 
	Средняя длина генов 
	Состав GC 
	Процентное содержание генов в молекуле 
	Число генов 

	Хромосома I 
	2585 
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	2897536 
	974.713 
	39% 
	87% 
	2585 

	Хромосома II 
	1175 
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	1330333 
	992.209 
	37% 
	88% 
	1175 

	Плазмида pES100 
	57 
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	45849 
	707.737 
	38.4% 
	88% 
	57 

	Итого
	3814 
	 


Амино-кислотный состав:
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	Аминокислота
	Число
	Частота
[%]

	A
	98727
	7.97

	C
	12544
	1.01

	D
	67947
	5.49

	E
	81402
	6.57

	F
	52610
	4.25

	G
	81049
	6.55

	H
	26784
	2.16

	I
	87116
	7.04

	K
	72831
	5.88

	L
	126294
	10.20

	M
	33396
	2.70

	N
	58689
	4.74

	P
	45804
	3.70

	Q
	52673
	4.25

	R
	50035
	4.04

	S
	84456
	6.82

	T
	68989
	5.57

	V
	83217
	6.72

	W
	14705
	1.19

	Y
	38932
	3.14


Диаграмма длин белков:
[image: image5.png]Relative frequency

0075
00550
00525
00500

750 1,000
Protein length





Анализ суммарной длины белков:

Средняя длина белка : 324 +/- 233 аминокислотных остатков 
Диапазон длин: 15 – 3971 аминокислотных остатков
Частота триплетов хромосомы 1
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Частота триплетов хромосомы 2
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Частота триплетов плазмиды pES100
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О протеоме бактерии вы можете узнать на сайте http://www.ebi.ac.uk/integr8/ProteomeAnalysisAction.do;jsessionid=0E94C194A4751D3DB544A3DCAD420BFA?orgProteomeId=21222
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Копия аннотации статьи
Vibrio fischeri belongs to the Vibrionaceae, a large family of marine γ-proteobacteria that includes several dozen species known to engage in a diversity of beneficial or pathogenic interactions with animal tissue. Among the small number of pathogenic Vibrio species that cause human diseases are Vibrio cholerae, Vibrio parahaemolyticus, and Vibrio vulnificus, the only members of the Vibrionaceae that have had their genome sequences reported. Nonpathogenic members of the genus Vibrio, including a number of beneficial symbionts, make up the majority of the Vibrionaceae, but none of these species has been similarly examined. Here we report the genome sequence of V. fischeri ES114, which enters into a mutualistic symbiosis in the light organ of the bobtail squid, Euprymna scolopes. Analysis of this sequence has revealed surprising parallels with V. cholerae and other pathogens.
