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Souhrn

Diplomova prace se zabyva celogenomovym sekvenovanim a anotaci 2 vybranych
druhti sinic, sladkovodni sinice Jacksonvillea apiculata 2014/77b a epizoické nebo
endozoické sinice Synechococcus sp. S4.

Teoreticka cast obsahuje poznatky o fylogenomice, genomice sinic a genome
streamliningu, vyuziti celogenomového sekvenovani ve vyzkumu evoluce sinic a

sekundarnim metabolismu.

Praktickéd cast zahrnuje zpracovani sekvencnich dat a kompletni anotaci kdédujicich
sekvenci, repetitivnich sekvenci, tRNA, analyzu ontologie gentl, pfitomnosti sekundarniho
metabolismu a zafazeni do systému sinic na zéklad€é fylogenomického pfistupu u obou
vybranych druhi sinic. U Synechococca sp. S4 byla jest¢ navic provedena analyza
horizontalniho pienosu genti, analyza pfitomnosti deleci a inverzi v porovnani s nejbliz§im
ptibuznym, sinici Cyanobium gracile PCC 6307 a datovaci analyza. Velikost genomu
J. apiculata 2014/77b byla stanovena na 10,7 Mb s 44% obsahem G:C bazi a 10 096 protein
kodujicimi sekvencemi. Fylogenomickou analyzou byla J. apiculata zafazena do fadu
Oscillatoriales, ale byla odhalena mozna kontaminace kmenu jinou sinici. Velikost genomu
Synechococca sp. S4 byla stanovena na 2,7 Mb s obsahem G:C bazi 70 % a 2 672 protein
kodujicimi sekvencemi. Fylogenomickou analyzou byla potvrzena predpokladana ptibuznost
se sinici C. gracile PCC 6307. Nebylo potvrzeno spojeni redukce genomu
Synechococca sp. S4 se symbiozou. Datovaci analyzou bylo ureno stafi tohoto druhu na

ptiblizné 90 miliont let.



Summary

This diploma thesis is focused on a whole-genome sequencing and annotation of two
selected cyanobacterial species, freshwater cyanobacterium Jacksonvillea apiculata 2014/77b
and epizoic or endozoic cyanobacteria Synechococcus sp. S4.

Theoretical part of this thesis contains principal knowledge of phylogenomics,
cyanobacterial genomics and genome streamlining, using whole-genome sequencing to study

the evolution of cyanobacteria and secondary metabolism.

Practical part of this thesis involves processing primary sequence data, complete
annotation of coding regions, repetitive sequences, tRNA, gene ontology analysis, presence
of secondary metabolism and an inference of cyanobacterial phylogeny of the two selected
cyanobacterial species by the phylogenomic approach. This part also contains the analysis
of horizontal gene transfer, presence of deletions and inversions of Synechococcus sp. S4 by
comparison with its closest neighbour Cyanobium gracile PCC 6307 and the divergence time
analysis. The size of the genome of J. apiculata 2014/77b is 10,7 Mb with the G:C content
of 44 % and 10 096 coding sequences. Phylogenomic analysis pinpointed the location of
J. apiculata to an Oscillatoriales order but a possible contamination by a different
cyanobacteria in the culture has been found. The size of the genome of Synechococcus sp. S4
is 2,7 Mb with the G:C content of 70 % and 2 672 coding sequences. Phylogenomic analysis
has confirmed its close relationship with C. gracile PCC 6307. A connection between the
genome reduction of Synechococcus sp. S4 and symbiosis hasn’t been found. Divergence time

analysis dated the origin of this species to approximately 90 million years ago.
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1 Uvod

Fylogenomika je nastrojem slouzicim k urceni evolu¢nich vztahd mezi organismy.
Vychazi zfylogenetiky a oproti ni pracuje svelkym mnozstvim gent, ¢imz podava
vérohodnéjsi vysledky (Philippe et al., 2005; Philippe et al., 2011). I fylogenomika ma ovSem
sva omezeni. Pfi analyzach neodpadaji systematické chyby, které mohou vést ke vzniku siln¢
podpotenych, ale nespravné zkonstruovanych fylogenomickych stromt (Jeffroy et al., 2006;
Wang et Wu, 2015). V dnesni dob¢ Ize tyto chyby odhalit a dosahnout tak kvalitnich vysledka
analyzy (Huson et Bryant, 2006; Wagele et Mayer, 2007).

Sinice jsou organismy oplyvajici velmi Sirokou ekologickou a morfologickou
diverzitou. Dfive byly sinice rozdélovany do 5 skupin pravé na zakladé morfologickych znaka
(Rippka et al., 1979), toto rozdéleni ovsem s pfibyvajicim poftem nové nalezenych a
osekvenovanych druhii nepodava piesné informace 0 jejich fylogenezi. Kazdy nové
pfedstaveny genom muze vést ke zmeéné fylogenetického stromu, a proto je dilezité
k odvozeni fylogeneze pouzivani spolehlivych molekularnich markerti (Gupta et Mathews,
2010), jako jsou tieba proteiny typické pro urCité druhy (Mulkidjanian et al., 2006).
Momentalné se predpoklada nejstarsi vyskyt sinic pied 3,5 miliardami let (Schopf, 2000).
Jsou to organismy, které vyrazné piisp€ly K nartstu hladiny atmosférického kysliku na Zemi
v obdobi, které se oznacuje jako ,,Great Oxidation Event (velké okyslyéeni, GOE), a
ke kterému doslo asi pted 2,4 miliardami let (Bekker et al., 2004; Anbar et al., 2007). Jednim
K nejrozsitenéjSim a nejvyznamnéj$im primarnim producentim (Flombaum et al., 2013) a

jeho ptivod se datuje do doby pied 3 miliardami let (Dvoiak et al., 2014).



2 Soucasny stav reSené problematiky

2.1 Fylogenomika

Nejbéznéjsim nastrojem, ktery slouzi kurCeni evolucnich vztahli mezi vSemi
organismy je fylogenetika. Tento néstroj je kliCovy pro pochopeni evoluce zivota na Zemi
(Philippe et al., 2011). Tradicné¢ se ke studiu fylogeneze pouzivaly fenotypové znaky
organismlii a srozvojem sekvenaCnich technologii se zacaly pouzivat nukleotidové a
aminokyselinové sekvence (Snel et al., 2005). Nejéastéji pouzivané geny pro studium
fylogeneze jsou mitochondrialni geny, a to diky jejich univerzalnimu vyskytu u eukaryot a
prokaryot a evolu¢ni konzervativnosti (Woese et al., 1990), protoze mitochondrie vznikla
endosymbidzou prokaryotni a eukaryotni buiiky (Andersson et al., 2003). Diive byly tyto
geny vysoce vyuzivané ke klasifikaci mikroorganismii a pomohly rozlisit tfeti fi$i Zivota,
Archaea (Woese et Fox, 1977). Nicméné fylogeneze zaloZena na jednotlivych genech vedla
casto ke konfliktnim vysledkim (Jeffroy et al., 2006) a urcité evolucni analyzy je mozno
provadét pouze analyzou celého genomu, naptiklad chceme-li porovnat ztratu genii mezi

urcitymi druhy organisma (Eisen et Fraser, 2003).

Nov¢jsi oblasti vychézejici z fylogenetiky se stala fylogenomika, kterd k porovnavani
evolu¢nich vztahti pouziva velka mnozstvi genti (Philippe et al., 2011). Jeji vznik a vyvoj byl
umoznén rychlym rozvojem sekvenacnich technologii, diky nimZ mame moZnost zjistit
kompletni sekvence DNA organismll. Hlavnimi zajmy fylogenomiky jsou studia vztahii mezi
organismy na zdkladé¢ molekuldrnich dat a studia evoluce na molekularni trovni podle
znamych informaci o evolu¢ni historii organismi. Diky tomu, Ze fylogenomika pouziva
k praci velké mnozstvi genti, odpada stochasticka chyba a cela analyza podava statisticky
vérohodnéjsi vysledky (Philippe et al., 2005; Jeffroy et al., 2006). | to vedlo k nazoru, Ze
fylogenomické analyzy odstrani nesrovnalosti ve fylogenezi zaloZzené na jednotlivych genech

(Gee, 2003; viz nize).

Mezi metody konstrukce fylogenetickych stromt, které byly prevzaty dale do
fylogenomiky patii:

1) Distan¢ni metoda — fylogeneticky strom je zde odvozen z distan¢ni matice, ktera

reprezentuje evoluéni vzdalenost mezi dvojicemi taxond.
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2) Metoda maximalni parsimonie (maximum parsimony) — touto metodou je
konstruovano mnoho fylogenetickych stromi a vybran je ten, ktery odpovida
nejmenS$imu  mnozstvi evoluénich udalosti, nutnych kjeho konstrukci

(Delsuc et al., 2005).

3) Metoda maximalni vérohodnosti (maximum likelihood) — zakladem je funkce,
kterou je vypocitana pravdépodobnost, Sjakou dochédzi ke konstrukci danych
fylogenetickych stromti. Nasledné je vybran ten, jehoz pravdépodobnost vzniku je

nejvyssi (Felsenstein, 1981).

Zminéné metody konstrukce fylogenetického stromu se voli podle pfistupu k samotné
analyze. Podle metod, které pouzivame k analyze ur¢itych charakteristik genomu je délime na
sekvenéné zalozené metody a metody zaloZené na vlastnostech genomu. Postup u sekvenéné
zalozenych metod zacind vzajemnym porovnanim sekvenci, odvozenim ortolognich gent a
naslednou konstrukci fylogenetického stromu na zékladé vysledku mnohocetného ptifazovani
sekvenci (Delsuc et al., 2005). Mnohocetné ptifazovani ma vSak své limitace. Ob¢as muze
dochazet k nejasnym ¢i nedostateénym vysledktim pii vyskytu strukturnich variaci v genech,
u kterych cekdme, Zze si zachovéavaji relativni jednotnost V pribéhu evoluce
(Chan etal., 2013). K determinaci a naslednému odstranéni nevérohodné pfifazenych
sekvenci se pouziva napiiklad program Gblocks (Castresana, 1999). V dal§im kroku lze
pouzit 2 rGzné postupy k rekonstrukci fylogeneze. Prvnim je tvorba a analyza ,,supermatice*
vzniklé spojenim jednotlivych gend, pro kterou je vhodné vyuziti metod konstrukce
fylogenetického stromu zaloZené na vérohodnosti. Druhym postupem je tvorba ,,superstromu‘
individudlni analyzou jednotlivych genii a naslednou kombinaci vyslednych fylogenetickych
stromd do jednoho (Delsuc et al., 2005). Pro tento postup se vyuziva metoda reprezentace
matice parsimonii (MRP — Matrix Representation using Parsimony) (Bininda-Emonds, 2004),
ktera ale miize mit problém se zafazenim rychle se vyvijejicich linii (Philippe et al., 2005).
Novéji se ke konstrukei superstromu pouzivd metoda maximdlni vérohodnosti (maximum
likelihood) (Steel et Rodrigo, 2008). Ze statistického hlediska ovSem neni ani jeden
ze zminénych postupll zcela idedlni. Metoda S vyuZitim supermatice ignoruje rozdily mezi
geny co do frekvence substitu¢nich zmén, sloZeni bazi, ¢i dalSich aspektii evoluce. Metoda
superstromu zase muze rtizn¢ nadhodnocovat data, vlivem nezavislého nastaveni parametra
pro kazdy gen (Ren et al., 2008). Metodami zaloZzenymi na vlastnostech genomu se zkouma

usporddani geni, specificky obsah genl v genomu ¢i distribuce oligonukleotidii v genomu,
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tzv. DNA strings. Prvni dvé zkoumané vlastnosti jsou nezavislé na mnohocetném pfifazovani

sekvenci, ale stale vyzaduji uréeni homologt ¢i ortologii.

Metody pouzivané ke konstrukci fylogenetickych stromt na zakladé uspotfadani gent
mohou byt distan¢né (Luo et al., 2009) ¢i parsimonné zalozené (Wolf et al., 2001). Metody
nutno vypocitat minimalni pocet udalosti nutnych ke zméné jednoho usporadani gent v druhé
(Wang et al., 2006). Obecné se za tyto udalosti pocitaji inverze ¢i transpozice v genomu
(Moret et al., 2001). Ke konstrukci fylogenetickych stromti na zakladé specifického obsahu
genu se pouzivaji distan¢ni metody, kde je vzdalenost reprezentovana proporci sdilenych
ortolognich genli mezi genomy a metody parsimonie, které hodnoti pfitomnost ¢i absenci
homologli nebo ortologii. Metoda DNA strings je zaloZena na frekvenci vyskytu kratkych
oligonukleotidii, jejichz kombinace je pro genomy charakteristicka (Delsuc et al., 2005).
Ke konstrukci fylogenetickych stromii se pouziva distanéni metoda (Edwards et al., 2002).
K podpore urcitych uzli se pii fylogenetické analyze da také vyuzit dalSich charakteristik
genoml jako jsou pozice intronil, integrace retropozonii ¢i fuze a Stépeni genil
(Delsuc et al., 2005). Shrnuti vySe zminénych metod odvozeni fylogeneze je vyobrazeno na
Obr. 1.
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Organismus Genomicka data

Stanoveni
homalogiifartologi
Piifazovani Ortologni geny Metody zaloZené na viastnostech g
sekvenci
Sekvenéné zaloZené g
metody
- Gen 2 Gen 3 Metody zalozené Metody zalozené
na usporadani na specifickém
genii obsahu geni
..Supermalice / ..Superstrom
Metody zaloZené

- Gen 2 Gen 3 ‘ na porovnavani
- Gen 2 Gen 3 DNA strings

Obr. 1: Metody k odvozeni fylogeneze pii fylogenomické analyze. Pfedloha podle (Delsuc et al., 2005)

Jak jiz bylo zminéno vySe, srozvojem fylogenomiky se ocCekavalo, ze se vyiesi
nejasnosti ve fylogenetickych stromech zaloZenych na analyze jednoho genu. Nicméné bylo
zjisténo, Ze 1 kdyz vymizi stochastickd chyba tak zistavaji systematické chyby jako sekvencni
tahy a pritazlivost dlouhych vétvi (Long Branch Attraction, dale jen LBA), coz znamena,
ze jsou chybné pfifazeny jinak vzdalené linie jako ptibuzné. Z diivodu takovychto chyb pak
vznikaji nespravné fylogenetické stromy se silnou podporou (Jeffroy et al., 2006;

Wang et Wu, 2015).

Resenim takového problému se zabyvali autofi Wang et Wu (2015) ve své praci o
vyuziti fylogenomického piistupu k uréeni piesné pozice mitochondrii na stromu zivota. Jiz
star§$i fylogenetické studie naznaCovaly, Ze plvodce mitochondrii pochédzi ze skupiny
alfaproteobakterii (Lang et al., 1999). Jejich ptfesné urceni nebylo mozné pravé z faktori, jako
jsou LBA, sekvencni tahy a slaby fylogeneticky signal z divodu saturace mnoha

vvvvvv

zatazeny jako nejbliz§i piibuzné krodu Rickettsia (Emelyanov, 2003) ¢i k bakterii
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Rhodospirillum rubrum (Esser et al., 2004). Z divodu takovychto nejasnych vysledka autofi
provedli analyzy ,,NeighborNet*“ v programu SplitsTree (Huson et Bryant, 2006) a spektralni
analyzu metodami ,,Split Analyses (Wagele et Mayer, 2007), které jim pomohly odhalit
pritomnost systematickych chyb v tehdejsim soucasném datasetu potfebném k fylogenomické
analyze. Protoze vétSina genomil, které byly v datasetu, byla osekvenovana z ekonomickych
¢i lékarskych divodd, chybéla zde dostatecna fylogeneticka diverzita, coz také ptispiva
k LBA. Autofi proto osekvenovali celkem 18 novych genomt z 6 bakterialnich druhd,
pfiCemz celkem 9 ztéchto osekvenovanych druhti patiilo do fada Rickettsiales a
pridani téchto novych genomt do datasetu se systematicka chyba prokazatelné vyrazné
snizila. Pro findlni fylogenomickou analyzu byly z mitochondridlnich gend raznych
organismi vyuzity znich odvozené jaderné geny, které vznikly lateralnim pfenosem
z mitochondrii. Bylo prokazéano, ze oproti gentim kédovanym mitochondriemi maji ty jaderné
niz8i frekvenci substitu¢nich mutaci v sekvenci, podléhaji méné sekvencénim tahiim a
produkuji fylogeneticky strom v souladu se vzorovym uspofadanim gent, a tudiz jsou
vhodnymi markery k odvozeni ptvodu mitochondrii na stromu Zzivota. Na Obr. 2 lze
vidét findlni Bayesiansky konsenzualni fylogenomicky strom, k jehoz konstrukci byl pouzit
soubor piifazenych proteinovych sekvenci slozeny z 6 201 aminokyselin. Jako vnéjsi skupina
byl pouzit soubor Beta a Gammaproteobakterii. Vnitini uzly, u kterych neni jinak

specifikovana hodnota podpory, mély hodnotu podpory 1.0 (tj. nejvyssi mozna podpora).
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Obr. 2: Bayesiansky konsenzualni fylogenomicky strom sestrojeny z datasetu 72 Alfaproteobakterii a

6 eukaryotickych organismil, zacileny na mitochondrie a nejbliz§i vyvojové vétve. Pievzato z Wang et Wu
(2015).

Vysledny fylogenomicky strom ukézal, Ze nejbliz§imi pfibuznymi mitochondrii jsou
Celedi bakterii Rickettsiaceae a Anaplasmataceae. To by mohlo znamenat, Ze ptvodce
mitochondrii byl s nejvétsi pravdépodobnosti endosymbiontem bakterii fadu Rickettsiales.
Ziejmé ovSem nemusel byt obligdtnim symbiontem a diky tomu mohl opustit hostitele a dat
puvod obligatnim vnitrobunéénym liniim Rickettsiales, jak je zname dnes. Na rozdil od
piedchozich studii byly zde mitochondrie umistény pod fad Rickettsiales, a ne pouze jako
jeho sesterska vyvojova vétev. Nejhloubéji umisténou vétev v fadu Rickettsiales tvofii ¢eled’
Holosporaceae a mitochondrie vznikly az po oddéleni této ¢eledi. Nakonec na zakladé vysoké
podpory (0,97) vyvojové vétve Rickettsiales/mitochondria autofi dosli k zavéru, ze
mitochondrie se vyvinuly jako odvozena linie z radu Rickettsiales. Jak dale autofi uvadéji,
velky vyznam v dalSich fylogenetickych analyzach o urceni pfesného puvodu mitochondrii
bude mit celed Holosporaceae, jakozto nejbliz§i wvn&jsi skupina k vyvojové vétvi
mitochondria/Rickettsiaceae/Anaplasmataceae, protoze skryva potencial k dal§imu zvyseni

presnosti budoucich analyz.
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2.2 Genomika sinic a genome streamlining

Sinice jsou velmi rozmanitou a jedinou skupinou prokaryotickych organismt, ktera
provadi oxygenni fotosyntézu (Gupta et Mathews, 2010). Diky autotrofnimu stylu Zivota
kolonizovaly velké mnozstvi prostfedi od slanych ¢i sladkych vod az po pudy, v rozsahu
teplot polarnich oblasti po extrémni teploty horskych prameni. K této jejich Siroké ekologické

diverzité jsou sinice také velmi rozdilné morfologicky (Schirrmeister et al., 2015).

VétSina sinic ma cirkularni chromozém a maly pocet plazmidi, které mohou
dosahovat délky az nckolik stovek kilobdzi. Vyskytuji se také vyjimky jako u motskych
pikocyanobakterii rodu Prochlorococcus a Synechococcus, které nemaji zadny plazmid.
Rozdily jsou samoziejm¢ také v poctech kopii chromozomii (Hess, 2011). Moftské
pikocyanobakterie jsou hlavné mono ¢i diploidni. Nékteré sinice mohou byt také oligoploidni
(3-10 kopii genomu v bunice) a v extrémnich pfipadech vysoce polyploidni jako tomu je
u Synechocystis PCC 6803 snejvyssim poétem az 218 kopii chromozému v bufice
(Griese et al., 2011). Genom sinic je obecné jako U ostatnich prokaryot tvofen z vice jak 85 %
koédujicimi sekvencemi (Lynch, 2006). Z historického hlediska se vznik sinic pfedpoklada
nékdy v dobé pted 3,5 mld. let (Schopf, 2000). Tak dlouha doba evoluce mohla rozhodné
piispét k Siroké genomové diverzité mezi sinicemi. Velikost jejich genomu se pohybuje od
1,44 Mb u moiské sinice UCYN-A (Candidatus Atelocyanobacterium thalassa)
(Tripp et al., 2010) az po 11,6 Mb sinice Calothrix sp. PCC 7103 (Shih et al., 2012).

Komparativni analyzou 15 kompletnich genomovych sekvenci riiznych druhl sinic
bylo odhaleno celkem 3 188 proteinovych rodin (klastri ortolognich skupin proteint
sinic - CyOGs) koédovanych alesponn u 3 zanalyzovanych genomi sinic. Ztoho celkem
892 CyOGs bylo pfitomnych u vSech analyzovanych genomu a dal$ich 162 bylo pfitomnych
ve 14 genomech. Celkem tedy bylo nalezeno 1054 CyOGs pfitomnych alespon
ve 14 analyzovanych genomech, které autofi prace oznacili jako ,,core* sadu u sinic. Zajimavé
je, ze pouze 50 ztéchto gent bylo pro sinice unikatnich a 84 genl sinice sdilely
s fotosyntetickymi eukaryoty (Mulkidjanian et al., 2006).

Ur¢ité druhy sinic maji vysoce redukované a kompaktni genomy. Kuptikladu analyza
jiz zminéné sinice UCYN-A odhalila ptitomnost pouhych 1 241 gend. Doslo u ni k redukci
genomu, pravdépodobné za ucelem vyssi efektivity metabolismu (Lynch, 2006). Tento jev se

nazyva ,,genome streamlining” (zjednoduseni a zefektivnéni genomu). Zjistilo se, ze byly
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eliminovany vSechny geny zodpovédné za fotolyzu vody a geny centra vyvijejici kyslik, coz
jsou dulezité soucasti fotosyntetického aparatu. Déle chybi enzymy pro fixaci uhliku, Krebstv
cyklus a drahy pro syntézu nékterych aminokyselin a purinu (Tripp et al., 2010). V mnoha
sinicich je Krebstv cyklus neuplny s chybéjici a-ketoglutarat dehydrogendzou a NADH
oxidazou (Smith et al., 1967). Sinice UCYN-A ma pouze jeden enzym Krebsova cyklu, a to
malat dehydrogenazu. Geneticky charakter, metabolické nedostatky této sinice, ptitomnost na
kyslik citlivé nitrogendzy, redukovany genom, prozatimni neschopnost kultivace a dalsi
faktory poukazuji na symbioticky zptsob zivota této sinice. Pfedpoklada se, ze UCYN-A je
bud’ obligatnim endosymbiontem kryptického symbiotického partnera nebo se adaptovala a

ziskava organické ziviny z organické hmoty v oceanu (Tripp et al., 2010).

Typickym ptikladem bakteridlniho symbionta S redukovanym genomem, ktery by se
dal porovnat s UCYN-A, je Buchnera aphidicola. U této bakterie také chybi geny pro enzymy
Krebsova cyklu. Piitomny jsou pouze geny 2-oxoglutaratového komplexu. Dale chybi geny
pro biosyntézu ubichinontl a geny zodpovédné za fermentaci a anareobni respiraci. Navic je
komponentou pro homologni rekombinaci. Dalsi geny dulezité k SOS opravé, které chybi,
jsou lexA, umuCD, uvrABC, coz ¢ini tuto bakterii velmi zranitelnou. Dale chybi geny
potiebné pro metylaci a restrikci DNA. Chybi téméf vSechny geny pro tvorbu fosfolipidi a
lipopolysacharidi. V neposledni fadé nejsou v genomu B. aphidicoly pfitomny geny fidici
expresi pfi zmén¢ vnéjSich podminek, chybi vechny regulatory transkripce kromé dnaA, a
také chybi gen pro adenyldt cyklasu cyaA a gen crp pro CAMP receptor
(Shigenobu et al., 2000). Zachovany zustaly napiiklad geny pro biosyntézu aminokyselin
(Baumann et al., 1997). U symbionta Wigglesworthia glossinidia se gen dnaA naopak vubec
nenachazi (Akman et al., 2002) a u symbiotické sinice Nostoc Azollae doslo k pseudogenizaci
dnaA genu. Dal$imi dotéenymi geny jsou replikacni geny dnaX, dnaN, holB, ssb, geny pro
opravu DNA recD, alkA a gen recQ kodujici DNA helikazu (Ran et al., 2010).

Znamym prikladem sinice s redukovanym genomem je Prochlorococcus marinus.
Ukmeni MED4 a SS120 této sinice nebyly nalezeny geny ada kodujici
6-0-metylguanin-DNA metyltransferazu, ktera slouzi k opravé alkylovaného guaninu a
tyminu, dale gen recQ kodujici DNA helikdzu, a nakonec gen kodujici enzym z NUDIX
rodiny hydrolaz. Samotnému P. marinus MED4 navic schazi gen mutY pro A/G-specifickou

DNA glykolazu, gen recJ pro exonukledzu specifickou pro jednovldknovou DNA a geny
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exol/xseA a xseB kodujici podjednotky Exonukleazy VII (Dufresne et al., 2005). Co se tyce
gend zapojenych do fotosyntézy, P. marinus SS120 schazi gen psbU kodujici podjednotku
fotosystému II slouzici k ochrané kyslik vyvijejiciho komplexu pied inaktivaci teplem, a gen
psbV kodujici cytochrom ¢ asociovany s fotosystémem II. Na druhou stranu ma SS120 8 kopii
pcb genu kodujici proteiny svétlosbérného komplexu oproti MED4, ktera ma jen 1 kopii
tohoto genu. P. marinus SS120 ma také netplny Krebstiv cyklus. Chybi geny SucA a sucB
kodujici E1 (dehydrogenaza) a E2 (dihydrolipoamid sukcinyl transferaza) komponentu
2-oxoglutarat dehydrogendazového komplexu, dale schazi geny pro obé podjednotky

sukcinyl-CoA syntetazy a NAD-dependentni malat dehydrogenazy (Dufresne et al., 2003).

Mnoho organismi s redukovanym genomem ma také velmi nizky pomér G:C k A:T
bazim (Ussery et Hallin, 2004). To a dalsi jevy, jako maly pocet pseudogent a nizké procento
nekodujicich  sekvenci, se povazuji za typické pro genome  streamlining
(Giovannoni et al., 2014). Jako ptiklad 1ze uvést stievniho komenzala Lactobacillus johnsonii
kmen NCC 533, ktery ma procentualni zastoupeni A:T bazi 65 %, ¢i parazit Mycoplasma
mycoides subsp. mycoides, u kterého hladina A:T bazi dosahuje az 76 %
(Ussery et Hallin, 2004). Zastupce Buchnera aphidicola je na tom podobné, procentudlni
zastoupeni A:T bazi ma 74 %. (Tamas et al.,, 2002). Ze zastupci sinic lze uvést

Prochlorococcus marinus SS120 u néhoz je zastoupeni A:T bazi 64 %.

Je velice zajimavé, ze genomy sinic rodu Prochlorococcus vykazuji podobnosti
S parazitickymi ¢i symbiotickymi prokaryoty ve smyslu redukce genomu, zmensovani obsahu
G:C bazi a ztraty geni pro reparaci DNA, protoze jde o volné zijici sinice
(Dufresne et al., 2003).  Predpoklada se, ze existence tohoto fenoménu neni z divodu
genetického driftu ¢i relaxované selekéniho tlaku. Je mozné, Ze pro zivot v oceanu, kde mutize
byt nedostatek Zivin poskytuji redukované genomy jakousi selekéni vyhodu. Funkéni analyza
ztracenych genli neukazala vztah mezi jejich ztratou a specializaci pro urcitou ekologickou
niku. Bylo ovSem zji$téno, ze z genomu Prochlorococca se neztraci jen neesencialni geny.
Chybi totiz geny duleZité pro ochranu pted oxidativnim stresem. Je mozZné, Ze zde doSlo
k uplatnéni hypotézy Cerné Kralovny (Morris et al., 2012), kdy ztrata téchto gendl nebyla pro
Prochlorococca fatalni, protoze se ve stejném prostiedi nachazi organismus jako napf. sinice
rodu Synechococcus, které tyto geny maji a zvladaji produkovat dostatecné mnozstvi enzymi
snizujici reaktivni oxidativni C¢éastice na tUroven bezpecnou pro okolni organismy

(Sun et Blanchard, 2014). Je nutné ovSsem dodat, ze tento vztah mezi Prochlorococcem a
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Synechococcem je mutualni a tyto 2 rody spolu spolupracuji a sdili produkty metabolismu ve

svém zivotnim prostiedi (Moore et al., 2002).

2.3 VyuZiti celogenomového sekvenovani v evoluci sinic

Jak jiz bylo zminéno vySe, sinice oplyvaji Sirokou ekologickou a morfologickou
diverzitou. Na zaklad¢ morfologic byly jiz diive sinice taxonomicky rozdéleny do 5 oddild.
Oddily I a II zahrnuji jednobunécéné druhy, oddily III-V mnohobunécéné druhy. Sinice
v oddilech IV a V jsou schopny tvorby diferenciovanych typt bunék jako jsou heterocysty pro
fixaci dusiku, akinety pro pieziti nepfiznivych podminek a dalsi (Rippkaetal., 1979;
Shih et al., 2013).

Fylogeneze zaloZzena pouze na morfologii neni samoziejm¢ piesnd a az rozvoj
je napf. ta od Sanchez-Barcaldo et al. (2005), ve které provadéli fylogenetickou analyzu
14 druhti sinic na zéklad¢ 34 proteinti. S dalSim pokrokem a rozvojem sekvenovani se
postupné provadély analyzy se stale vétsim mnozsvim sekvenci a organismu. Swingley et al.
(2008) jiz provadél fylogenomickou analyzu 24 druhil sinic na zékladé¢ 583 ortolognich

proteint.

S kazdou introdukci nové osekvenovaného genomu miize dochazet ke zménam
V uspofadani fylogenomickych stromil. Je tedy dulezité identifikovat a pouZivat spolehlivé
markery, které odpovidaji vysledkiim soucasnych fylogenomickych analyz a zarovenn umozni
definitivni vymezeni riznych vyvojovych vétvi. Pfikladem takovychto uzite¢nych markert
jsou indely, coz jsou konzervované inzerce a delece v Siroce rozmisténych proteinech. Ty
mohou byt typické pro uréity kmen ¢i jeho hlavni podskupiny (Gupta et al., 2003;
Gupta et Mathews, 2010). Druhym typem vhodnych markeri jsou proteiny unikétni pro

urcité druhy organismi, v tomto piipad¢ pro sinice (Mulkidjanian et al., 2006).

proteinli typickych pro vSechny ¢i vétSinu sinic, ale také na hledani proteinti typickych pro
nékteré hlavni skupiny sinic. Na zaklad¢ ptifazeni 44 proteinovych sekvenci ze 44 druhi sinic
pak sestavili fylogeneticky strom metodou maximum likelihood. Sinice v tomto stromu

rozdélili do 3 vyvojovych vétvi (clade) A, B a C. (viz Obr. 3).

19



0.1

50 Gloeb violaceous
—‘ 87 E Synechoccus JA-2-3B’a Clade A
Synechoccus JA-3-3Ab

100 [ Syn. elongatus PCC7942
Syn. elongatus PCC6301

65 Pro. marinus MIT9215 \
—E Pro. marinus AS9601
96 Pro. marinus MIT9301 Low B/A
[ 4 Ecotype

67

Pro. marinus MIT9515
61 E Pro. marinus CCMP1986
66 Pro. marinus MIT9312

Pro. marinus MIT9211
Pro. marinus CCMP1375
Pro. marinus NATL1A
Pro. marinus NATL2A
Synechoccus RCC307 >
Synechoccus WH5701 Clade C
Pro. marinus MIT9313
Pro. marinus MIT9303
Synechoccus CC9605
Synechoccus WH8102
Synechoccus CC9902
Synechoccus BL107
Synechoccus CC9311
Synecoccus RSS9917
Synecoccus RSS9916
Synecoccus WH7805
80 Synecoccus WH7803
Thermosyn. elongatus

94

55

AN

Acaryochloris marina
Synechocystis PCC6803
Synecoccus PCC7002
Crocosphaera watsonii
Cyanothece ATCC51142 Chroococcales
Cyanothece CCY0110

Cyanothece PCC8801
Mic. aeruginosa NIES-843 Clade B

Mic. aeruginos PCC7806
Trichodes. erythraeum
Lyngbya sp. 8106
Nostoc sp. PCC7120
Anabaena variabilis
Nostoc punctiforme Nostocales

53

72

} Oscillatoriales

87 Nodularia spumigena j

Obr. 3: Maximum-likelihood fylogeneticky strom vybranych druhii sinic zaloZeny na pfifazeni 44
proteinii. Vyvojové vétve jsou oznaéeny A-C. Cisla u jednotlivych uzlli znamenaji procentualni vyjadieni
podpory metodou quartet puzzling, métitko vyjadiuje 0,1 substituci na misto v sekvenci a low B/A ecotype
odkazuje na Prochlorococcus spp. obsahujici niz§i pomér chlorofylu b/a2 jako adaptaci Kk ristu za jinych

svételnych podminek. Pfevzato Gupta et Mathews (2010)

Za pomoci programu BLASTP byly poté identifikovany proteiny spoleéné pro
vSechny sinice v tomto stromu a Vv jednotlivych vyvojovych vétvich. Proteint spole¢nych pro
vsechny sinice bylo nalezeno 39, s tim, ze 33 z nich se nachazelo u vsech sinic a zbyvajicich
6 chybélo u 1-2 druhti. Pro vyvojovou vétev A bylo nalezeno 14 specifickych proteint, pro
vyvojovou vétev B 38 specifickych proteinti a pro vyvojovou vétev C 60 specifickych
proteindl. I pfesto, ze se z velké Casti jednalo pouze o hypotetické proteiny s blize neurcenou
funkci, jejich pfitomnost v riznych vyvojovych vétvich indikuje, Ze se geny pro tyto proteiny
vyvinuly u spolecného piedka téchto vyvojovych vétvi a nasledné se udrzely pouze

u nekterych potomkii. Diky tomu se mohou stit vyznamnymi markery pro tyto vétve a
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spole¢n¢ s indely mohou pomoct vyftesit presn¢jsi vymezeni druhii v rdmci fylogenetickych
stromi. Dale se takovéto unikatni proteiny daji vyuzit kuréeni kompozice

Vv metagenomickych analyzach, jako to provedli von Mering et al. (2007).

Jak bylo zminéno vyse, nejstarsi vyskyt sinic se podle predpokladii datuje do doby
nékdy pred 3,5 miliardou let (Schopf, 2000). Jsou to jediné organismy, u kterych doslo
K vyvinu oxygenni fotosyntézy. Ostatni organismy jako fasy a rostliny tuto vlastnost ziskaly
diky endosymbidze se sinicemi, kterd vyustila ve vznik chloroplastd (Sagan, 1967;
Schirrmeister et al., 2015). Sinice vyrazné prispély k naristu hladiny atmosférického kysliku
na Zemi. Toto obdobi se nazyva Great Oxidation Event a doslo k nému asi pred 2,4 miliardou
let (Bekker et al., 2004; Anbar et al., 2007). S GOE je také spojovan vznik mnohobunéénosti

u sinic (Schirrmeister et al., 2013).

V praci Schirrmeistera et al. 2015 autofi studovali evoluci sinic kombinaci
fylogenomiky a fosilnich zaznamid. Metodou maximum likelihood zkonstruovali
fylogenomicky strom pro 65 taxond zalozeny na 756 identifikovanych proteinech. Tento
strom porovnali s jinym maximum likelihood stromem, tentokrat zalozenym na sekvencich
16S a 23S rRNA pro stejny pocet taxontll. Zatimco bootstrapova analyza u stromu zalozeného
na ribozomalni RNA poskytla 100% podporu pouze pro 24 ze 64 vétvi, u stromu zalozené¢ho
na 756 proteinech poskytla 100% podporu u 57 ze 64 vétvi. Na zkonstruovaném
fylogenomickém stromu autofi identifikovali 6 hlavnich vyvojovych vétvi. Nasledné provedli
analyzu stavu znaku K odvozeni evoluce mnohobunécnosti pomoci bayesianskych i maximum
likelihood metod. Vysledek téchto analyz ukazal, ze v pribéhu evoluce byla mnohobunéénost
alespoil 5x ztracena a 1 nebo 2x znovu ziskana u nékterych linii. Dale se ukazalo, Ze vétSina
mlads$ich sinic jsou potomky staré mnohobun&tné linie. Analyzy naznacuji, Ze ke vzniku

mnohobuné¢nosti doslo na uzlu 69 (viz Obr. 4).
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Obr. 4: Rekonstrukce stavu znaku k odvozeni evoluce mnohobuné¢nosti 64 taxont sinic metodou
maximum likelihood za pfedpokladu nesymetrickych zmén. Kolacové grafy na jednotlivych uzlech zobrazuji
zrekonstruované stavy znaku, kdy ¢erna barva oznacuje mnohobunéénost a Zluta jednobunéénost. Taxony jsou
pfedstavovany ruznymi barvami na zakladé jejich zafazeni do jednoho z 5 typd oddild podle

Rippka et al. (1979). Pfevzato z Schirrmeister et al. (2015).

Po urceni mista vzniku mnohobunécnosti bylo tfeba urcit pomoci datovani, kdy
k tomuto jevu doSlo. Zde byly testovany 2 hypotézy, a to, zda doSlo ke wvzniku
mnohobunécnosti pred nebo az po GOE. Ke kalibraci pro 4 analyzy (2 pro kazdou hypotézu)
byly pouzity 3 body:

C1 — vznik sinic — Spodni hranice pro vznik byla stanovena na 3,85 mld. let pro
vSechny analyzy. Dale pro 2 analyzy byla stanovena vrchni hranice na 2,45 mld. let, coz
predpoklada vznik pfed GOE a pro dalsi 2 analyzy byla stanovena vrchni hranice na

2,918 mld. let, coz je doba pted prvnim nartstem volného kysliku v ovzdusi.

C2 — vznik termindlni diferenciace bun¢k — Tato kalibrace byla zalozena na fosilnich
nalezech akinet, které jsou pfitomny pouze u sinic schopné tvorby heterocysti, tudiZ sinice
oddila TV a V podle Rippka et al. (1979). Spodni hranice byla stanovena na 2,32 mld. let

za ptredpokladu, ze existence heterocyst mohla poskytnout evolu¢ni vyhodu az po GOE,
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vrchni hranice byla stanovena na 1,957 mld. let, coz odpovida nejstar$im naleziim fosilnich

akinet.

C3 - evoluce mnohobunécnosti — prvni hypotéza piedpokladala vznik
mnohobuné¢nosti pied GOE. Zde byla spodni hranice pro kalibraci stanovena na 3,33 mid. let
predstavujici nejstarSi fosilni nélezy a vrchni hranice byla stanovena na 2,45 mld. let
predstavujici GOE. Druha hypotéza naopak piedpokladala vznik mnohobunécnosti az po
GOE. Zde byla tedy spodni hranice pro kalibraci stanovena na 2,45 mld. let a vrchni hranice
na 1,957 mid. let.

Vysledek vSech 4 analyz datoval vznik mnohobunécnosti pied GOE. Na Obr. 5 jsou

4 datované fylogenomické stromy z ptedchozi analyzy (viz Obr. 4), 2 pro kazdou hypotézu.
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Obr. 5: Datovani fylogeneze sinic pomoci molekularnich hodin. Jednotlivé body pro kalibraci jsou
vyznaceny Cisly ve vrchnim fylogenomickém stromu. Barvy oznacuji riizné oddily sinic podle rozdéleni Rippka
et al. (1979). Vyvojové vétve jsou vyznaeny v Cerném ramelku V pravé &asti obrazku. Misto vzniku
mnohobunéénosti je ve fylogenomickych stromech vyznaceno zelenym pruhem, misto GOE je vyznaceno svétle
modrym  pruhem. Geologickd obdobi jsou vyznadena ve vrchni ¢asti  obrazku. Prevzato

z Schirrmeister et al. (2015).
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analyz zlepSenim podpory fylogeneze sinic. Samotny ptivod sinic byl jiz dfive diskutovan a
jeho feSeni je stale v nedohlednu. Byl prokazan vyskyt volného atmosférického kysliku jiz
v dob¢é pfed 3 miliardami let, coz by mohlo naznaCovat piitomnost sinic v této dobé
(Lyons et al., 2014). Bylo také vysvétleno, Ze pivodné produkovany kyslik byl v tehdejsi
atmosféte vychytavan riznymi reduktanty, coz by mohlo vysvétlit tak pozdni nastup GOE
(Catling et Claire, 2005). Vysledek z datovaci analyzy naznauje, Ze mnohobunéénost mohla
napomoct zvySenému nartistu sinic a tim ke zvySenému metabolismu cili ke zvySené
fotosyntetické aktivité a naslednému rozsifeni sit¢ producentl kysliku. Tim mohlo nasledné
dojit ke spusténi GOE. Mnohobunécnost mohla dale poskytnout nové moznosti diversifikace

sinic a adaptace na nové Zivotni podminky.

Jednim z nejzajimavéjSich rodu sinic z pohledu evoluce je uréité rod Synechococcus.
Ten je obecné povazovan za jeden znejrozSifenéjSich mikroorganismii na Zemi a
s Prochlorococcem patii ~ mezi  vyznamné  moiské  primarni  producenty
studie ukazaly zatazeni sinic tohoto rodu do né¢kolika vyvojovych vétvi bez odpovidajicich
ekologickych ¢i morfologickych vlastnosti (Honda et al., 1994; Robertson et al., 2001). Ve
své publikaci se témito evoluénimi vztahy zabyvali Dvorak et al. (2014). Jejich prace
zahrnovala de novo sestaveni a anotaci genomu nové Synechococcu podobné sinice
Neosynechococcus sphagnicola, a dale porovnani fylogeneze zalozené na 16S rRNA
sekvencich Synechococcii s fylogenomickym stromem zalozenym na 192 ortolognich genech
ze soucasnych dostupnych genomu Synechococcu. Topologie obou stromt byly velmi
podobné, nicméné zrovna v piipadé zatazeni N. sphagnicola se stromy od sebe lisily. Ten,
ktery byl zalozeny na 16S rRNA zafadil N. sphagnicola do vyvojové linie k Leptolyngbya
frigida, kdezto strom zaloZeny na 192 ortolognich genech ji zafadil k Leptolyngbya boryana,
ktera se nachazi v 16S stromu v jiné vyvojové vétvi (viz Obr. 6, Obr. 7). Podle vysledku
fylogenetické analyzy autofi dosli k zavéru, Ze Synechococcus je polyfyletickym rodem.
Jednotlivé linie obsahovaly smés sladkovodnich i motskych izolati zijicich jak v oblastech

s mirngjsimi, tak v oblastech s vysokymi teplotami.

Déle autoti provedli datovani obou zkonstruovanych stromti. Kalibrace datovani byla
totoZzna pro oba stromy. Kalibraénim bodem ¢. 1 byl vznik akinet, ktery byl ustanoven na

zaklad¢ fosilnich zaznaml. Spodni hranice pro kalibraci byla nastavena na 2,1 mld. let
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(Amard et Bertrand-Sarfati, 1997). Kalibracnim bodem ¢. 2 byl kofen stromu. Spodni hranice
pro kalibraci byla nastavena na 3,8 mld. let na zaklad¢ fosilnich nalezii fotosyntetizujicich
sinic (Nisbet et Sleep, 2001). Horni hranice byla nastavena na 2,7 mld. let ptedstavujici
pravdépodobny vznik sinic produkujicich kyslik (Brocks et al., 1999). Tietim kalibra¢nim
bodem byla doba vzniku sinic tvofici filamenta. Spodni hranice pro kalibraci byla nastavena
na 3,08 mld. let a horni hranice na 2,38 mld. let (Shirrmeister et al., 2013).

Chronogram zalozeny na sekvencich 16S rRNA ukazal, Ze nejstar§Simi by mohly byt
kmeny obyvajici termalni oblasti, ze kterych se pak dale Sifily do moifi a nésledné
sladkovodniho prosttedi. Ne vSechny vyvojové linie byly podle analyzy evolu¢né stejné starg.
Zatimco se zda, ze vyvojova vétev €. 10, kterd obsahovala smés sladkovodnich a motskych
kment, se vyvinula pied 1,5-1,36 mld. let, vyvojova vétev 1 vznikla pravdépodobné pted
3,4-3,27 mld. let. Rozpor mezi 16S rRNA chronogramem a chronogramem zalozenym na
ortolognich genech vznikl u nejvice zastoupené linie moiskych pikoplanktonnich
Synechococcii ve vyvojové vétvi €. 10. Podle 16S rRNA se linie oddélila pied 2-1,81 mld. let,
zatimco podle ortologt pied 2,35-2,14 mld. let. Pouze 3 z vyvojovych vétvi, 1, 2 a 5 vznikly
pted GOE, ktery byl v obdobi pied 2,32-2,45 mld. let (Bekker et al., 2004) (viz Obr. 6,
Obr. 7). Samotny ptuvod celého rodu Synechococcus autofi podle vysledkt datovani
predpokladaji do doby ptred 3 mld. let. Z velké Casti se vysledky této analyzy shodovaly
bylo nutné ovSem dodat, Ze jsou do urcité miry nejisté, a to hlavné z diivodu, Ze v porovnani
s rostlinami a zivo€ichy maji sinice mizivé mnozstvi fosilnich zaznamut. I piesto se da
Zavice jak 3 mld. let doslo 12x k jeho divergenci. Jeho celosvétové dominanci piipisuji
autofi n€kolik faktord. Zaprvé rychlou genera¢ni dobu (Moore et al., 1995), dale schopnost
kompetice o zisk zivin (Young, 2007) a svétla (Moore et al., 1993) diky malé velikosti a tvaru
bunék, a nakonec diky pievladani horizontalniho pfenosu gend skvéla schopnost zisku a

vyuzivani cizi DNA, ktera miize poskytnout selektivni vyhodu.
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Obr. 6: Chronogram vsech linii Synechococca a dalsich sinic zaloZzeny na Bayesianské fylogenezi
sekvenci 16S rRNA. Identifikované vyvojové vétve jsou Ciselné oznaceny v pravé Casti obrazku. Hvézdicky
znazortiuji hodnoty posteriornich pravdépodobnosti nad 0,9. Informace o staii v jednotkich miliard let jsou
ptifazeny K jednotlivym uzlim. Organismy jsou barevné oznaCeny podle svého prostiedi vyskytu, které je

uvedeno na obrazku. GOE je znazornéno modrym pruhem. Prevzato z Dvotak et al. (2014).
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Obr. 7: Chronogram Maximum-likelihood fylogenomického stromu zalozeného na 192 ortolognich
genech. Hodnoty podpory uzlii bootstrapové analyzy nad 70 % jsou znazornény jednou hvézdickou, nad 90 %
dvéma hvézdi¢kami. Informace o stafi v jednotkach miliard let jsou ptitazeny Kk jednotlivym uzlim. Organismy
jsou barevné oznaceny podle svého prostiedi vyskytu, které je uvedeno v obrazku. GOE je znazornéno modrym

pruhem. Pievzato z Dvotak et al. (2014).
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2.4 Sekundarni metabolismus Sinic

Sinice jsou zndmymi producenty mnoha toxinil. Nejvyraznéji se objevuji v letnich
mesicich a jejich toxiny maji mnoho nezddoucich ucinkdi na lidsky organismus
(Dittmann et al., 2012). Krom¢ toxint jsou ale sinice zdrojem mnoha jinych a uzite¢nych
latek (Burja et al., 2001). Syntézu téchto latek maji na svédomi z velké Casti syntazy pro
neribozomalni peptidy (NRPS) a polyketid syntizy (PKS). Analyzou sekundarniho
metabolismu byly tyto syntazy nalezeny az u 70 % vybranych genoml sinic
(Shih et al., 2013).

Calteau et al. (2014) identifikovali u 89 ze 126 genomu sinic 190 klastrti genti pro
NRPS, 162 pro PKS a 100 hybridnich klastrli kédujicich jak NRPS tak PKS. Proteinové
sekvence vSech z téchto 452 klastrii autofi porovnali za Gcelem seskupeni podobnych drah
do spole¢nych rodin klastri genl, které mohou kodovat megasyntetazy zapojené do
biosyntézy blizce pfibuznych metaboliti. Autofi byli schopni identifikovat par zajimavych
biosyntetickych drah. Prvni zahrnovala PUFA PKS (polyketid syntdzy polynenasycenych
mastnych kyselin), které jsou zapojeny do produkce glykolipidii heterocyst, coz je posledni
krok zrani heterocyst, ktery zajistujé jejich nepropustnost kysliku (Fan et al., 2005;
Kumar et al., 2010). Dale byly nalezeny klastry obsahujici geny spojené s transportnimy
systétmy sideroforti, coz jsou latky jejichZz néaplni je ziskavani Zzeleza z prostiedi
(Neilands, 1995). Tento nalez byl pro autory necekany, protoze u sinic bylo dfive
charakterizovano pouze malé mnozstvi sideroforti, ptikladem mutze byt anachelin 1 ptivodné

charakterizovany v sinici Anabaena cylindrica CCAP 1403/2A (Beiderbeck et al., 2014).

Jedny ze znamych sekundarnich metabolit nalezenych ve vSech hlavnich vyvojovych
liniich bakterii, jsou bakteriociny (Riley et Wertz, 2002). Bakteriociny jsou antimikrobialni
latky a pouzivaji se v potravinaiském pramyslu jako konzervanty (Galvez et al., 2008) ¢i
antibiotika (Piper et al., 2009; Wieland Brown et al., 2009). U sinic byly také nalezeny klastry
genl zodpovidajici za syntézu bakteriocini. Tyto klastry 1ze klasifikovat do 7 skupin na
zaklad¢ odlisné organizace katalytickych domén v klastrech. Mnoho konkrétnich produkti
téchto klastrti genti je zatim zcela neznamych (Wang et al., 2011), ale u n¢kterych druhu sinic
byl objeven protein slouzici ksyntéze wurcit¢tho typu bakteriocinli, lantibiotik
(Begley et al., 2009; Goto et al., 2010). U sinice Prochlorococcus marinus MIT9313 byla

navic zjisténa pritomnost samotnych lantipeptidu (Li et al., 2010).
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1.

Cil prace

Vypracovani literdrni reSerSe na téma fylogenomika a vyuziti celogenomového
sekvenovani ve vyzkumu evoluce sinic.

Bioinformatickd analyza primarnich sekvenacnich dat: sestaveni genomt, anotace
kodujicich regiont, repetici, tRNA.

Rekonstrukce fylogenetickych vztahii mezi osekvenovanymi genomy s genomy
Vv databazi.
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4 Material a metody

4.1 Biologicky material

Vzorky DNA izolované z 2 druhu sinic “Synechococcus sp. S4” a “Jacksonvilllea
apiculata 2014/77b”. Kmeny jsou ulozeny ve sbirce kmenti sinic a fas Katedry botaniky
PiF UP. Kultury byly péstovany v 90mm Petriho miskach v tekutém Zehnderové médiu
(Staub, 1961) za nasledujicich podminek: Teplota 26+1 °C, osvétleni 20 pmol m? s?,
svételny rezim 12 h svétlo/12 h tma. Sinice Jacksonvillea apiculata byla ziskana z prostiedi
dna sladkovoniho jezera, Sinice Synechococcus sp. S4 ma pravdépodobné epizoicky nebo

endozoicky zpusob Zivota, byla ziskana z prvoka Paramecium sp.

4.2 Sekvenovani DNA

Sekvenovani DNA bylo provedeno v analyzatoru Illumina MiSeq pracovniky Ustavu
Experimentalni Botaniky, AV CR, Olomouc. Knihovna pro sekvenovani byla pfipravena
pomoci kitu TruSeq Nano DNA (Illumina Inc., USA) z 200 ng DNA podle instrukei vyrobce,
ale digesce DNA byla provedena v ultrazvukovém sonikatoru Bioruptor Plus
(Diagenode, Belgie) a velikostni selekce byla modifikovana za ucelem zisku inzerti o
velikosti kolem 1000 bp. Velikost inzertd byla urCena kitem Agilent High Sensitivity
(Agilent Technologies Inc., USA) a koncentrace knihoven byla stanovena pomoci kitu KAPA
Library Quantification for Illumina (Kapa Biosystems, USA). Pro sekvenovani parovych

koncti a produkce cteni o délce 300 bp byl pouzit MiSeq Reagent Kit v3 (Illumina Inc., USA).

4.3 Bioinformaticka analyza

Pocetné narocné analyzy byly zpracovany v prostiedi Linux Ubuntu 14.04 LTS na
vykonném HP Workstation Z820 (2x Intel Xeon 6ti jadrovy procesor po 2 vlaknech), 128 GB
RAM, 2x 2 TB harddisk.

43.1 Zpracovani primarnich sekvenc¢nich dat

Primarni sekven¢ni data vzorku DNA druhu Jacksonvillea apiculata 2014/77b byla
sestavena de novo do kontigh pomoci programu MIRA verze 4.0.2 (Chevreux, 1999).
Primarni sekvenc¢ni data vzorku DNA druhu Synechococcus sp. S4 byla sestavena do kontigli

pomoci téhoz programu podle referenéniho genomu sinice Cyanobium gracile PCC 6307 na
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zaklad¢ predpokladané piibuznosti téchto dvou druhd. U de novo sestaveni genomu
J. apiculata bylo nastaveno piesné sestavovani job = genome,denovo,accurate, dale
zpusob, jakym byl genom sekvenovan, tedy sekvenovani parovych konct, autopairing a
technologie  pouzitda  k sekvenovani  genomu, solexa od  firmy  Illumina,
technology = solexa. Nakonec bylo v nastaveni zakazano pteruSeni analyzy z divodu
délky jednotlivych ¢teni >40 bazi parameters = -Nw:cmrnl=no. U sestavovani genomu
Synechococcus sp. S4 bylo nastaveno piesné sestaveni podle reference
job = genome,mapping,accurate a samotnd referencni sekvence is_reference. Poté byl
nastaven zpusob sekvenovani, tedy sekvenovani parovych konct, autopairing, dale byla
nastavena technologie, ktera byla pouzita k sekvenovani genomu, solexa od firmy Illumina,

technology

solexa a zakaz pteruseni analyzy z divodu délky jednotlivych ¢teni >40 bazi

parameters = -NW: cmrnl=no.

4.3.2 Anotace kodujicich oblasti

Po sestaveni sekvence DNA J. apiculata do kontigti byla provedena jejich identifikace
v programu BLASTN (Altschul et al., 1990). Kontigy, jejichz sekvence DNA nebyla
identifikovana jako Zadny zndmy druh sinice dostupny v datab4zi GenBank, ale odpovidala
jinym bakteridlnim druhim, byly ze sekvencnich dat manudlné odstranény. Po odstranéni
kontaminantii zustal celkovy pocCet kontigh v sekvenénich datech 256. Genom
Synechococcasp. S4 byl sestaven podle referenéniho  genomu  sinice
Cyanobium gracile PCC 6307. Byl tedy tvofen jen 1 kontigem. Poté byly anotovany kodujici
oblasti v sekven¢nich datech obou sinic pouzitim nastroje RAST (Rapid Annotation using
Subsystem Technology) v zakladnim nastaveni s povolenim opravy posunu ¢tecich ramcd.
RAST nejdiive vyhledal tRNA sekvence v genomu pomoci programu tRNAscan-SE
(Lowe et Eddy, 1997), a poté identifikoval rRNA kodujici geny pomoci svého nastroje
»search_for rnas®“. Nasledn¢ provedl prvotni vyhledavani genti programem GLIMMER?2
(Delcher et al., 1999). Nalezené geny byly podrobeny porovnani s malou sadou proteini
univerzalnich pro prokaryota. Na zaklad¢ toho byly nalezeny nejbliz$i sousedni genomy
ke zkoumanému genomu. Poté byl nové pfidany genom porovnan se sadami proteinti téchto

sousedu a byla uréena funkce odpovidajicich geni (Aziz et al., 2008).
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4.3.3 Anotace repetitivnich sekvenci

Repetitivni sekvence v sekven¢nich datech byly anotovany pomoci programu
RepeatMasker verze 4.0.6, ktery slouzi k vyhledavani rozptylenych repetic v genomech
(Smit et al., 1996). Konkrétnim nastrojem pro vyhledavani repetic byl RMBlast, kompatibilni
verze standardniho NCBI BLASTu pro RepeatMasker. Za vyhledavaci nastroj (-e) byl zvolen
portal NCBI. Program byl spustén za paralelniho pouziti 4 procesort (-pa). Déle bylo
nastaveno pomalejsi a citlivéjsi vyhledavani repetic v databazi (-s). Za piibuzny druh
nachazejici se v taxonomické databazi NCBI a zaroven v databazi repetitivnich sekvenci

RMbase (-species) byl zvolen organismus Arabidopsis thaliana (viz piikaz nize).
./RepeatMasker -e ncbi -pa 4 -s -species arabidopsis

Inzeréni elementy byly v sekvenénich datech vyhledany programem BLAST
v databazi ISfinder v zékladnim nastaveni (dostupné na https://www-is.biotoul.fr/)
(Zhang et al., 2000).

Segmenty nahromadénych pravidelné rozmisténych kratkych palindromickych repetic
(CRISPR) byly v sekvenénich datech vyhledany online programem CRISPRfinder

v zakladnim nastaveni (dostupné na http://crispr.i2bc.paris-saclay.fr/) (Grissa et al., 2007).

434 Anotace tRNA

Pocet a typy tRNA sekvenci v sekvencnich datech byly zjiStény pomoci programu
tRNAscan-SE v zakladnim nastaveni (dostupné na http://lowelab.ucsc.edu/tRNAscan-SE/)
(Lowe et Eddy, 1997).

435 Analyza pritomnosti genli sekundarniho metabolismu

Pomoci programu antiSMASH verze 4.0 v zakladnim nastaveni byly v genomech
obou sinic vyhledany klastry genti pro biosyntézu sekundarnich metabolitd

(Tilmann et al., 2015) (dostupné na http://antismash.secondarymetabolites.org).

43.6 Fylogenomicka analyza

Cast této analyzy byla provedena v programu Hal pro automatickou fylogenetickou
analyzu genomovych dat (Robbertse et al., 2011). Tento program vyuziva né&kolik

podprogrami spousténych za sebou postupné v né€kolika krocich. V prvnim kroku byla
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provedena identifikace ortologii. Kazdy protein z proteoml poskytnutych k fylogenomické
analyze byl srovndvan se vSemi ostatnimi proteiny z téchto proteomt v programu BLAST.
Na zaklad¢ vystupu z BLASTu byly poté pomoci programu MCL (Markov Cluster) vSechny
proteiny rozdéleny do skupin podle piibuznosti. Nasledné byly vybrany skupiny proteinti
obsahujici vzdy pravé jeden protein z jednoho organismu, jehoz sekvence proteini byly
pouzity k analyze. Uvnitt téchto skupin bylo provadéno mnohocetné piifazovani sekvenci
proteintt v programu MUSCLE, a poté byly jednotlivé vystupy z piifazovani editovany
programem Gblocks, ktery odstranil méné vérohodné piifazené sekvence a ostatni rozdilné

oblasti.
hal -a muscle -E -N 24 -0 Se,Sg

a — program pro mnohocetné ptifazovani sekvenci
E — vypsat zpravu o chybach
N — pocet jader pocitace pouzitych k analyze

0 — vnéjsi skupiny

Nasledné byly vSechny ortology spojeny do jedné matice. Matice byla vyuzita
k sestrojeni  fylogenomického stromu metodou Maximum likelihood v programu
RAXMLHPC verze 8.0.0 (Stamatakis, 2014). Za substitu¢ni model byl zvolen CAT, ktery
pocita s mistné specifickymi vlastnostmi proteind v pribéhu evoluce, kdy je kazda pozice
proteinu pod velmi specifickym selekénim tlakem, a na téchto pozicich se mize vlivem
tohoto tlaku nachézet jedna z 20 znamych aminokyselin v pribéhu evoluce (Lartillot, N. et
Philippe, H., 2004) s proteinovou matici LG (Le, S. Q. et Gascuel, O., 2008).

Pro fylogenomickou analyzu Synechococca sp. S4 byly jako vngjsi skupiny pouzity
druhy Synechococcus elongatus PCC 6301 a Synechococcus elongatus PCC 7942,

raxmlHPC-PTHREADS-AVX -m PROTCATLG -p 12345 -T 4 -o Se,Sg

Vsechny sinice pouzité pro fylogenomickou analyzu sinice Synechococcus sp. S4 jsou
uvedeny v Tab. 1 v Ptiloze.

Pro fylogenomickou analyzu Jacksonvillea apiculata bylo nejdfive pomoci programu
AMPHORAZ2-master vybrano 14 zéakladnich (core) proteinti kddovanych ve vSech ostatnich
genomech sinic. Program byl spusStén v zdkladnim nastaveni. Nasledné bylo u téchto sad

proteinli provedeno mnohocetné pfifazovani v programu Hal pomoci programu MUSCLE.
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Jako vngjsi skupiny Dbyly vybrany sinice Gloeobacter kilaueensis JS1 a
Gloeobacter viloaceus PCC 7421.

hal -a muscle -E -N 24 -o GJ,Gv

Na zakladé mnohocetného prifazeni byl sestrojen fylogenomicky strom metodou
Maximum likelihood v programu RAXMLHPC verze 8.0.0 se substitu¢nim modelem CAT a
proteinovou matici LG. Jako vné&jsi skupiny byli zadani vySe zminéni zastupci rodu

Gloeobacter.
raxmTHPC-PTHREADS-AVX -m PROTCATLG -p 12345 -T 4 -0 GJ,Gv

Vsechny sinice pouzité pro fylogenomickou analyzu sinice
Jacksonvillea apiculata 2014/77b jsou uvedeny v Tab. 1 v Priloze. Topologie obou
fylogenomickych stromti byla podpofena bootstrapovou analyzou s 1 000 opakovanimi pies
portal CIPRES Science Gateway (Miller et al., 2010). Vysledné stromy byly vizualizovany
v programu FigTree verze 1.4.3 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/).

4.3.7 Analyza horizontilniho pirenosu genii

Za pomoci programu SigiHMM (Waack et al.,, 2006) byla provedena analyza
horizontalniho pfenosu genli v zadkladnim nastaveni se zvySenou citlivosti vyhledavani
potencialnich pfenesenych genll u sinic Synechococcus sp. S4 a
Cyanobium gracile PCC 6307.

./SigiHMM -sens 0.95
43.8 Analyza pritomnosti deleci, inverzi

DNA sekvence anotovanych genomt vzorku Synechococcus sp. S4 a
Cyanobium gracile kmen PCC 6307 byly porovnany v programu BLASTN v zakladnim
nastaveni. Vystupni soubor porovnani téchto genoml byl spolecné se soubory obou
anotovanych genomu ve formatu GenBank nahran do programu ACT (Artemis Comparison

Tool) (Carver et al., 2005) a manualn¢€ prohledany na pfitomnost deleci a inverzi.

4.3.9 Ontologie genii (GO)

Analyza funkce genu podle slovniku Gene Ontology, popisujiciho funkce genu, byla

provedena pro potvrzeni jejich funkce uréené RASTem, a u Synechococcus sp. S4 také pro
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porovnani gent ur€ité funkce S nejbliz§im ptibuznym druhem, C. gracile PCC 6307. Analyza
byla provedena za pomoci skriptl, které po ptevedeni soubori z formatu GenBank do
tabulkového forméatu porovnavaji soubory sekvenci s knihovnou vSech genti anotovanych GO

analyzou a vyjmou ze souboru geny, které GO analyzou nebyly anotovany.

4.3.10 Datovani fylogeneze Synechococcus sp. S4

Sekvencni data proteomti 130 druhii sinic byla pouzita k vytvofeni mnohocetného
pfifazeni v programu Hal s pomoci programu MUSCLE. Jako vné&jsi skupiny byly vybrany

sinice Gloeobacter kilaueensis JS1 a Gloeobacter viloaceus PCC 7421.
hal -a muscle -E -N 24 -o GJ,Gv

Na zékladé mnohocetného pfitazeni byl nasledné sestrojen fylogenomicky strom
metodou Maximum likelihood v programu RAXMLHPC verze 8.0.0 se substituénim modelem
CAT a proteinovou matici LG. Jako vnéjsi skupiny byli opét zadani oba zéstupci rodu

Gloeobacter.

raxmlHPC-PTHREADS-AVX -m PROTCATLG -p 12345 -T 4 -o GJ,Gv

Pro tuto analyzu byly pouzity proteomy sinic uvedenych v Tab. 1 v Ptiloze. Datovani
fylogeneze bylo nésledné¢ provedeno na tomto sestrojeném fylogenomickém stromu
v programu 18s verze 1.70 pro odvozeni tempa molekuldrni evoluce (Sanderson, 2003).
Jednotky pro urceni délek vétvi byly nastaveny na lengths=persite, coz odpovida
oc¢ekavanému poctu substituci na misto sekvence. Toto nastaveni se typicky pouziva pro
maximum likelihood analyzy. V nastaveni, zda je strom ultrametricky bylo zvoleno
ultrametric=no, protoze koncové uzly ptedstavujici druhy nejsou ve stejné roviné a nejsou
stejné vzdalené od spole¢ného predka. Délka sekvence mnohocetného pfifazeni byla
nsites=12052. V¢étve snulovou délkou byly prevedeny do polytomickych nastavenim
ptikazu collapse. Dale byl nastaven odhad stafi vSech uzli unfixage taxon=all. Uzly
urcené ke kalibraci datovani byly pojmenovany a oznaceny piikazem mrca. Zvolena mista
byla 3, a poté pomoci ptikazu constrain taxon byl u téchto mist nastaven odhad jejich stafi.
Kalibrace byla z vétsi ¢asti provedena na zakladé kombinace fosilnich a molekularnich

kalibraci publikovanych v praci Shirrmeistera et al. (2013).
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Cl — mrca akinets Ft Rb — Kalibracnim bodem ¢. 1 byl vznik akinet, ktery byl
ustanoven na zékladé fosilnich zaznami. Spodni hranice pro kalibraci byla nastavena na

2,1 mid. let (Amard et Bertrand-Sarfati, 1997)

C2 —mrca root Gv SU — Kalibra¢cnim bodem ¢. 2 byl kofen stromu. Spodni hranice
pro kalibraci byla nastavena na 3,2 mld. let na zaklad¢ fosilnich nalezti fotosyntetizujicich
sinic (Satkoski et al., 2015). Horni hranice byla nastavena na 2,7 mld. let ptedstavujici

pravdépodobny vznik sinic produkujicich kyslik (Brocks et al., 1999).

C3 —mrca filaments PQ AC — Ttretim kalibracnim bodem byla doba vzniku sinic
tvoficich filamenta. Spodni hranice pro kalibraci byla nastavena na 3,08 mld. let a horni
hranice na 2,38 mld. let (Shirrmeister et al., 2013).

Ptikazem set checkGradient=yes byla nastavena dodate¢nd kontrola vysledku
analyzy. K odhadu c¢ast oddéleni vétvi a substitucniho tempa byla pouzita metoda PL
(penalized likelihood), ktera kombinuje parametricky model majici rozdilna substitu¢ni tempa
na kazdé¢ vétvi s neparametrickou penalizaci, kterd se zvysuje, pokud se rychlost temp pfilisné
zvySuje od vétve k vétvi (Sanderson, 2002). Smoothing parametr byl nastaven na hodnotu
1 000, vyhledéavaci algoritmus byl zvolen TN. Déle byl nastaven odhad intervalt spolehlivosti
pro  jednotlivée uzly divtime method=p1 smoothing=1000 algorithm=tn
confidence=yes. Piikazem showage byly odhady stafi a temp substituce vypsany do tabulky.
Vysledek analyzy byl vypsdn jako chronogram describe plot=chronogram

plot=chrono_description.

Vysledny chronogram byl vizualizovan v programu FigTree verze 1.4.3.
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3) Vysledky

5.1 Jacksonvillea apiculata

5.1.1 Obecné informace 0 genomu

Jacksonvillea apiculata je sladkovodni sinici obyvajici dna jezer (Hasler et al., 2017).
Genom této sinice byl sestaven de novo. Pomoci nastroje RAST byla provedena anotace
kodujicich sekvenci J. apiculata. Po manualnim odstranéni kontaminaci jinymi bakterialnimi
sekvencemi tvotilo sekvenéni data 255 kontigt. Velikost genomu J. apiculata byla stanovena
na 10 689 215 Mb, s 44% obsahem GC bazi. Primérna délka sestavenych kontigi (N50) byla
97 856 bazi. V sekvenci bylo nalezeno 10 096 protein kodujicich sekvenci a 136 riznych
RNA. Zékladem anotace pomoci RASTu je zafazeni jednotlivych kodujicich sekvenci do
urcitych subsystému podle jejich funkce urcené na zéklad¢ identifikace programem BLAST.
Do subsystémi bylo zatazeno celkem 34 % ze vSech kodujicich sekvenci. U 5 794 sekvenci
byla identifikovana funkce, 4 302 jich ziistalo pouze hypotetickych. Prehled byl zapsan do
Tab. 2. Zastoupeni anotovanych kodujicich sekvenci v subsystémech a kategorie subsystémi
jsou zobrazeny na Obr. 8. Nejvétsi pocet geni (596) byl zatazen do subsystému Kofaktory,
Vitaminy, Prostetické skupiny, Pigmenty. DalSimi nejvice zastoupenymi subsystémy
S poctem zatazenych gent nad 500 byly Uhlovodiky (577), Aminokyseliny a jejich derivaty
(562) a Metabolismus proteint (538). Mezi nejméné zastoupené subsystémy, do kterych bylo
zafazeno méné nez 10 genil patfily Dormance a sporulace (5), Ziskavani Zeleza a jeho

metabolismus (4) a Fagy, Profagy, Transpozibilni elementy, Plazmidy (2).

Tab. 2: Ptehled zafazeni protein koédujicich sekvenci sinice J. apiculata nastrojem RAST do

subsystémul.
Celkovy pocet
protein Zarazeno do subsystému Nezarazeno do subsystému
koédujicich
sekvenci
3434 (34 %) 6 662 (66 %)

10 096 Identifikovanych Hypotetickych Identifikovanych Hypotetickych

3319 115 2475 4187




Distribuce v subsystéemech Kategorie subsystémt

I Kofaktory, Vitaminy, Prostetické skupiny, Pigmenty (596)
Il Bunééna sténa a Kapsula (245)
Il Virulence, Nemoci, Obrana (100)
I Metabolismus drasliku (40)
Il Fotosyntéza (122)
Razné (92)
I Fagy, Profagy, Transpozibilni elementy, Plazmidy (2)
Membranovy transport (186)
Il Ziskavani Zeleza a jeho metabolismus (4)
Metabolismus RMNA (248)
Il Syntéza a metabolismus nukleosidd a nukleotidd (140)
Metabolismus proteind (538)
W Bunéény cyklus a bunééné déleni (222)
Motilita a chemotaxe (38)
I Bunééna signalizace a regulace (200)
Sekundami metabolismus (16)
Metabolismus DNA (205)
Il Mastné kyseliny, lipidy, izoprenoidy (157)
Il Vetabolismus dusiku (56)
Bl Dormance a sporulace (5)
B Respirace (117)
B Odpovéd na stres (195)
Metabolismus aromatickych slou€enin (15)
Aminokyseliny a jejich derivaty (562)
Metabolismus siry (81)
Metabolismus fosforu (106)
Uhlovediky (577)

Obr. 8: Zastoupeni anotovanych gent J. apiculata v subsystémech a jejich kategorie podle RASTu.

5.1.2 Anotace repetitivnich sekvenci

Program RepeatMasker verze 4.0.6. odhalil v sekvenénich datech sinice Jacksonvillea
apiculata rtzné druhy repetitivnich sekvenci na zakladé jejich porovnani s repeticemi
nachazejicimi se v databazi RMbase pro rostlinu Huseni¢ek rolni (Arabidopsis thaliana).
Tento organismus byl zvolen z divodu jeho nejblizsi ptibuznosti k sinicim v ramci vSech
organismil nachazejicich se v databdzi RMbase. Z celkového poctu 60 nalezenych repetic jich
10 tvofilo retroelementy ¢i jejich ¢asti, z toho 9 jich pattilo do nadrodiny Tyl/Copia a 1 do
nadrodiny Gypsy/DIRS1. Vsechny tyto nalezené retroelementy patiily do skupiny LTR, coz
znamend, 7e jejich sekvence je, nebo byla ohranicena dlouhymi koncovymi repeticemi.
Dalsich 14 nalezenych retroelementu ¢i jejich ¢asti pattilo do tiidy DNA transpozont. Z toho
6 jich bylo zatazeno do nadrodiny Hobo-activator, 6 do nadrodiny MULE-MuDR, 1 do
nadrodiny Helitronii a 1 do nadrodiny ATREP. Nasledné¢ bylo nalezeno 15 repetitivnich
sekvenci patfici mezi malé RNA. Jednalo se o 10 sekvenci pseudogeni rRNA velké
podjednotky ribozomli (LSU-rRNA-Ath) a 5 sekvenci pseudogenli rRNA malé podjednotky
ribozomli (SSU-rRNA-Ath). Posledni nalezené sekvence byly rtzné jednoduché repetice.
Téch bylo nalezeno celkem 21. Konkrétni nalezené repetice jsou zapsany v Tab. 3 na zakladé

dostupnych informaci v databazi RMbase.
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Tab. 3: Repetitivni sekvence nalezené v genomu J. apiculata programem RepeatMasker verze 4.6.0.

. . Rodina (pocet : :
Typ repetice Nadrodina nalezenych repetic) Popis repetice
¢ast vnitini oblasti LTR-
. retrotransposonu ATCOPIA11l, ve
ATCopialll (1) které se mohou nachazet geny
puvodniho retroviru
. dlouha terminalni repetice (LTR)
ATCopia35 LTR (1) retrotransposonu ATCOPIA35
blize neidentifikovana ¢ast vnitini
ATCopia82_l-int (1) oblasti LTR-retrotransposonu
ATCOPIA82
. blize neidentifikovana ¢ast vnitini
Copia-3_AT-I (1) oblasti LTR-retrotransposonu Copia-3
Tyl/Copia blize neidentifikovana ¢ast vnitini

Retrotranspozony

ATCopiabl_l-int (1)

oblasti LTR-retrotransposonu
ATCOPIA61

ATCopia24l (2)

bliZze neidentifikovana ¢ast vnitini
oblasti LTR-retrotransposonu
ATCOPIA24

ATCopialdl (1)

blize neidentifikovana ¢ast vnitini
oblasti LTR-retrotransposonu
ATCOPIA14

ATCopial8A_I (1)

bliZe neidentifikovana ¢ast vnitini
oblasti LTR-retrotransposonu
ATCOPIA18A

Gypsy/DIRS1

AthiladC_I-int (1)

¢ast vnitini oblasti endogenniho
retroviru ATHILA4C kodujici
polyprotein ATHILA4C1p

DNA transpozony

Hobo-Activator

hAT-N4_Aly (6)

hobo-Activator DNA transposon
identifikovany z Arabidopsis lyrata

MULE-MuDR

ATMU12 (1)

MuDR-type transposon z Arabidopsis
thaliana

ATMU10 (1)

fosilni DNA autonomniho DNA
transposonu ATMU10

Vandal10 (1)

fosilie autonomniho DNA
transposonu Vandal

Vandall3 (2)

molekularni fosilie autonomniho
Vandal-like transposonu nachézejici
se na chromosomu 3 A. thaliana.
V sekvenci tohoto elementu jsou
vlozeny dalsi 2 mobilni elementy,
ATDNATAL a ATSINE2A

Vandal16 (1)

autonomni Vandal-like DNA
transposon nachazejici se na
chromosomech 1 a 3 A. thaliana

Helitrony

Helitron3 (1)

autonomni DNA transposon
z nadrodiny Helitront

ATREP

ATREPX1 (1)

neautonomni DNA transposon
z nadrodiny ATREP transposond.
V sekvenci tohoto mobilniho
elementu je vloZen dalsi transposon,
ATHATN1
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Tab. 3: Repetitivni sekvence nalezené v genomu J. apiculata programem RepeatMasker verze 4.6.0.

Typ repetice Repetice (pocet nalezenych) Popis repetice
LSU-rRNA_Ath (10) pseudogen rRNA velké podjednotky
Malé RNA - ribozomil
ale SSU-rRNA_Ath (5) pseudogen rRNA malé podjednotky
- ribozomil
(TGG)n (7) Opakujici se sekvence TGG
(CTG)n (1) Opakujici se sekvence CTG
(CAT)n (2) Opakujici se sekvence CAT
(ATG)n (2) Opakujici se sekvence ATG
, . (CGA)n (1) Opakujici se sekvence CGA
Jednoduché repetice (ATTG)n (1) Opakujici se sckvence ATTG
(ATGGTG)n (1) Opakujici se sekvence ATGGTG
(TTGGGG)n (1) Opakujici se sekvence TTGGGG
(CCCCAA)N (2) Opakujici se sekvence CCCCAA
(CACCAT)n (3) Opakujici se sekvence CACCAT

Porovnanim sekvence DNA J. apiculata programem BLAST s databazi ISfinder
nebyly nalezeny zadné pfitomné inzeréni elementy. V programu CRISPRfinder byly
vyhledany CRISPRy v sekvenci DNA J. apiculata. Bylo nalezeno celkem 16 potvrzenych
CRISPR (viz Tab. 4 v Ptiloze) a 18 spornych CRISPRu (viz Tab. 5 v Ptiloze). Jako sporné
byly programem oznaCeny takové CRISPRy, které byly tvoieny pouze dvéma ¢i tfemi
pfimymi repeticemi nebo opakovand sekvence nebyla vzdy 100% identickd. Neékteré
opakujici motivy CRISPRU byly od sebe oddéleny jinou sekvenci DNA. Takovy segment se
nazyva ,,spacer”. U potvrzenych CRISPRU bylo nalezeno celkem 358 spaceril, u spornych
CRISPRU 23 spacert. Jak lze vidét v Tab. 4, délka CRISPRU je velmi variabilni. Nejdelsi
CRISPR v J. apiculata dosahoval délky 7 767 nukleotidi a obsahoval 105 spaceri mezi
opakovanymi motivy. Naopak nejkrat§$i CRISPR byl dlouhy 251 nukleotidl s pouze tfemi
spacery. Délka samotné repetice byla az na 2 vyjimky témé&f konstantni, primérna délka byla
36 nukleotid. U spornych CRISPRi byl naopak pomérné velky rozptyl v délkach repetice,

od 23 do 53 nukleotidd, a pfevazné obsahovaly jen 1 spacer (viz Tab. 5 v Pfiloze).

5.1.3 Anotace tRNA

V genomu J. apiculata se nachazelo celkoveé 116 sekvenci kédujicich rizné tRNA a

2 pseudogeny, jeden pro tRNA fenylalaninu a druhy pro tRNA leucinu. Nejvyssi nalezeny

cv v

pocet tRNA byl 2, pro aminokyselinu histidin. Pocet vSech nalezenych tRNA i jejich

antikodont je uveden nize v Tab. 6.
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Tab. 6: Prehled molekul tRNA pro jednotlivé aminokyseliny nalezenych v genomu J. apiculata
programem tRNA scan-SE.

Pocet
Aminokyselina nalezenych Antikodony (pocet)
tRNA
Leucin 15 GAG (3) CAG (4) TAA (2) TAG (3) CAA(3)
Arginin 12 ACG (3) TCT (4) CCG (3) CCT (2)
Serin 10 CGA (3) GGA (2) GCT (2) TGA (3)
Glycin 8 GCC (3) TCC (3) CCC (2)
Threonin 8 CGT (4) TGT (2) GGT (2)
Alanin 8 CGC (2) TGC (4) GGC (2)
Prolin 7 GGG (2) CGG (2) TGG (3)
Methionin 7 CAT (7)
Valin 6 CAC (2) GAC (2) TAC (2)
Lysin 5 CTT (2) TTT (3)
Fenylalanin 4 GAA (4)
Tyrosin 4 GTA (4)
Glutamin 4 TTG (3) CTG (1)
Cystein 3 GCA (3)
Kys. asparagova 3 GTC (3)
Tryptofan 3 CCA (3)
Kys. glutamova 3 TTC (3)
Asparagin 3 GTT (3)
Isoleucin 3 GAT (3)
Histidin 2 GTG (2)

5.14 Ontologie genu

Z celkového pocétu 10 096 protein kodujicich sekvenci anotovanych RASTem byla
naslednou GO analyzou potvrzena funkce u 1 936 genu, coz ¢ini 19,2 % celého genomu.
Z celkového poctu kodujicich sekvenci bylo navic 3 832 oznacenych pouze jako hypotetické
geny. Tyto hypotetické geny pak nakonec tvoii 38 % celého genomu. GO analyza je
provadéna ve 3 kategoriich. Prvni kategorie popisuje mista, kde se produkty genli nachazeji
na urovni vnitrobunéénych struktur a makromolekularnich komplext (viz Tab. 7). Druha
kategorie popisuje procesy, kterych se dané geny ucastni (viz Tab. 8 v Ptiloze) a posledni
kategorie popisuje konkrétni molekularni funkce gend (viz Tab. 9 v Priloze). Pocet
anotovanych genil i geny samotné se mohou, ale nemusi pfekryvat v jednotlivych kategoriich
1 definovanych skupinach. Geny jsou v tabulkach kazdé kategorie sefazeny podle nejvyssiho
zastoupeni v jednotlivych skupinach. Nejvyssi zastoupeni anotovanych genii se zpravidla tyka
nejobecnéjSich skupin. Hodnota p-value vyjadiuje pravdépodobnost vyskytu ,x“ gent

z celkového poétu ,,n“ gentl piifazenych k uréité GO skuping. Cim bliZe je tato hodnota &islu
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0, tim pravdépodobnéjsi je spravnost prifazeni danych gend K urcit¢ GO skupiné. Hodnota

p-value koreluje se zvySujicim se poctem pfifazenych genti ke stejné skupiné.

Tab. 7: Skupiny gent prvni kategorie anotovanych GO analyzou J. apiculata.

Idenﬁﬁkaéni anoﬁ)(;c:;y’ch p-value Skupina

cislo genii
G0:0005622 152 4.6451125169728e-122 Vnitrobunécéné
G0:0005840 92 1.12915432123107e-73 Ribozom
G0:0016020 85 4.93865280884893e-68 Membréna
G0:0016021 29 6.66005199130635e-23 Nedilna soué¢ast membrany
G0:0005694 9 8.86087191283031e-07 Chromozom
G0:0005737 7 3.51228691353618e-05 Cytoplazma
G0:0009289 7 3.51228691353618e-05 Pilus
G0:0005960 2 0.225443233018957 Komplex $tépeni glycinu
G0:0009379 2 0.225443233018957 Komplex helikaz Hollidayova spoje
G0:0009986 2 0.225443233018957 Bunécny povrch
G0:0015934 2 0.225443233018957 Velka podjednotka ribozomi
GO:0016469 1 0.899218808659587 Proton ti‘%;%‘;ﬁggiﬁ;};fkwmw
G0:0019867 1 0.899218808659587 Vnéjsi membrana
G0:0042597 1 0.899218808659587 Periplazmaticky prostor

Prvni kategorie je nejobecnéjsi a plati pro ni, Ze témét vSechny geny v ni anotované,
jsou anotované také v nekteré z dalSich kategorii. Nicmén¢ velké mnozstvi gentl, u nichz byla
anotovana specificka funkce a procesy, kterych se ucastni, neni v prvni kategorii viibec
obsazeno. Nejobecngj$i a také nejvice zastoupenou skupinou v prvni kategorii byla
Vnitrobun&éné. Citala 152 riznych genti a kazdy z nich byl zastoupen v nékteré z dalsich
skupin. Druhou nejvice zastoupenou skupinou byla skupina Ribozém. VSech 92 gentl z této
skupiny bylo také zatfazeno do skupiny Translace v druhé kategorii, ale ne vSechny geny
z kategorie Translace (110) byly zafazeny do skupiny Ribozém. Posledni vyrazné
zastoupenou skupinou z prvni kategorie byla Membrana (85). Pouze 9 genu z této skupiny
nebylo zastoupeno v nékteré z dalSich skupin. Ve vSech piipadech se jednalo o permeazu

z nadrodiny lékovych/metabolickych transportéri (DMT superfamily).

niz§i maximalni pocet zastoupenych genii ve skupin€. I zde se ovSem objevuji pomérné
obecné procesy jako Translace, ktera je se 110 geny nejvice zastoupenou SKupinou Vv této

kategorii, Transport, ktery je druhy v pofadi se 77 geny a Biosyntetické procesy, které jsou
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zde s pouhymi 7 geny ptekvapivym vysledkem, protoze v této kategorii je celkem 18 gent
ze specifickych biosyntetickych procestt a ani jeden znich neni zastoupen ve skupiné
Biosyntetické procesy. Ve skupiné Translace jsou pouze 2 geny, které nejsou zastoupeny
v zadné jiné skupin€. V obou pfipadech jde o ribozom recyklujici faktory. Z dalSich skupin
spojenych s procesem translace, jako Iniciace translace, jsou zcelkem 9 gent pouze
3 zastoupeny Vv obecngjsi skupiné Translace. Ze skupiny Terminace translace, ktera
obsahuje 4 geny neni dokonce ani jeden zastoupen ve skupiné Translace. Stejné tomu je
u skupiny Transla¢ni elongace obsahujici 2 geny. Co se ty¢e skupiny Transport, pouze 2 geny
ze 77 jsou zastoupeny také v jiné skupiné z této kategorie tykajici se transportu, a to
ve skupiné Transport draselnych iontl. Z dalSich 14 skupin spojenych s transportem ¢itajicich
celkem 68 genli nebyl ve skupiné Transport zastoupen zaddny gen. V této kategorii je také
12 skupin obsahujicich dohromady 68 gent zapojenych do skladani, Uprav, transportu a

metabolismu proteint (viz Tab. 8 v Ptiloze).

Treti kategorie z GO anotace zahrnuje specifické funkce produkti genii na
molekularni Grovni. V této kategorii je zastoupeno nejvice genll a nejvice definovanych
funkénich skupin, kterych je 520. NejvySsi pocet zastoupeni gentt mé funkéni skupina
Vazba ATP, celkem 115 gend, druhou v poradi je funkéni skupina Strukturni slozka ribozomu
S 94 geny a tfeti nejobsahlejsi skupinou je Adenylat cykldzova aktivita se 79 geny. Naopak
nejmensi pocet gend, pouze 1, ma 72 riznych funkénich skupin. Prehled vSech funkénich

skupin této kategorie je obsazen v Tab. 9 v Piiloze.

5.1.5 Analyza pritomnosti genii sekundarniho metabolismu

V programu antiSMASH verze 4.0 byly vyhledany geny sekundarniho metabolismu.
Bylo nalezeno 9 klastri genii. Ctyfi klastry se tykaly metabolismu blize neidentifikovanych
terpenti. Dva klastry obsahovaly geny metabolismu neribozomélnich peptidl, coZz jsou
peptidy, které nevznikaji translaci mRNA na ribozomech, ale jsou syntetizovany jinou cestou.
Program antiSMASH také vytvoftil pfedpovidanou strukturu zakladni jednotky obou peptidii
(viz Obr. 9). Dale bylo nalezeno shodné¢ po jednom klastru genli pro metabolismus
Bakteriocinu, Resorcinolu a Ladderanu. Z kazdého klastru bylo nasledné identifikovano
nékolik gend spojenych se sekundarnich metabolismem kombinaci vysledkd z antiSMASH,

BLASTu a GO analyzy (viz Tab. 10).
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Obr. 9: Predpovézena struktura zékladni jednotky neribozomalniho peptidu z klastru ¢. 4 (A) a klastru
¢. 9 (B).

Tab. 10: Klastry genl sekundarniho metabolismu nalezené v genomu J. apiculata programem
antiSMASH verze 4.0.

Celkovy | . Frodukty
. « identifikovanych
Klastr (délka pocet o . . Funkce
o geni spojenych se GO anotace Typ metabolitu .
Vv nt) genu v A v metabolismu
sekundarnim
klastru .
metabolismem
15—C|S-f¥t0€n Terpen Biosyntéza
Klastr &. 1 desaturaza
20 928.) 15 Fytoen syntaza G0:0016767 Terpen Biosyntéza
Serin/threonin protein Terpen Biosvntéza
kinaza P n
S hopanoidy
asociovana cukerna G0:0045552 Terpen Biosyntéza
epimeraza
Radikalni SAM
protein HpnH
Klastr €. 2 13 asociovany Terpen Biosyntéza
(20 817) s biosyntézou
hopanoidi
Fytoen syntaza Terpen Biosyntéza
Diguanylat cyklaza Terpen Biosyntéza
3-dehydrochinat . . .
. G0:0003856 Terpen Biosyntéza
syntaza
NAD dependentni . .
dehydrataza Terpen Biosyntéza
Glykosyl transferaza Terpen Biosyntéza
Klastr ¢. 3 CRP regulator
(21 945) 14 transkripce Terpen Regulace
Polyprenol
monofosfomandza Terpen Biosyntéza
syntaza
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Tab. 10: Klastry genll sekundarniho metabolismu nalezené v genomu J. apiculata programem

antiSMASH verze 4.0.
Skvalen-hopen . .
Klastr ¢. 3 14 cyklaza Terpen Biosynteza
(21 945) 2-sukcinylbenzoat- Terpen Biosvntéza
CoA ligiza P yn
ATP vazebny protein Neribozomalni Transport
FtsE peptid P
. Syntaz’a . Neribozomalni . .
neribozomalniho . Biosyntéza
. peptid
peptidu
Histidin kiniza Neribozomalni Regulace
Klastr & 4 peptid
(3385 5r 4%) 34 ABC transportér Neribozomalni Transport
permeaza peptid P
SAM dependentni Neribozomalni . ,
, . Biosyntéza
metyltransferaza peptid
N-Acylglukosamin-6- G0:0047465 Neribozomalni . .
? . . . Biosyntéza
fosfat 2-epimeraza peptid
Pseudouridin syntaza Nerlbozo_malm Biosyntéza
peptid
Gens pibuznd N- Bakteriocin Biosyntéza
acetyltransferaza
Klastr & 5 Am.motransfera’za Bakteriocin Biosyntéza
(10 283) 13 Nifl1 podobny o
prekurzor vedouciho Bakteriocin Biosyntéza
peptidu
Oxidoreduktaza Bakteriocin Biosyntéza
FMN vazebny protein
s flavin reduktazovou Terpen Biosyntéza
doménou
Klastr ¢. 6 15-cis-fytoen . ,
(20 931) 22 desaturéza Terpen Biosyntéza
Fytoen syntdza Terpen Biosyntéza
Cytochrom P450 Terpen Biosyntéza
Alfa-amylaza Terpen Biosyntéza
3-oxoacyl-ACP Resorcinol Biosyntéza
syntaza
G0:0003677,
G0:0003700,
G0:0005622,
Transkripéni G0:0006813, Resorcinol Requlace
regulator GntR rodiny | GO:0008324, g
Klastr ¢. 7 31 G0:0009058,
(25 364) G0:0030528,
G0:0045449
Glutf‘lmm Vaz.ebny Resorcinol Biosyntéza
lipoprotein
ATP vazebny protein .
ABC transportéru Resorcinol Transport
Permeédza ABC .
. Resorcinol Transport
transporteru
NADH . G0:0003954 Ladderan Biosyntéza
" dehydrogenéza
Klastr & 8 35 Transportér EamA
(41 165) rodiny Ladderan Transport
Beta-ketoacyl syntaza Ladderan Biosyntéza




Tab. 10: Klastry genll sekundarniho metabolismu nalezené v genomu J. apiculata programem
antiSMASH verze 4.0.

Fosfodiesteraza G0:0004035 Ladderan Biosyntéza
Klastr & 8 . Vl::/lliz t?ﬁ%ﬁfia Ladderan Transport
(41 165) podjecnot G0:0003984 Ladderan Biosyntéza
acetolaktat syntazy
Fosfodiesteraza G0:0004035 Ladderan Biosyntéza
Aminotransferaza Nerlbozqmalm Biosyntéza
peptid
Klastr €. 9 . Syntaz’a . Neribozomalni . .
(14 353) 8 nerlbozor_nalmho peptid Biosyntéza
peptidu
AMP dependentni Neribozomalni . .
. . Biosyntéza
syntiza peptid

5.1.6 Fylogenomicka analyza

Na zaklad¢€ 14 core proteint vybranych programem AMPHORA2-master byl sestrojen
fylogenomicky strom metodou maximum likelihood z celkového poctu 131 sinic
(viz Obr. 10). Ve fylogenomickém stromu je J. apiculata zvyraznéna cervenou barvou.
Analyzou core proteini byla zjiSténa pfitomnost 2 proteini kazdého typu v proteomu
J. apiculata. Podle prvni sady proteint J. apiculata, oznacené
,Jacksonvillea apiculata 2014/77b1° byla sinice samostatn¢ zafazena do vyvojové vétve na
urovent sinic fadu Oscillatoriales s 60% podporou. Druha sada oznacena ,,Jacksonvillea
apiculata 2014/77b2* také zpusobila pfifazeni sinice k dalsim z tadu Oscillatoriales a jako
nejblizsiho ptibuzného byla k ni pfifazena sinice Oscillatoria acuminata PCC 6304, ovsem
snulovou podporou. Nelze tedy piesné uréit, jak moc je toto zafazeni J. apiculata
ve fylogenezi sinic spravné. Podpora topologie fylogenomického stromu byla provedena
bootstrapovou analyzou o 1 000 opakovanich, 100% podporu ziskalo 67 uzli. J. apiculata
byla nalezena v sedimentu subtropického jezera, je tedy sladkovodni sinici. Vzorek
,Jacksonvillea apiculata 2014/77b1“ byl zafazen na troven 2 moiskych a jedné pudni sinice.
Vzorek ,,Jacksonvillea apiculata 2014/77b2 byl zatazen do vyvojové linie, ktera obsahuje

zastupce obyvajici sladké, slané vody 1 pady.
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x H

Cyanobacterium UCYN-A
% Cyanothece sp. ATCC51472
Cyanothece sp. ATCC51142
Cyanothece sp. CCY0110
Crocosphaera watsonii WH8501
Crocosphaera watsonii WH0003

Pleurocapsa sp. PCC 7327
X Microcystis sp.
5| Cyanothece sp. PCC 7822
*{ Cyanothece sp. PCC 7424
Gloeocapsa sp. PCC 73106
Cyanobacterium aponivm PCC 10605
Cyanobacterium stanieri PCC 7202
——— Leptolyngbya sp. PCC 7376
1 — Synechococcus sp. NKBGO41c
* — Synechococcus sp. PCC 7002
Stanieria cyanosphaera PCC 7437
Xenococcus sp. PCC 7305
Halothece sp. PCC 7418
Spirulina subsalsa PCC 9445
Moorea producens 3L
Coleofasciculus chthonaplastes PCC 7420
Microcoleus sp. PCC 7113
Ch iphon minutus PCC 6605
Crinalium epipsamum PCC 9333
Gloeocapsa cp. PCC 7428
Chroococcidiopsfs thermalis PCC 4203
Synechocystis sp. PCC 7509
Rivularia sp. PCC 7116
Calothrix sp. PCC 6303
Fischerella thermalis PCC 7521
Fischerella sp. JSC-11
Nostoc sp. PCC 7107
—— Nostoc sp. PCC 7524
— Nostoc sp. PCC 7120
% Anabaena variabilis ATCC29413
Nodularia spumigena CCY9414
90 Calothrix sp. PCC 7507
L Nostoc punctiforme PCC 73102
—— Anabaena cylindrica PCC 7122
56 % Cylindrospermopsis raciborskii CS-505
L Raphidiopsis brookii D9
50— Nostoc azollae
Anabaena sp. 90
— Cylindrospermum stagnale PCC 7417
Oscillatoria sp. PCC 6506
Microcoleus vaginatus FGP-2
L Oscillatoria nigro-viridis PCC 7112
Trichodesmium erythraeum IMS101
< Arthrospira sp.
Tyngbya sp. PCC 8106
Jacksonvillea apiculata 2014/77b2
Oscillatoria acuminata PCC 6304
Geitlerinema sp. PCC 7105
* Leptolyngbya sp. PCC 7375
Synechococcus sp. PCC 7335
Leptolyngbya sp. PCC 6406
83 L Rodosilinea nodulosa PCC 7104
Geitlerinema sp. PCC 7407
— Oscillatoriales cyanobacterium JSC-12
&0 Leptolyngbya sp. JSCL
X L Flainellia sp. E1
% Synechacoccus elongatus PCC 7942
Synechococcus elongatus PCC 6301

97

—

60

X

0.2 Synechococcus spongiarum

*—Synechucaccus sp. RCC3U
Synechococcas s’p — Prochlorococcus sp.
65 {Cyanobrum gracile PCC 6307
¥ — Synechococcus sp. CB0101
o Synechococcus sp. CB0205
% 46 Cyanobium sp. PCC 7001
Synechacoceus sp. WH 5701
Neosynechococcus sphagnicola CAUPA1101
Cyanothece sp. PCC 7425
Acaryochloris marina MBIC11017
LAcaryochforfs sp. CCMEE5410
— Thermosynechococcus elongatus BF-1
Thermosynechococcus sp. NK55
Synechococcus sp. PCC 6312
Pseudanabaena sp. PCC 7367
Synechacoccus sp. PCC 7502
Pseudanabaena biceps PCC 7429
Synechococcus sp. PCC 7336
Synechococcus sp. JA-3-3Ab
[ Synechococcus sp. JA-2-38'2(2-13)

——

___ Synechococcus sp.

3 *

X

ﬂi

Gloeobacter kilaueensis JS1
Gioeobacter viloaceus PCC 7421

Obr. 10: Fylogenomicky strom sestrojeny metodou ML na zakladé 14 proteint ze 131 proteomu sinic.
Ciselné ozna¢eni uzldi piedstavuje procentualni podporu topologie stromu na zékladé bootstrapové analyzy
s 1000 opakovanimi, hvézdicky oznacuji 100% podporu. Méfitko na obrazku nepfedstavuje tempo evoluce.
J. apiculata je v obrazku zvyraznéna Cervené.
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5.2 Synechococcus sp. S4

5.2.1 Obecné informace 0 genomu

Synechococcus sp. S4 je epizoickou nebo endozoickou sinici. Pomoci nastroje RAST
byla provedena anotace koédujicich sekvenci. Sekvencni data byla tvofena jednim kontigem,
protoze genom byl sestaven podle referenéni sekvence C. gracile PCC 6307. Velikost
genomu byla stanovena na 2662 774 Mb, s 70,6% obsahem GC bazi. V sekvenci bylo
nalezeno 2 672 protein kodujicich sekvenci a 64 riznych RNA. Do subsystémi bylo zafazeno
celkem 42 % ze vsech kodujicich sekvenci. Funkce byla identifikovana u 1 757 sekvenci,
hypotetickych ziistalo 915. Celkovy piehled byl zapsan do Tab. 11. Zastoupeni anotovanych
kodujicich sekvenci v subsystémech a jejich kategorie jsou na Obr. 11. Nejvétsi pocet gent
byl zafazen do subsystému Metabolismus proteind (228). Dalsi 2 nejvice zastoupené
kategorie svice nez 200 geny byly Aminokyseliny a jejich derivaty (222) a Kofaktory,
Vitaminy, Prostetické skupiny, Pigmenty (208). Nejméné zastoupenych subsystémil s poctem
genl niz$i nez 10 bylo 6. Jednalo se o kategorie Metabolismus aromatickych sloucenin (7),
Sekundarni metabolismus (6), Dormance a sporulace (4), Motilita a chemotaxe (2), Ziskavani

zeleza a jeho metabolismus (2), Fagy, Profagy, Transpozibilni elementy, Plazmidy (1).

Tab. 11: Piehled zafazeni protein kodujicich sekvenci sinice Synechococcus sp. S4 nastrojem RAST do

subsystémt.
Celkovy pocet
protein . . . .
kédujicich Zarazeno do subsystému Nezarazeno do subsystému
sekvenci
1131 (42 %) 1541 (58 %)
2672 Identifikovanych Hypotetickych Identifikovanych Hypotetickych
1090 41 667 874
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Distribuce v subsystémech Kategorie subsystému

Il Kofaktory, Vitaminy, Prostetické skupiny, Pigmenty (208)
Bl Bunétna sténa a Kapsula (77)
B \/irulence, Nemoci, Obrana (31)
B lMetabolismus drasliku (15)
B Fotosyntéza (46)
Ruzné (36)
B Fagy, Profagy, Transpozibilni elementy, Plazmidy (1)
Membranovy transport (38)
B Jiskavani Zeleza a jeho metabolismus (2)
Metabolismus RNA (118 . .
Il Syntéza a metabolismus nukleosidd a nukleotidd (46)
Metabolismus proteint (228)
Bl Bunécény cyklus a bunééné déleni (33)
Motilita & chemotaxe (2)
B Bunécna signalizace a regulace (38)
Sekundarni metabolismus (6)
Metabolismus DNA (62)
Il Mastné kyseliny, lipidy, izoprenaoidy (46)
Il |Jletabolismus dusiku (11
Il Dormance a sporulace (4)
W Respirace (57)
m Odpovéd na stres (54)
Metabolismus aromatickych slougenin (7)
Aminokyseliny a jejich derivaty (222)
Metabolismus siry (20)
Metabolismus fosforu (34)
Uhlovodiky (186)

Obr. 11: Zastoupeni anotovanych genti Synechococcus sp. S4 v subsystémech a jejich kategorie podle
RASTu.

5.2.2 Anotace repetitivnich sekvenci

Pomoci programu  RepeatMasker verze 4.0.6 bylo vsekvenénich datech
Synechococcus sp. S4 nalezeno 21 rtiznych repetitivnich sekvenci na zakladé¢ jejich porovnani
S repeticemi zapsanymi V databazi RMbase pro Arabidopsis thaliana. Byly nalezeny 2 &asti
LTR retroelementu ATCOPIA82 z nadrodiny Tyl/Copia. Dale byly nalezeny 2 DNA
transpozony z nadrodiny Hobo-activator. Ze skupiny malych RNA bylo nalezeno
14 repetitivnich sekvenci. Jednalo se o 11 sekvenci pseudogenti rRNA velké podjednotky
ribozomit (LSU-rRNA-Ath) a 3 sekvence pseudogenti rRNA malé podjednotky ribozomt
(SSU-rRNA-Ath). Nakonec byly nalezeny 3 repetice ze skupiny jednoduchych repetic.
Konkrétni nalezené repetice jsou zapsany v Tab. 12 na zakladé dostupnych informaci

v databazi RMbase.
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Tab. 12: Repetitivni sekvence nalezené v genomu Synechococcus sp. S4 programem RepeatMasker
verze 4.6.0.

Rodina (pocet

Typ repetice Nadrodina nalezenych repetic)

Popis repetice

bliZe neidentifikovana
¢ast vnitini oblasti LTR-
retrotransposonu
ATCOPIA82

Retrotranspozony Tyl/Copia ATCopia82_l-int (2)

hobo-Activator DNA
DNA transpozony Hobo-Activator hAT-N4_Aly (2) transposon identifikovany
z Arabidopsis lyrata

Typ repetice Repetice (pocet nalezenych) Popis repetice

LSU-RNAA (1) pesdoger A vl
Malé RNA podj y

) pseudogen rRNA malé
SSU-RNA_Ath (3) podjednotky ribozomi

Opakujici se sekvence
(CCG)n (2) cCa

Opakujici se sekvence
(CGG)n (1) CGG

Jednoduché repetice

Porovnanim sekvence DNA Synechococcus sp. S4 programem BLAST s databazi
ISfinder byly nalezeny 2 pfitomné inzer¢ni elementy produkujici vyznamnou shodu. Jednalo
se o inzer¢ni element ISShesll pavodné zorganismu Shewanella sp.,, a o ISAcbal

z neklasifikované bakterie z kmene Aktinobakterii (viz Tab. 13).

Tab. 13: Inzeréni elementy nalezené v genomu Synechococcus sp. S4 programem BLAST v databazi
ISfinder.

Identifikaéni Pivodni
Inzeréni element Skupina Rodina znacka v databazi -
organismus
GenBank

Shewanella sp.
ISShes11 Tn3 NC_008573 ANA-3
ISAcbal 1SSod11 151595 MKSW01000042 Actinobacteria

bacterium 69-20

Pomoci programu CRISPRfinder nebyly nalezeny Zadné potvrzené CRISPRy
v genomu Synechococcus sp. S4, bylo pouze nalezeno 6 spornych CRISPRu. Délka
opakovanych motivil se pohybovala mezi 23-31 nukleotidy. VSechny tyto sporné CRISPRy
obsahovaly shodné po 1 spaceru (viz Tab. 14).
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Tab. 14: Sporné CRISPRy nalezené v genomu Synechococcus sp. S4 programem CRISPRfinder.

. Pocet
Délka primé Delka spacert
Opakovany motiv . CRISPRu .
repetice (nt) mezi
(nt) .
motivy
GGAAACGGCTGCGTTGGAAACCG 23 79 1
CTCGGGGGAGACTTGAACTCCCGACC 26 95 1
TGGGACCCGGCTCGGAGCGGTCAG 24 93 1
TCGGAGACGGACCACANGGCGGG 23 71 1
GCGCATCTGTCCATCCCCATCTGGGAGTTC 30 117 1
GCCTTGATCTTCACGCTACTGGCCCTTTCGC 31 92 1

5.2.3 Anotace tRNA

V genomu Synechococcus sp. S4 bylo nalezeno 47 rtznych sekvenci kodujicich

molekuly tRNA. Nejvyssi pocet nalezenych sekvenci pro tRNA byl shodny po péti pro

cvwr

shodny po jedné pro 9 aminokyselin (viz Tab. 15).

Tab. 15: Ptehled molekul tRNA pro jednotlilvé aminokyseliny nalezenych v genomu

Synechococcus sp. S4 programem tRNA scan-SE.

Pocet
Aminokyselina nalezenych Antikodony (pocet)
tRNA

Alanin 5 GGC (2) CGC (1) TGC (2)

Arginin 5 ACG (1) CCG (1) CCT (1) TCT (2)
Leucin 5 GAG (1) CAG (1) TAG (1) CAA (1) TAA (1)
Valin 4 GAC (1) CAC (1) TAC (2)

Serin 4 GGA (1) CGA (1) TGA (1) GCT (1)
Prolin 3 GGG (1) CGG (1) TGG (1)
Threonin 3 GGT (1) CGT (1) TGT (1)
Methionin 3 CAT (3)
Glycin 2 CCC (1) TCC (1)
Lysin 2 TTT (2)
Isoleucin 2 GAT (2)
Fenylalanin 1 GAA (1)
Asparagin 1 GTT (1)

Aspartat 1 GTC (1)

Glutamat 1 TTC (1)

Histidin 1 GTG (1)

Glutamin 1 TTG (1)

Tyrosin 1 GTA (1)

Cystein 1 GCA (1)

Tryptofan 1 CCA (1)
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524 Ontologie genu

Ze 2 672 protein kodujicich sekvenci byla GO analyzou anotovana funkce u 741 gen,
coz je 28 % celého genomu, hypotetickych genil zistalo 801, ty tvoii 30 % genomu. Nejvice
zastoupenou skupinou Vv prvni kategorii byla skupina Vnitrobuné¢né, do které bylo zafazeno
64 genu, druhou skupinou v pofadi byla skupina Ribozém s 46 geny (viz Tab. 16). Pouze
ve 2 skupinach se nachdzel néjaky gen, ktery nebyl zastoupen v zadné dalsi kategorii, v kazdé
po jednom genu. Ve skupiné Membrana to byl gen kodujici permedzu z nadrodiny
lékovych/metabolickych transportéric (DMT superfamily). Ve skupiné Nedilna soucést

membrany §lo o gen pro prekurzor vnéjSiho membranového proteinu A.

Tab. 16: Skupiny gent prvni kategorie anotovanych GO analyzou Synechococcus sp. S4.

Identifika¢ni €islo Pocet anotovanych geni p-value Skupina
G0:0005622 64 2.64239426309419e-192 Vnitrobunééné
G0:0005840 46 6.70202709840456e-137 Ribozém
G0:0016020 20 5.17840826986123e-57 Membrana
G0:0016021 8 1.93961578323872e-20 Nedilnd soucst

membrany
G0:0005694 4 1.15846272386253e-08 Chromozom
G0:0005737 2 0.00248505302154037 Cytoplazma
G0:0005960 1 0.295151638420477 Komplex §tépeni glycinu
G0:0009379 1 0.295151638420477 Komplex helikz
Hollidayova spoje
G0:0009986 1 0.295151638420477 Bunéény povrch

Nejvice zastoupenou skupinou v druhé kategorii byla vyrazn¢ skupina Translace
s 52 geny. Z té&ch bylo 46 zastoupenych také ve skupin€ Ribozém v prvni kategorii. Pouze
1 gen ze skupiny Translace nebyl zastoupen v zadné z jinych skupin i kategorii, a to gen pro
ribozém recyklujici faktor. RovnéZ pouze 1 gen ze skupiny Translace byl zastoupen i v jiné
translace. VSechny ostatni skupiny této kategorie obsahovaly méné nez 20 genl. Dvé dalsi
skupiny v potadi s nejvys$sim poctem gent byly skupiny Transport elektront s 15 a Transport
s 13 geny. V obecnéjsi skupiné Transport byl zastoupen jen jeden gen z dalSich skupin
spojenych s transportem, gen pro permeazu ze skupiny Transport draselnych iontd. Dale je
Vv této kategorii 14 skupin obsahujicich celkem 30 gent spojenych se skladanim, Gpravami,

transportem ¢i metabolismem proteind (viz Tab. 17 v Ptiloze).

Ve tieti kategorii GO analyzy bylo geniim Synechococcus sp. S4 piifazeno celkem 868

funkci. Dvéma jasné nejvice zastoupenymi funkénimi skupinami zde byly Strukturni slozka
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ribozomu se 46 geny a Vazba ATP s 39 geny. Ke vSem ostatnim funkénim skupinam bylo
pfifazeno méné nez 20 genl. S pouze jednim genem bylo v této kategorii zastoupeno 306

funk¢nich skupin (viz Tab. 18 v Piiloze).

5.2.5 Analyza pritomnosti genii sekundarniho metabolismu

Celkem 7 klastri genli sekundarniho metabolismu bylo nalezeno v genomu
Synechococcus sp. S4 pomoci programu antiSMASH verze 4.0. Ctyfi klastry se tykaly
metabolismu Bakteriocinu, dva blize nespecifikovanych terpenti a 1 metabolismu Polyketid
syntazy typu III. Z kazdého klastru bylo identifikovano né¢kolik genti spojenych se
sekundarnim metabolismem dané latky kombinaci vysledku z antiSMASH, BLASTu a GO

analyzy. Zadny z niZe uvedenych genti ovem nebyl anotovan GO analyzou (viz Tab. 19).

Tab. 19: Klastry genti sekundarniho metabolismu nalezené v genomu Synechococcus sp. S4 programem
antiSMASH verze 4.0.

Celkovy . Pr odukty ,
. - identifikovanych
Klastr (délka pocet o ., . Funkce
R geni spojenych se GO anotace Typ metabolitu :
v nt) gend v L v metabolismu
sekundarnim
klastru :
metabolismem
Peptidaza M16 Biosyntéza
Peptidaza M16 Biosyntéza
MFP podjednotka
effluxniho
transportéru RND Transport
rodiny
ATP vazebny protein
ABC transportéru Transport
DevA rodiny
Glykosyl transferaza Biosyntéza
Naringenin-chalkon . .
, Biosyntéza
syntaza
. Flavin dependentni . .
K(ljlls t(;’ gcg.) 1 39 dehydrogenaza T3pk Biosyntéza
Geranylgeranyl Biosvntéza
reduktaza Y
Translacni GTPaza Biosvntéza
TypA Y
ATP vazebny protein
ABC transportéru Transport
Glutamyl-tRNA . .
reduktaza Biosynteza
Glukoéza-1-fostat Biosvntéza
adenylyltransferaza yn
NADP+ dependentni
fosfoglukonat Biosyntéza
dehydrogenaza
Klastr €. 2 Acyl-CoA syntetaza _ Biosyntéza
(10 226) 13 Protein fixujici dusik Bakteriocin Biosyntéza
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Tab. 19: Klastry gent sekundarniho metabolismu nalezené v genomu Synechococcus sp. S4 programem

antiSMASH verze 4.0.
Riboflavin
Klastr €. 3 syntetizujici protein L Biosyntéza
(10 256) 8 RibD Bakteriocin
Bakteriocin Biosyntéza
Klastr ¢. 4 . .. . ,
(10 166) 11 Bakteriocin Bakteriocin Biosyntéza
Regulator transkripce
rodiny LysR Regulace
15-cis-fytoen . .
desaturaza Biosyntcza
Fytoen/sk’valen Biosyntéza
syntetaza
5 Effluxni membranovy
K(lzaos tgrsci)s 19 protein RND rodiny Terpeny Transport
Alfa/beta hydrolaza Biosyntéza
ATPaza ABC
transportéru
antimikrobidlnich Transport
peptidi
Permeaza ABC
. Transport
transporteru
Lykopen cyklaza Biosyntéza
Malat:chinon Biosvntéza
oxidoreduktaza yn
Klastr €. 6 Regulac¢ni protein
(21 258) 23 2pdtného vstiebavani Terpeny Regulace
Fe?*/Zn?* ionth
cAMP Va_zebny Regulace
protein
ATPaza Mn/Zn ABC
. Transport
transporteru
Sigma-70 faktor DNA
Klastr ¢. 7 fizené RNA . Regulace
(10 547) 18 polymerdzy Bakteriocin
Protein s Nifl1/cupid . .
, Biosyntéza
doménou
0-metyltransferaza Biosyntéza

5.2.6 Analyza horizontalniho prenosu genii

Horizontalni pfenos genti byl u Synechococca sp. S4 testovan programem SigiHMM.

Program rozd¢€luje geny do 3 kategorii:

Normal = normalni/domaéci gen
Putal = cizi gen

Incon = normélni/doméci gen nachazejici se uvniti genomického ostrovu
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U Synechococca sp. S4 bylo touto analyzou odhaleno 84 potencionalnich cizich genti
a 2 domaci geny nachézejici se uvnitt genomickych ostrovl. Na zaklad¢ identifikace funkce
vBLASTu tyto 2 geny koduji 4-hydroxythreonin-4-fosfat dehydrogendzu a blize
neidentifikovanou transpozazu. Mimo geny byly také identifikovany skupiny bakterii,

ze kterych mohou pochazet. Celkové nejvyssi pocet gend byl identifikovan ze skupiny

v

Tab. 20: Pocet identifikovanych cizich gend a jejich darci nalezeni v genomu Synechococcus sp. S4
programem SigiHMM.

Pocet cizich geni Darce
30 Gammaproteobakterie
13 Aktinobakterie
6 Sphingobakterie

Deltaproteobakterie
Nitrospira
Alfaproteobakterie
Halobakterie
Clostridia
Deinokoky
Metanopyri
Bacilli
Betaproteobakterie

NN NN I IE N ENEN

Z 84 potencionalnich cizich genti bylo mozno piesné ¢i ¢astecné identifikovat funkci
v BLASTu pouze u 24. Zbylych 60 gent je pouze hypotetickych. Jediny protein, ktery byl
identifikovan vice nez 1 byl enzym dihydrofolat reduktaza, pokazdé¢ od jiného
potencionalniho darce. Identifikované geny a jejich potencionalni darci jsou uvedeny
v Tab. 21.

Tab 21.: Identifikované cizi geny a jejich potencionalni darcovska skupina bakterii.

Cizi gen Potenciondlni darce
Vankomycin B-typ obranny protein VanW Gammaproteobakterie
Beta-karoten ketolaza (EC 1.14.-.-) Deltaproteobakterie

Necharakterizovay ycf64 protein podobny monothiol

glutaredoxinu Gammaproteobakterie

Mg?* transportujici protein C ATPéaza Gammaproteobakterie
Alfa-alfa-trehalozafosfat syntaza (UDP tvofici) Sphingobakterie
Sacharozafosfat syntaza
Mozny svétlem inducibilni protein Aktinobakterie
Hlavni membranovy protein I Gammaproteobakterie
Sodik/glutamat symportér Gammaproteobakterie

Transkripéni regulator GntR rodiny

56



Tab 21.: Identifikované cizi geny a jejich potencionalni darcovska skupina bakterii.

Biotin karboxyl nesouci protein acetylCoA karboxylazy

Aktinobakterie

Alfa podjednotka receptorového proteinu FtsY (TC 3.A.5.1.1)

Dihydrofolat reduktaza (EC 1.5.1.3)

Sphingobakterie

Dihydrofolat reduktaza (EC 1.5.1.3)

Gammaproteobakterie

Protein z rodiny dienelakton hydrolaz

Gammaproteobakterie

Integraza IntIPac

Gammaproteobakterie

Dioxygendova doména Glyoxalaza/Bleomycin obranného
proteinu

Gammaproteobakterie

Membranovy protein

Oktaprenyl-difosfat syntaza (EC 2.5.1.-) /
Dimetylallyltransferaza (EC 2.5.1.1) / Geranyltranstransferaza
(farnesyldifosfat syntaza) (EC 2.5.1.10) / Geranylgeranyl
pyrofosfat syntetaza (EC 2.5.1.29)

Gammaproteobakterie

Sacharopin dehydrogenaza

Gammaproteobakterie

Adenylat cyklaza (EC 4.6.1.1) / Guanylat cyklaza (EC 4.6.1.2)

Protein PE rodiny

Aktinobakterie

Prekurzor hydroxyprolin bohaté¢ho glykoproteinu 1 bunécné
stény

Aktinobakterie

Olovo, kadmium, zinek a rtut” transportujici ATPaza (EC
3.6.3.3) (EC 3.6.3.5); Méd-translokaéni P-typ ATPéza (EC
3.6.3.4)

Transkripéni regulator MerR rodiny

Gammaproteobakterie

5.2.7 Analyza pritomnosti deleci, inverzi

Na zaklad¢ celogenomového porovnani byly v programu ACT manudlné prohledany

genomy Synechococca sp. S4 a C. gracile PCC 6307 na ptfitomnost deletovanych a

invertovanych tseki (viz Obr. 12). V genomu Synechococca bylo nalezeno celkem 229 deleci

rizné délky od desitek po desetitisice bazi. Nejdelsi deletovany tsek mél 47 444 bp a

obsahoval 12 identifikovanych a 5 hypotetickych gent (viz Tab. 22). Bylo nalezeno celkem

73 invertovanych useki rizné délky. Procentudlni shoda nalezenych inverzi se pohybovala od

72 do 100 %. Mezi témito dvéma genomy byly také nalezeny 4 zcela identické inverze. Dale

byly v genomu Synechococca 2x nalezeny 2 invertované sekvence, které odpovidaly pouze

1 sekvenci v genomu C. gracile. Procentualni shoda téchto sekvenci se pohybovala od 79 do

81 %. Naopak v genomu C. gracile byly také nalezeny 2 sekvence odpovidajici jedné inverzi

v genomu Synechococca. Zde byla procentualni shoda mezi 86 a 87 %.
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Tab. 22: Geny z vybrané deletované oblasti genomu C. gracile.

Deletovana oblast v sekvenci Cyanobium gracile PCC 6307

267869-315312 (47444 bp)

Identifikovany gen

Pozice a délka genu

ATP vazebny protein ABC transportéru pro methionin

272803-275154 (2352 bp)

Neidentifikovany protein mobilniho elementu

278367-279488 (1122 bp)

Neidentifikovany protein mobilniho elementu

279525-281114 (1590 bp)

Exportér ABC typu pro bakteriocin/antibiotika

284785-286647 (1863 bp)

Membrane-fusion protein

286652-287794 (1143 bp)

Exportér ABC typu pro bakteriocin/antibiotika

287921-289945 (2025 bp)

Neidentifikovany protein mobilniho elementu

Spojeny gen (291518-291640,291640-291864,
291868-292623) (123+225+756 bp)

Neidentifikovany protein mobilniho elementu

292681-294306 (1626 bp)

Neidentifikovany protein mobilniho elementu

Spojeny gen (294340-294600,294600-294800,294804-
294878) (261+201+75 bp)

Neidentifikovany protein mobilniho elementu

Spojeny gen (299132-299872,299874-300455)
(741+582 bp)

Adenylét cykléza (EC 4.6.1.1)

305706-307919 (2214 bp)

Protein podobny lehkému fetézci kinesinu

310498-313443 (2946 bp)
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5.2.8 Fylogenomicka analyza

Na zakladé¢ 482 ortolognich genti vybranych programem Hal byl sestrojen
fylogenomicky strom metodou maximum likelihood z proteomut 34 sinic vybranych z fadu
Synechococcales. Strom byl rozdélen do 5 klastri a vné&jsi skupiny, do které pattily
Synechococcus elongatus kmeny PCC 6301 a PCC 7942. Ancestralni skupinu v tomto stromu
tvoril Synechococcus spongiarum. V prubéhu evoluce doslo celkem 3x k vyvinu moiského a
sladkovodniho druhu Synechococca. Nejrecentnéji odstépenou linii byla monofyleticka linie
sinice Prochlorococcus. Synechococcus sp. S4 je ve fylogenomickém stromu zvyraznén
cervenou barvou a jako nejbliz§i piibuzny druh byl knému pfifazen
Cyanobium gracile PCC 6307, volné zijici sladkovodni druh sinice, se 100% podporou
bootstrapové analyzy. Dalsi nejblizsi sousedi Synechococca sp. S4 v této vyvojové vétvi byly
moiské sinice Synechococcus sp. WH 5701 a Cyanobium sp. PCC 7001. Kromé jednoho uzlu,
ktery mél bootstrapovou podporu 85 %, byla topologie tohoto fylogenomického stromu
podpoiena 100% ve vSech uzlech (viz Obr. 13).

Synechococcus spongiarum
* [ Prochlorococcus marf_'nus MIT9313
Prochlorococcus marinus MIT9303
% Prochlorococcus marinus NATL1A
[ Prochlorococcus marinus NATL2A
* Prochlorococcus marinus MIT9312
* «  Prochlorococcus marinus MIT9215
Prochlorococcus marinus MIT9202
0.2 ! *|— Prochlorococcus marinus AS9601
*L_ Prochlorococcus marinus MIT9301
L‘:Proch/orococcus marinus pastoris CCMP1986
*

Prochlorococcus marinus MIT9515

Prochlorococcus marinus CCMP1375
* Prochlorococcus marinus MIT9211
Synechococcus sp. WH 8102
Synechococcus sp. CC9902
Synechococcus sp. BL107
Synechococcus sp. WH 8109
Synechococcus sp. CC9605
Synechococcus sp. RS9916
Synechococcus sp. RS9917
Synechococcus sp. CC9311
Synechococcus sp. WH 8016
Synechococcus sp. WH 7805
Synechococcus sp. WH 7803

* r Cyanobium gracile PCC 6307
* 85 L Synechococcus sp. S4
* Synechococcus sp. WH 5701

Cyanobium sp. PCC 7001
Synechococcus sp. CB0205
* Synechococcus sp. CB0101
Synechococcus sp. RCC307
‘ Synechococcus elongatus PCC 6301
I Synechococcus elongatus PCC 7942

Obr. 13: Fylogenomicky strom sestrojeny metodou ML na zakladé 482 ortolognich geni
ze 34 proteomi sinic. Ciselné oznadeni uzld predstavuje procentudlni podporu topologie stromu na zakladé
bootstrapové analyzy s 1000 opakovanimi, hvézdicky oznacuji 100% podporu. Mefitko na obrazku

nepiedstavuje tempo evoluce. Synechococcus sp. S4 je zvyraznén Cervené.
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5.2.9 Datovani fylogeneze Synechococcus sp. S4

Pro datovaci analyzu byl pouzit fylogenomicky strom sestrojeny metodou maximum
likelihood na zakladé 66 ortolognich gent vybranych programem Hal, ze 131 sinic. Tento
strom byl v programu r8s verze 1.70 pietvoien na chronogram na zakladé kalibrace 3 uzla
(viz kapitola Material a metody). Nejstarsi odstépena linie sinic Synechococcus sp., ktera se
oddélila pted témet 2,9 mld. let obsahovala kmeny PCC 7336, JA-2-3B’a (2-13) a JA-3-3Ab.
Asi 0 200 milionu let se odd¢lily vlaknité sinice rodu Pseudanabaena. Nasledné se
objevovaly dalsi vlaknité a kokalni sinice. Cely fad Nostocales tvotil monofyletickou skupinu
sinic. Velka vyvojova vétev, ktera vedla k vyvoji Prochlorococcii a Synechococcii zahrnujici i
zkoumany druh Synechococcus sp. S4 se oddélila pied 2,5 mld. let, coz je tésné pied GOE.
Poté¢ dochazelo k rapidné&jSimu odsStépovani novych linii. Na zdklad€ této analyzy bylo

odhadnuto stafi sinice Synechococcus sp. S4 na 0,09 mld., tedy 90 miliond let (viz Obr. 14).
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9 Pseudanabaena biceps PCC 7429
* liso7 13327 Synechococcus sp. PCC 7502
Pseudanabaena sp. PCC 7367
%anothece SE. PCC 7425
*4(1.796—* 0.0876— Thermosynechococcus sp. NK55
1.2702 — Thermosynechococcus elongatus BF-1

X
+ 21203 Synechococcus sp. PCC 6312
00875 Acaryochloris sp. CCMEE 5410

X Acaryochloris marina MBIC 11017

04 LGEJt grmemaps (.:Psti%gm?’

i yngbya sp.
*—7 1.398 *1'0016 008327 Arthrospira sp.
* Trichodesmium erythraeum IMS101
26577 1.5658 Oscillatoria nigro-viridis PCC 7112
’ 9 Loa2s *—*,[]sms—mmm‘: Microcoleus vaginatus FGP-2
| Cedltone S
eitlerinema sp.
96 L6472 TS Oscillatoria acuminata PCC 6304
- Nostocales

0.0037 Fischerella sp. JSC-11

! Fischerella thermalis PCC 7521
Rivularia sp. PCC 7116
Calothrix sp. PCC 6303

S%nechocy.stis sp. PCC 7509

214384 90 Chroococciodiopsis thermalis PCC 7203
T 173 Gloeocapsa sp. PCC 7428

—— 2555

SanruMna subsalsa PCC 9445
0838 alothece sp. PCC 7418
i Microcystis sp.
— Synechocystis sp. PCC 6803
0.1204—— Synechocystis sp. PCC 6714
0.0057; Cyanothece sp. PCC 8802
I Cyanothece sp. PCC 8801
Eyano?ﬁcteriumc%(\:fm-l%
A Koo K foums GJanothece p. ATCC51472
* Lyat8 0.437% o8 gyyanorhgce ey ATCCo11a)
[ Crocosphaera watsonir
* 0.0112 Crocosghaera watsonii WH0003
Pleurocapsa sp. PCC 7327
Cyanothece sp. PCC 7822
Cyanothece sp. PCC 7424
Stanieria cyanosphaera PCC 7437
Xenococcus sp. PCC 7305
Gloeocapsa sp. PCC 73106
Cyanobacterium stanieri PCC 7202
Cyanobacterium aponium PCC 10605
——— Leptofgngbya sp. PCC 7376
gq | ¥ * &‘E Synechococcus sp. PCC 7002
X : Synechococcus sp. NKBG041c
12308 e Abnoplastes PCC 7420
X : oleofasciculus chthonoplastes
S (L Microcoleus sp. PCC 7113
Crinalium epipsamum PCC 9333
Chamaesiphon minutus PCC 6605
Neosynechococcus sphagnicola CAUP A 1101

454‘% Oscillatoriales cyanobacterium JSC-12
1.615 ————— Flainellia sp. E1

3 06049 | LeptoI%ngbya sp.1SC 1
* 0.00s3; Synechococcus elongatus sp. PCC 7942
! Synechococcus elongatus sp. PCC 6301
3.2 Synechococcus sp. RCC307

* 32419 *%—ﬁﬁ——/\_—:——“ Synechococcus sp., Prochlorococcus sp.
’ tsoss Kk GEmg T Synechococcus sp. CB0205
* - Synechococcus sp. CB0101

L S gynechqcoccus sp. WH 5701
: 73 1.0342 yanobium sp. PCC 7001
L{2.4676 90 0.8338 0.0919 — Synechococcus SF. S4
X Cyanobium gracile PCC 6307

Synechococcus spongiarum

TS LeptoI%ngbya sp. PCC 7375

1.8708 - S gec_rgcoccusd sp’). PCECES%EM

odosilinea nodulosa

* 14549 Lepto!}:ngbya sp. PCC 6406

‘ Synechococcus sp. PCC 7336

* {19935 3ma— Synechococcus sp. JA-2-3B'a(2-13)
X 102874 __ Synechococcus sp. JA-3-3Ab

T Gloeobacter kilaueensis JS1

- Gloeobacter viloaceus PCC 7421

0.4922

2.8668

—12.5195

*

3.2 2.7 GOE 2.2 1.7 1.2 0.7 0.2 0

Obr. 14: Chronogram sestrojeny metodou ML na zakladé 66 ortolognich genti ze 131 proteomd sinic.
Ciselné oznaeni uzldi piedstavuje procentualni podporu topologie stromu na zakladé bootstrapové analyzy
s 1 000 opakovanimi, hvézdi¢ky oznacuji 100% podporu. Ciselné oznaceni vétvicich mist znazoriuje jejich stafi
Vv jednotkach miliard let. Métitko na obrazku predstavuje 0,4 mld. let. Synechococcus sp. S4 je vyznaen

cervené. GOE je vyznaceno Cervenym pruhem.
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6 Diskuze

6.1  Jacksonvillea apiculata

Na zéklad¢ fylogenomické analyzy nebylo mozné urcit piesné zafazeni sinice
J. apiculata do fylogeneze sinic. Genom obsahoval 2 sady vybranych proteinti detekovanych
programem AMPHORAZ2-master, které patii do zakladni sady pro sinice. Tyto sady byly
nasledné¢ manualné rozdéleny. Ve fylogenezi byly ob¢ zasazeny do fadu Oscillatoriales. Je
pravdépodobné, ze tento genom byl kontaminovan sinici ztohoto tadu. Blizs$i urceni
kontaminantu ovSem nebylo moZné z divodu nepiitomnosti piibuzného druhu sinice
Vv databazi GenBank. Jednalo se tedy o kombinaci genomt 2 zcela nezndmych sinic. Pozdéji
byla J. apiculata popsana Haslerem et al. (2017). Ti zkonstruovali fylogeneticky strom
J. apiculata na zaklad¢ sekvenci 16S rRNA. Podle jejich vysledku fylogenetické analyzy byla
J. apiculata zafazena k sinicim rodu Desertifilum, které v této praci nebyly zahrnuty, protoze
v dobé analyzy jesté nebyly do databaze GenBank pfidany sekvence téchto sinic. Rod
Desertifilum je také soucasti fadu Oscillatoriales (Dadheech et al., 2012). Lze tedy potvrdit,

Ze zatazeni J. apiculata do fylogeneze sinic v této praci bylo tspésné alespon na trovni fadu.

Vzhledem ktomu, ze piifazeni vzorku Jacksonvillea apiculata 2014/77b2
k O. acuminata bylo bez bootstrapové podpory, pro obrazné porovnani molekularnich
vlastnosti genomu byly vybrany jiné sinice z fadu Oscillatoriales, a to Moorea producens 3L
a Microcoleus sp. PCC 7113. V porovnani s t€émito dvéma sinicemi J. apiculata ma navrch co
do velikosti genomu, ktera je 10,7 Mb, poctu protein kodujicich sekvenci i poctu nalezenych
tRNA, ktery byl témé&f dvojnasobny oproti ostatnim sinicim. Tento pocet viibec neodpovida
standardu, ktery lze nalézt v genomech sinic (Chan et Lowe, 2009). Je mozné piedpokladat,
Ze tento vysoky pocet ma na svédomi kontaminant. Velikost genomu J. apiculata se blizi
nejveétsimu znamému genomu sinice Calothrix sp. PCC 7103 o velikosti 11,6 Mb
(Shih et al., 2012). V obsahu GC bazi byly vSechny porovnavané sinice téméf shodné,
pohyboval se mezi 44-46 %, prostiedi vyskytu se u liSilo u kazdé sinice (viz Tab. 23).
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Tab. 23: Srovnani obecnych vlastnosti genomu J. apiculata, M. producens a Microcoleus sp.

Organismus Jacksog\élllif/zégg iculata Moorea producens 3L Ml;rggoI?elulsSSp.
Velikost genomu (Mb) 10,7 8,5 7,5
Obsah GC (%) 44 44 46
Pocet protein
kédujicich sekvenci 10096 9231 6972
tRNA 116 56 69
Prostiedi vyskytu Sladka voda Sland voda Pida

V programu Repeatmasker verze 4.0.6 byly porovnany nalezené repetitivni sekvence
ve vSech genomech. V genomech sinic byly jiz dfive identifikovany nejCastéji kratké
tandemové repetice (Mazel et al., 1990; Asayama et al., 1995). Z transpozibilni elementt byly
v genomech sinic identifikovdny malé transpozibilni elementy s invertnimi repeticemi
(MITE) (Zhou et al., 2008) a inzer¢ni elementy (Lin et al., 2010). J. apiculata méla ve své
sekvenci nejvyssi pocet retroelementii oproti ostatnim genomiim. Nejvice retroelementt bylo
z nadrodiny Tyl/Copia (Kumar et al., 1997). Ty byly nejéastéjsi i v obou dal$ich sinicich.
V poctu nalezenych DNA transpozonti jasné pievySovala ostatni sinice M. producens, za to
nalezenych jednoduchych repetic byl téméf totozny u J. apiculata i M. producens. Obecné
nejzastoupengj$imi jednoduchymi repeticemi u sinic byvaji tetranukleotidové repetice a Casto
jsou zasazovany do kodujicich regioni. Maximalni pocet jednoduchych repetic u sinic byl
vyhodnocen u C. gracile PCC 6307, 1 repetice na 0,46 kbp a minimalni u Acaryochloris
marina 1 repetice na 2,02 kbp (Kabra et al., 2016). U J. apiculata ovsem byly nejvice
zastoupené trinukleotidové (viz Tab. 3). Zatimco genom J. apiculata neobsahoval zadné
inzeréni elementy, u ostatnich sinic se pocet inzer¢nich elementi pohyboval od 15 do 18.
Nalezy inzer¢nich elementi v genomech sinic jsou velmi variabilni co do poétu a délky
(Lin et al., 2010). Mezi porovnavanymi genomy nebyla nalezena zadna korelace v obsahu
CRISPRG. Ty se vyskytuji ve vétsiné znamych rodech sinic, vyjimkou jsou tfeba rody
Prochlorococcus a Synechococcus. Primémé sinice obsahuji méné nez 10 CRISPRG na
genom (Cai et al., 2013). Nejvétsi pocet potvrzenych CRISPRU byl nalezen v genomu
J. apiculata s vyrazné vétSim mnozstvi spacerti nez u ostatnich sinic. Naopak byl v tomto
genomu nalezen nejnizsi pocet spornych CRISPR1U. Zde obé dalsi sinice vyrazné pfevysSovala
M. producens (viz Tab. 24).
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Tab. 24: Srovnani repetitivnich sekvenci nalezenych v genomech J. apiculata, M. producens a

Microcoleus sp.

. Jacksonvillea apiculata Microcoleus sp.
Organismus 2014/77b Moorea producens 3L PCC 7113

Pocet retroelementii 10 5 7
Pocet DNA transpozonii 14 22 7
Inzer¢ni elementy 0 15 18
Pocet malych RNA 15 6 24
Pocet ]ean(_iuchych 21 23 14

repetic

Pocet potvrzenych

CRISPRi 16 S 10
Pocet potvrzoenych 358 19 72

spaceri

Pocet spornych

CRISPRi 17 %0 22
Pocet spornych spaceri 24 107 27

Porovnanim vysledkii analyzy ontologie genii vybranych kategorii bylo zjisténo, ze

M. producens i Microcoleus sp. jsou Vv poctech anotovanych gent celkem konstantni. Za to

J. apiculata ob¢ sinice vyrazné pievySovala poétem genti ve vSech vybranych skupinach,

moznd praveé z divodu kontaminace. Nejvyssi rozdily jsou viditelné ve skupinach Translace a

Vazba ATP, u kterych J. apiculata dosahla poctu pies 100 geni. Naopak nejmensi rozdil mezi

genomy je ve skupiné Skladani proteint, kde je rozdil genti obou sinic oproti J. apiculata

zhruba tietinovy (viz Tab. 25).

Tab. 25: Porovnani vybranych skupin z riznych kategorii analyzy ontologie genti u J. apiculata,

Microcoleus sp. a M. producens.

RV Jacksonvillea Moorea producens Microcoleus sp. .
\dentifikacni &islo | . .0 ata 2014/77b 3 PO 7113 Skupina
G0:0006412 110 56 64 Translace
G0:0006810 77 45 59 Transport
G0:0006260 12 4 4 Replikace DNA
G0:0006457 17 12 11 Skladani proteinl
G0:0006281 14 7 7 Reparace DNA
G0:0005524 115 68 66 Vazba ATP
G0:0003735 94 47 49 Strukturni slozka
ribozoému

Analyzou sekundarniho metabolismu bylo nalezeno 9 klastri genii pro rozlicné

metabolity. U Microcolea byl nalezen shodny pocet klastri jako u J. apiculata, M. producens

VvV tomto sméru vyrazné vedla s 33 nalezenymi klastry. Témér polovinu z nalezenych klastrt

u J. apiculata tvorily geny pro metabolismus terpend, pocet téchto klastrii byl téméf shodny
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u obou dalsich sinic. Déle byly nalezeny 2 klastry gend pro neribozomalni peptidy a 1 pro

polyketid syntdzu. Ty slouzi ksyntéze mnoha jinych sekundarnich metabolith
(Shih et al., 2013). Zde byla J. apiculata co do poctu klastrii posledni, tésné za Microcoleem.
M. producens zde opét obé sinice velmi pievySovala. U vSech sinic byl také nalezen klastr
gentl pro Bakteriocin, ktery se pouziva jako konzervant ¢i antibiotikum (Galvez et al., 2008;
Piper et al., 2009) a jeho vyskyt byl jiz dfive potvrzen u né€kolika druhd sinic
(Begley et al., 2009; Goto et al., 2010). Pouze u J. apiculata a M. producens byl nalezen
Klastr pro metabolismus Ladderanu, jehoz funkce je u mikroorganismi zatim neznama
(Chaban et al., 2014), a nakonec pouze u J. apiculata klastr pro metabolismus Resorcinolu,

ktery negativné ovliviiuje rust sinic (Nakai et al., 2008) (viz Tab. 26).

Tab. 26: Porovnani poctu nalezenych klastri geni sekundarniho metabolismu u J. apiculata,

M. producens a Microcoleus sp.

Sekundarni metabolity Jacksog\éllllflz;?g iculata Moorea producens 3L Mlgré)éol?eluls:;sp.
Terpeny 4 4 2
Neribozomalni peptidy 2 8 3
Bakteriocin 1 6 2
Ladderan 1 1 0
Resorcinol 1 0 0

6.2  Synechococcus sp. S4

Na zakladé¢ fylogenomické analyzy byla urcena jako nejblizsi pfibuzny tohoto druhu
volné zijici sinice Cyanobium gracile PCC 6307, ktera pii srovnani obecnych vlastnosti
genomu me¢la genom vétsi o necelych 700 kb. S tim souvisel i vyssi pocet protein kodujicich
sekvenci u C. gracile. Obsah GC bazi byl u obou genomi velmi podobny, lisil se o necelé
2 %. Co se tyce tRNA sekvenci, v genomu Synechococcus sp. S4 se nachazelo 47 sekvenci
kodujicich tRNA, v genomu C. gracile to bylo 43 tRNA sekvenci (viz Tab. 27).

Tab. 27: Srovnani obecnych vlastnosti genomu C. gracile PCC 6307 a Synechococcus sp. S4

Organismus Cyanobium gracile PCC 6307 Synechococcus sp. S4
Velikost genomu (Mb) 3,3 2,7
Obsah GC (%) 68,7 70,6
Pocet protein kodujicich 3094 2672
sekvenci
tRNA 43 47
Prostredi vyskytu Sladka voda (Egrl/aergggii?;c;(; )
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V programu Repeatmasker verze 4.0.6 byly porovnany repetitivni sekvence obou
organismi. Na rozdil od Synechococca u C. gracile nebyl nalezen ani jeden retrotranspozon,
ani jeden DNA transpozon. Bylo nalezeno 6 artefaktt inzeréniho elementu IS5 a 5 artefaktd
inzeréniho elementu IS3, dale 12 sekvenci pseudogenti rRNA velké podjednotky ribozomut
(LSU-rRNA-Ath) a 2 sekvence pseudogeni rRNA malé podjednotky ribozomi
(SSU-rRNA-Ath). Dale nebyl nalezen zadny potvrzeny i sporny CRISPR. Také nebyl nalezen
zadny z inzerénich elementi. V obou genomech byly ovSem nalezeny stejné typy i pocty
jednoduchych repetic. Podle Kabra et al. 2016 byl ovsem u C. gracile PCC 6307 vyhodnocen
nejvyssi pocet jednoduchych repetic ze vSech zndmych sinic, 805 Vv celém genomu pfi
primérném poctu 1 repetice na 0,46 kbp. Kidentifikaci pouzivali ovSem jiny software,
specializovany na vyhledavéani jednoduchych repetic, MISA (Microsatellite Identification
Tool) (http://pgrc.ipk-gatersleben.de/misa/misa.html).  Shrnuti porovnani nalezenych
repetitivnich sekvenci je v Tab. 28.

Tab. 28: Porovnani repetitivnich sekvenci nachazejicich se v genomech Synechococcus sp. S4 a
C. gracile PCC 6307.

Organismus Cyar;)ocb g rgggr?acne Synechococcus sp. S4
Pocet retroelementit 0 2
Pocet DNA transpozonu 0 2
Inzercni elementy 11 2
Pocet malych RNA 14 14
Pocet jednoduchych 3 3
repetic
Pocet potvrzenych 0 0
CRISPRi
Pocet potvrzenych 0 0
spaceru
Pocet spornych 0 6
CRISPRi
Pocet spornych spaceri 0 6

Vysledky analyzy genové ontologie u obou genomi byly porovnany za ucelem zjisténi
nepfitomnych gent, které mohly byt u Synechococca sp. S4 deletovany Vv ramci redukce
genomu. U Synechococca bylo anotovano 741 geni, u C. gracile jen 657 gent. U obou sinic
byly nalezeny négjaké skupiny s vyssim zastoupenim gend v riznych kategoriich oproti té
druhé. Skupin s vyssim zastoupenim gen u Synechococca bylo pouze 17, kdezto skupin
s vys§im zastoupenim u C. gracile bylo 61. V pfipadé vysSiho zastoupeni gend
u Synechococca $lo vétsinou o rozdil pouhého 1 genu, kdezto v opacéném piipade se rozdil

pohyboval mezi 1-4 geny, coz u 61 skupin celkem Ccitalo rozdil 88 gent. Nejvice skupin
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s vy$8im zastoupenim u C. gracile se tykalo translace a transportu molekul, a na druhé strané
u Synechococca $lo o transport specifickych iontd. Do skupin s vy$§im zastoupenim byly
zahrnuty také skupiny s nulovym zastoupenim gend. Téch bylo u C. gracile podstatné méné
(4) oproti Synechococcu, ktery mé¢l nulové zastoupeni v 21 skupinach. Z téchto 21 skupin se
nejvice tykalo metabolismu a transportu molekul. Konkrétni skupiny jsou vypsany

v Tab. 29 a v Tab. 30 v Ptiloze.

U analyzy horizontalniho pfenosu gent byly porovnany nalezené cizi geny v genomu
Synechococca s cizimi geny v C. gracile. U 10 nalezenych a identifikovanych cizich geni
byla potvrzena stejna funkce v obou genomech. Pouze u 3 z téchto genti byl také potvrzen
stejny potencidlni darcovsky organismus. Dale byla identifikovana stejnd funkce u 11 dalSich
genu, ale zatimco tyto geny byly u Synechococca oznaeny jako cizi, u C. gracile byly
oznaceny jako normdlni/domaci geny. Téchto 11 genli bylo proto vyhledano také v dalSich
2 nejblizSich  sinicich vramci fylogeneze, a to u Synechococca sp. CBO0205 a
Cyanobia sp. PCC 7001 (viz Obr. 13). U 2 geni byl potvrzen cizi puvod i funkce
u Synechococca sp. CB0205 a u 1 genu byl také potvrzen cizi pivod i funkce
u Cyanobia sp. PCC 7001. Nakonec bylo nalezeno 12 hypotetickych gent, u kterych byl
urcen cizi puvod jak u Synechococca sp. S4 tak u C. gracile a u 8 z téchto hypotetickych gent

byl také urcen stejny potencionalni darce.

V ramci diskuze deletovanych usektt v genomu Synechococca oproti C. gracile byly
vyhledany geny nachazejici se Vv téchto tsecich a na zakladé€ jejich funkce uréené BLASTem
byly zatazeny do nékolika zakladnich kategorii. Do kategorii replikace a reparace DNA byl
pritazen shodny pocet gent. Z velké casti Slo v téchto kategoriich o geny kodujici urcity typ
helikaz a nukleotidyltransferaz. V kategorii metabolismus byly v nejvétsim zastoupeni geny
kodujici produkty Ucastnici se metabolismu mastnych kyselin. Zajimavym genem v této
kategorii byl gen PsaJ kodujici protein IX podjednotky reakéniho centra fotosystému 1. Jeho
funkce je pouze teoretickd, pravdépodobné interaguje s dalSimi proteiny a pomdha
stabilizovat komplex fotosystému I. Nicméné bylo zjisténo, Ze absence tohoto genu nijak
neovliviuje efektivitu fotosyntézy (Xu et al., 1994). V kategorii transport se v deletovanych
usecich nachazely piedev§im geny, jejichz funkce byla spojena s transportem urcitych iontt.
Bylo zde nalezeno celkem 7 gent spojenych s antiportérem pro protony a sodikové ionty.
V dalsi kategorii tykajici se genl spojenych s reakci na zmény podminek se nachéazely geny

pro Cefalosporin hydroxylazu, histidin kindzu a hlavné geny kodujici proteiny z rodiny CsbD
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spojené s odpoveédi bakterii na stres (Weber et al., 2006). Posledni kategorie zahrnovala geny
spojené s biosyntézou molekul. Zde byly nalezeny 2 geny pro glutamat syntazu a gen pro

RfbJ protein spojeny se syntézou lipopolysacharidi (Jiang et al., 1991) (viz Tab. 29).

Tab. 29: Kategorie a po¢ty gent1 v deletovanych tsecich C. gracile PCC 6307

. Replikace Reparace . Reakce na
Kategorie Metabolismus | Transport zmény Biosyntéza
DNA DNA .
podminek
Pocet genu
Vv deletovaném 13 13 25 39 13 15
useku

Podobné¢ jako u Synechococca sp. S4 byly u C. gracile nalezeny 4 klastry gent
sekundarniho metabolismu souvisejici s metabolismem Bakteriocinu, ktery se pouziva jako
konzervant ¢i antibiotikum (Galvez et al., 2008; Piper et al., 2009. Byly také nalezeny
2 klastry genti pro Polyketid syntdzy typu III, které slouzi k syntéze mnoha jinych
sekundarnich metaboliti (Shih et al.,, 2013) a 2 klastry genti pro metabolismus blize

nespecifikovanych terpentl.

Vsechny druhy rodu Synechococcus pouzité v této praci se podle vysledku datovani
vyvinuly po GOE (viz Obr. 14), coz z velké ¢asti potvrzuje také Dvorak et al. (2014). Na
zékladé datovani fylogeneze sinic byl uréen puvod Synechococca sp. S4 do doby pied
ptiblizn¢ 90 miliony let. Da se sjistotou fict, Ze se jedna o mlady druh. Na misté je
samoziejmé nejistota spravného urCeni stafi z ditvodu nedostate¢nych fosilnich zdznamu
(Schopf, 2001). Nejnov¢jsi poznatky vSak fadi pivod sinic jako takovych do doby pied
publikacemi vtom, ze velka vétSina vyvojovych linii sinic se vyvinula az po GOE

(Shirrmeister et al., 2013, Dvoték et al., 2014).

Vzhledem k faktu, Ze byla tato sinice izolovana z jiného organismu, byly hledany
vlastnosti, které by napovidaly, zda neni symbiontem daného hostitele, prvoka z rodu
Paramecium. Oproti jinym znamym sinicim s redukovanym genomem, jako UCYN-A
(1,4 Mb) (Tripp et al, 2010) a Prochlorococcus marinus SS120 (1,7 Mb)
(Dufresne et al., 2003) ma ovSsem Synechococcus genom vétsi o piiblizné 1 Mb. Nicméné
porovnani vysledkti GO analyzy ukdzalo vysoky pocet funkénich skupin, ve kterych mél
Synechococcus mensi pocet genti nez jeho nejblizsi piibuzny C. gracile PCC 6307

(viz Tab. 30 v Ptiloze). Pomér G:C k A:T bazim také nesedi s informacemi o redukovanych
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genomech (Ussery et Hallin, 2004; Dufresne et al., 2003) jelikoz u Synechococca sp. S4 byl
obsah G:C nad 70 %. U symbionti dochazi ke ztraté¢ gend dulezitych k reparaci DNA. U B.
aphidicola chybi geny recA a lexA. Oba tyto geny byly v genomu analyzovaného
Synechococca nalezeny, jejich funkce byla ale potvrzena jen BLASTem a nikoliv analyzou
ontologie genl. Nebyly ovSem podobné jako u B. aphidicola nalezeny geny umuCD a
uvrABC, které jsou také spojeny s reparaci DNA (Shigenobu et al., 2000). Také nebyl nalezen
gen dnaA, ktery je regulatorem transkripce. Ten se sice u B. aphidicola vyskytuje, ale napt. u
symbiotické sinice Nostoc azollae doslo k jeho pseudogenizaci. Pseudogenizovanym genem u
N. azollae je také gen recQ kodujici urcity typ DNA helikazy (Ran et al., 2010). Tento gen
chybi napiiklad u nékterych studovanych kmend P. marinus (Dufresne et al., 2005).
V genomu Synechococca sp. S4 byl tento gen nalezen. Na zaklad¢ celkové bioinformatické
analyzy nelze prokazat, zda u Synechococca sp. S4 doslo k redukci genomu a ztraté nékterych
gend typickych pro symbionty z divodu potencialni symbidzy s prvokem rodu Paramecium,
ze kterého byl izolovan. Dal by se svymi vlastnostmi piirovnat k Synechococcu sp. WH 8102,
ktery je srovnatelny co do velikosti genomu (2,5 Mb) a poctu protein kodujicich sekvenci
(2 525). Tento kmen je piibuzny rodu Prochlorococcus, ktery obsahuje volné Zijici sinice se
silné redukovanymi genomy. Dufresne et al. (2005) provedli srovnani téchto sinic.
Synechococcus sp. WH 8102 se podle této publikace také nejvice blizi Synechococcu sp. S4
obsahem G:C bazi, ktery méa 59%. V této préci autofi dale hledali geny, jejichZz ztrata by
mohla zpusobit redukci genomu a posun poméru bazi smérem k A:T, §lo hlavné o geny
spojené s reparaci DNA. Na rozdil od 2 silné redukovanych kment P. marinus MED4 a
SS120, které neobsahovaly vSechny nebo nékteré z identifikovanych  geni,
Synechococcus sp. WH 8102 obsahoval vSechny. Dva z genti analyzovanych v této publikaci
byly nalezeny i u Synechococca sp. S4. Slo o geny recQ, kodujici helikazu a recJ, kodujici

DNA specifickou jednovlaknovou exonukledzu.

70



7 Z.aveér

Teoretickd cast této diplomové prace pojednavala o fylogenomice a vyuziti

celogenomového sekvenovani ke studiu evoluce sinic.

Prakticka cast se zabyvala kompletni anotaci 2 vybranych genomt sinic od zpracovani
primarnich sekvenacnich dat, pfes anotaci kodujicich regiond, repetitivnich sekvenci, tRNA

az po naslednou fylogenomickou analyzu.

Prvni byl de novo sestaven a nasledné kompletné anotovan genom sladkovodni sinice
Jacksonvillea apiculata o velikosti 10,7 Mb a obsahem G:C bazi 44 %. Poté byla u této sinice
provedena anotace repetitivnich sekvenci, kterych bylo nalezeno vice nez 60, a jejich
porovnani s jinymi sinicemi bylo velmi variabilni. Dale bylo nalezeno 116 sekvenci tRNA.
Timto poctem J. apiculata vysoce pfevySovala ostatni sinice vybrané pro porovnani.
Analyzou ontologie genll byla urcena funkce u 1 936 geni, které tvofily 19 % celého genomu.
U mnoha skupin J. apiculata téméf dvojnasobné pievysSovala jiné sinice poctem zatazenych
genl. Analyzou sekundarniho metabolismu bylo nalezeno 9 klastrii genil, které prevazné
koédovaly produkty pro metabolismus nespecifikovanych terpentl, ale byly také nalezeny geny
pro 2 neribozomalni peptidy slouzici k syntéze rozliénych sekundarnich metabolitti. Nakonec
byla provedena fylogenomicka analyza na zéklad¢ 14 vybranych gent zékladnich pro sinice.
Ta byla GspéSna pouze na urovni zatfazeni fadu, a to ziejm¢ z diivodu kontaminace kultury
J. apiculata jinou neznamou sinici. Do budoucna by bylo vhodné porovnat genom
J. apiculata se sinicemi rodu Desertifilum, které byly na zakladé 16S rRNA ptitazeny jako

nejblizsi ptibuzny rod Vv jiné praci.

Dale byl na zaklad¢ referencni sekvence sestaven a kompletné anotovan genom sinice
Synechococcus sp. S4 o velikosti 2,7 Mb s70% obsahem G:C bazi. RovnéZz zde byla
provedena anotace repetitivnich sekvenci i tRNA. Analyzou ontologie genii byla tspésné
urcena funkce u 741 gent, coz tvoii 28 % genomu a byla zjisténa redukce v poctu mnoha
gentl oproti nejblizsi piibuzné sinici Cyanobium gracile PCC 6307. Bylo nalezeno 7 klastrti
geni pro sekundarni metabolismus rozli¢nych sloucenin jako antibiotikum Bakteriocin,
polyketid syntdzy, slouzici k syntéze rtiznych sekundarnich metabolitl, ¢i nespecifikované
terpeny. Analyzou horizontalniho pfenosu gent bylo uréeno na 84 cizich gent, ale funkci se
podatilo identifikovat pouze u 24. Dale byly nalezeny invertované a deletované useky

V genomu této sinice oproti jejimu nebliz§imu pribuznému, sinici
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Cyanobium gracile PCC 6307, v mistech téchto deleci bylo nalezeno mnoho genti spojenych
ze zékladnimi bunénymi procesy. Blizka piibuznost téchto dvou sinic byla potvrzena
fylogenomickou analyzou na zakladé 482 ortolognich genii se 100% bootstrapovou podporou.
Datovaci analyzou bylo urceno staii Synechococca sp. S4 na ptiblizné 90 miliont let. U této
sinice nebyla potvrzena redukce genomu spojena se symbidzou, doprovazena ztratami
nékolika typickych gent a posunu poméru bazi smérem k A:T, coz miize vyvratit domnénku,

ze je symbiotickym organismem i pies misto jejiho nélezu.
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redukovany nikotinamidadenindinukleotid

oxidovana forma nikotinamidadenindinukleotidfostatu
National Center for Biotechnology Information
nitrogen-fixation domain

syntazy neribozomalnich peptidd

gen kodujici Pcb protein svétlosbérného komplexu
Prolin-Glutamat motiv obsahujici protein

polyketid syntazy

pyrofosfat

protein-fosfohistidin

gen kodujici protein IX podjednotky reakéniho centra
fotosystému I

gen kodujici protein fotosystému 11

gen kodujici cytochrom ¢ asociovany s fotosystémem II
polyketid syntazy polynenasycenych mastnych kyselin
Rapid Annotation using Subsystem Technology
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RAXMLHPC

recA
recD
recJ

recQ
RibD
RMbase
RMBlast
RNA
RND
SAM
SRP

ssb
SSU-rRNA-Ath
SucA

sucB

T3pk

Tn3
Ty1/Copia
UDP, UTP
umuCD

uvrABC
Vandal

VanW
X-Pro
xseB
ycf64

Randomized Axelerated Maximum Likelihood for High
Performance Computing

gen kodujici rekombinazu RecA
gen kodujici podjednotku exonukleazy V

gen kodujici jednovlaknovou DNA specifickou exonukleazu
RecJ

gen kodujici DNA helikazu RecQ

riboflavin syntetizujici protein

databaze repetitivnich sekvenci pro RepeatMasker
RepeatMasker BLAST

ribonukleova kyselina

resistance-nodulation-division

Sterile Alpha Motif

signal recognition particle

gen kodujici jednovlaknovy DNA vazebny protein
rRNA malé podjednotky ribozomi Arabidopsis thaliana

gen kodujici E1 slozku 2-oxoglutarat dehydrogenazového
komplexu

gen kodujici E2 slozku 2-oxoglutardt dehydrogenazového
komplexu

polyketid syntaza typu III

rodina transpozibilnich elementd

nadrodina retroelement s dlouhymi terminalnimi repeticemi
uridindi-, trifosfat

gen kodujici protein  zapojeny do ochrany proti
ultrafialovému zareni a mutacemi

gen kodujici endonukleazu UvrABC

DNA transpozon Arabidopsis thaliana z nadrodiny MULE-
MuDR

Vankomycin B-typ obranny protein
aminokyselina vazana s Prolinem
gen kodujici malou podjednotku exonukleazy VII

necharakterizovany protein podobny monothiol
glutaredoxinu
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10  Prilohy

Tab. 1: Sinice pouzité ke konstrukci fylogenomickych stromd.

. Pristupovy kéd . Pristupovy kéd
Sinice Sinice
genomu genomu
Acaryochloris sp. Nodularia spumigena
GCA_000238775.2 CP007203
CCMEE 5410 CCY9414
Acaryochloris marina
NC_009925 Nostoc azollae CP002059

MBIC11017

Anabaena cylindrica

GCA _000317695.1

Nostoc sp. PCC 7107

GCA_000316625.1

PCC 7122
Anabaena sp. 90 NC_019427 Nostoc sp. PCC 7120 BA000019
Anabaena variabilis
CP000117 Nostoc sp. PCC 7524 GCA _000316645.1

ATCC 29413

Arthrospira maxima

GCA_000173555.1

Nostoc punctiforme

CP001037

CS-328 PCC 73102
Arthrospira sp. Oscillatoria acuminata
GCA_000973065.1 GCA_000317105.1
PCC 8005 PCC 6304

Arthrospira platensis C1

GCA_000307915.1

Oscillatoria nigro-viridis
PCC 7112

GCA_000317475.1

Arthorspira platensis
NIES-39

NC_016640

Oscillatoria sp.
PCC 6506

GCA_000180455

Arthrospira platensis

Paraca

GCA_000175415.3

Oscillatoriales

cyanobacterium JSC-12

NZ_CM001633.1

Calothrix sp. PCC 6303

GCA_000317435.1

Pleurocapsa sp.
PCC 7327

CP003590

Calothrix sp. PCC 7507

GCA_000316575.1

Prochlorococcus
marinus AS960 S

GCA_000015645.1

Chamaesiphon minutus
PCC 6605

GCA _000317145.1

Prochlorococcus
marinus CCMP1375 S

GCA_000007925.1

Chroococcidiopsis

Prochlorococcus

. CP003597 ] GCA_000158595.1
thermalis PCC 4203 marinus MIT 92025
Crinalium epipsamum Prochlorococcus
CP003620 CP000878
PCC 9333 marinus MIT9211S
Crocosphaera watsonii Prochlorococcus
GCA_000235665.2 CP000825
WHO0003 marinus MIT9215S
Crocosphaera watsonii Prochlorococcus
GCA_000167195 ] GCA_000015965.1
WH8501 marinus MIT9301 S




Tab. 1: Sinice pouzité ke konstrukci fylogenomickych stromd.

Cyanobacterium sp.

Prochlorococcus

CP003947 ) GCA_000015705.1
PCC 10605 marinus MIT9303 S
Cyanobacterium staineri Prochlorococcus
CP003940 ) GCA_000012645.1
PCC 7202 marinus MIT9312S
Cyanobacterium Prochlorococcus
CP001842 GCA_000011485.1

UCYN-A

marinus MIT9313 S

Cyanobium gracile

GCA_000316515

Prochlorococcus

GCA_000015665.1

PCC 63075 marinus MIT9515 S
Cyanobium sp. Prochlorococcus
GCA _000155635.1 ] GCA _000015685.1
PCC 70015 marinus NATL1AS
Cyanothece sp. Prochlorococcus
GCA 000231425.3 ] GCA 000012465.1
ATCC51472 marinus NATL2AS

Cyanothece sp.
CCY0110

GCA_000169335.1

Prochlorococcus
marinus pastoris
CCMP1986S

GCA_000011465.1

Cyanothece sp.

Pseudanabaena sp.

CP001344 GCA_000332215.1
PCC 7425 PCC 7429
Cyanothece sp. Pseudanabaena sp.
CP002198 CP003592
PCC 7822 PCC 7367
Cyanothece sp. o B
CP001287 Raphidiopsis brookii D9 GCA _000175855.1
PCC 8801
Cyanothece sp. ] .
CP001701 Rivularia sp. PCC 7116 GCA_000316665.1
PCC 8802
Cyanothece sp. Spirulina subsalsa
CP000806 GCA_000314005.1
ATCC51142 PCC 9445
Cyanothece sp. Stanieria cyanosphaera
CP001291 GCA_000317575.1

PCC 7424

PCC 7437

Cylindrospermopsis
raciborskii CS-505

GCA_000175835

Synechococcus sp.
BL107S

GCA_000153805.1

Cylindrospermum
stagnale PCC 7417

GCA_000317535.1

Synechococcus sp.
CB0101°

GCA_000179235.1

Fischerella sp. JSC-11

GCA_000231365.2

Synechococcus sp.
CB0205°

GCA_000179255.1

Fischerella thermalis
PCC 7521

GCA_000317225.1

Synechococcus sp.
CC9311°

CP000435

Geitlerinema sp.
PCC 7105

GCA_000332355.1

Synechococcus sp.
CC9605°%

CP000110




Tab. 1: Sinice pouzité ke konstrukci fylogenomickych stroma.

Geitlerinema sp.
PCC 7407

CP003591

Synechococcus sp.
CC99028

CP000097

Gloeobacter kilaueensis

GCA_000484535.1

Synechococcus elongatus

GCA_000010065.1

JS1 PCC 6301°
Gloeobacter viloaceus Synechococcus elongatus
BA000045 CP000100
PCC 7421 PCC 79425
Gloeocapsa sp. Synechococcus sp. JA-2-
GCA_000332035 CP000240
PCC 73106 3B'a(2-13)
Gloeocapsa sp. Synechococcus sp. JA-3-
CP003646 CP000239
PCC 7428 3Ab
Synechococcus sp.
Halothece sp. PCC 7418 CP003945 GCA 000155595
PCC 7335

Leptolyngbia sp. JSC-1

GCA_000733415.1

Synechococcus sp.

GCA_000332275.1

PCC 7336
Leptolyngbya sp. Synechococcus sp.
prolyngbya sp GCA 000332095.2 y P CP003558
PCC 6406 PCC 6312
Leptolyngbya sp. Synechococcus sp.
prolyngbya sp GCA 000316115 y P CP000951
PCC 7375 PCC 7002
Leptolyngbya sp. Synechococcus sp.
prolyngbya sp CP003946 y P CP003594
PCC 7376 PCC 7502
Synechococcus sp.
Moorea producens 3L GCA _000211815.1 CT978603

RCC307°5

Lyngbya sp. PCC 8106

GCA_000169095

Synechoccocus sp.
RS9916 S

GCA_000153825

Coleofasciculus

Synechococcus sp.

chthonoplastes GCA 000155555 BX548020
RS9917S
PCC 7420
Microcoleus sp. Synechococcus sp.
CP003630 CP006882
PCC 7113 NKBGO041c
. ) Candidatus
Microcoleus vaginatus
GCA _000214075.2 Synechococcus GCA _000586015.1

FGP-2

spongiarumS

Microcystis aeruginosa
DIANCHI905

GCA_000332585.1

Synechococcus sp.
WH 5701°

GCA_000153045

Microcystis aeruginosa
NIES-843

GCA_000010625

Synechococcus sp.
WH 7803 5

NC_009481

Microcystis aeruginosa
PCC 7941

GCA_000312205.1

Synechococcus sp.
WH 78055

CT971583




Tab. 1: Sinice pouzité ke konstrukci fylogenomickych stromti.

Microcystis aeruginosa
PCC 9432

GCA_000307995.2

Synechococcus sp.
WH 8016

GCA_000230675

Microcystis aeruginosa
PCC 9443

GCA_000312185.1

Synechococcus sp.
WH 81025

GCA_000195975.1

Microcystis aeruginosa

GCA_000312285.1

Synechococcus sp.

GCA_000161795.2

PCC 9701 WH 81095
Microcystis aeruginosa Synechocystis sp.
GCA_000312165.1 GCA_000478825.2
PCC 9717 PCC 6714
Microcystis aeruginosa Synechocystis sp.
GCA_000312725.1 BA000022
PCC 9806 PCC 6803
Microcystis aeruginosa Synechocystis sp.
GCA_000312225.1 GCA_000332075
PCC 9807 PCC 7509
Microcystis aeruginosa Thermosynechococcus

PCC 9808

GCA_000312245.1

elongatus BF-1

BA000039

Microcystis aeruginosa
PCC 9809

GCA_000312265.1

Thermosynechococcussp.

NK55

GCA_000505665.1

Microcystis aeruginosa
TAIHU98

GCA_000330925.1

Trichodesmium
erythraeum IMS101

CP000393

Microcystis sp. T1 4

GCA_000297435.1

Xenococcus sp.

GCA_000332055

PCC 7305
Neosynechococcus
sphagnicola CAUP A JIML00000000 Elainellia sp. E1 LUGL00000000
1101

Nodosilinea nodulosa
PCC 7104

GCA_000309385.1

S

— sinice pouzité ke konstrukci fylogenomického stromu pro Synechococcus sp. S4




Tab. 4: Potvrzené CRISPRy nalezené v genomu J. apiculata programem CRISPRfinder.

Délka primé

Délka

Pocet
spaceri

Opakovany motiv repetice (nt) CR(I r?tli)’Ru mezi
motivy

CTTTCAACTAATAGAATCCCGGCAACGGGACTGAAAC 37 7767 105
GTTTCAGTCCCGTTGCCGGGATTCTATTAGTTGAAAG 37 5572 75
GTTTCCAACTAATCCGAATTAACCCAATCGGTGGGG 36 3287 44
CCCTACCGGCTGGGTCAAACCGGACTAATTGGAAAC 36 2014 25
GTCGCAAAACCCAAATCCCGGTCAACGGGACTGAAAC 37 1350 18
GTTTCAGTCCCCTTGCGGGGATTTGGTTATGAAAG 35 1288 17
GTCGCAAAACCCAAATCCCGGTCAACGGGACTGAAAC 37 910 12
TCTTTCATAACCAAATCCCCGCAAGGGGACTGAAAC 36 856 11
CTTTCATAACCAAATCCCCGCAAGGGGACTGAAAC 35 831 11
GTTTCCAATTAGTCCGGTTTGACCCAGCCGGTAGGG 36 743 9
GTTTCAGTCCCCTTGCGGGGATTTGGTTATGAAAG 35 565 7
GTTTCATCAACCAATCCCCGCAAGGGGACTGAAA 34 543 7
GTCGCAAAACCCAAATCCCGGTCAACGGGACTGAAAC 37 476 6
TCAATCCCTGAAAGGGTTTTATGTGAGTTTCGAT 34 401 5
TTAAATTAATAGCCCCACCATTTCCT 26 256 3
TTAAATTAATAGCCCCACCATTTCCT 26 251 3




Tab. 5: Sporné CRISPRy nalezené v genomu J. apiculata programem CRISPRfinder

Délka Pocet
, . primé Délka spaceru
Opakovany motiv repetice CRISPRu (nt) mezi
(nt) motivy
TGTTTAGCGTTGTTCAGTGTTAAATCAAAGTCGATTT 53 234 2
AGCGTTTTAGAGCGTT
TTTCAATCCCTAACAGGGTGCGGTGGTAAGTCTTGC 36 177 2
GGACTTGGACTGGGAGATGGACTGGGAGA 29 172 3
TAGCTTCCCTCTGGGTATCTTTATCATCAGAATTGTC 49 150 1
TAAAAGGGAGAT
CGCCGTGACGAATGGCGCGATGACCGCCGTGACGAC
41 124 1
CGGAG
TCAACAGTCGCCAAGTCTAAATCATCCCAAGCCTCA 36 119 1
AAAGCGATCGCCCTGAGTTGAAACAGAGAAAAGGC
GATC 39 118 1
CGCGGCTCGACTGAGCGATCGCCGAACGT 29 109 1
GTAACAGGACAGCTTCTCCCAAAGCCAGATGATATT
G 37 108 1
ATCAAGGACAGCTTGATTGTAGCGAT 26 106 1
AATTTGCTCAAAGTGGTGAGGAAAA 25 105 1
CCCTTAGCATGGGCTGCCTTTCC 23 97 1
GATCGCAAGAGTTCCCACCAATC 23 96 1
GGCGATCGCAGGTGTTCCTCGGC 23 86 1
TCTAACTGCTGGGGGCAATATTA 23 172 2
TTTTTCTATTTGTAACAATATATGCGATTAATGGATA
G 38 134 1
AAAAGCGTTCACGAAGTGTCTCTG 24 74 1
TACCACAGGAAATTGAACCAATG 23 85 1

Tab. 8: Skupiny genti druhé kategorie anotovanych GO analyzou J. apiculata

Idengﬁkaéni anofoo‘f:ltly(:h p-value Skupina

cislo genil
G0:0006412 110 3.50339726600817e-88 Translace
G0:0006810 77 1.37942154647719e-61 Transport
G0:0006118 36 1.50900796909205e-28 Transport elektront
GO0:0006457 17 3.19779182071762e-13 Skladani proteint
G0:0006281 14 8.4037686950889e-11 Reparace DNA
G0:0006260 12 3.43604126085766e-09 Replikace DNA
G0:0008152 11 2.19258274627617e-08 Metabolické procesy
G0:0006304 10 1.39605657316643e-07 Modifikace DNA
GO0:0007155 10 1.39605657316643e-07 Adheze buniky
G0:0006413 9 8.86087191283031e-07 Iniciace translace
G0:0051276 9 8.86087191283031e-07 Organizace chromozomu
G0:0009058 7 3.51228691353618e-05 Biosyntetické procesy
G0:0009236 7 3.51228691353618e-05 Biosyntéza kobalaminu




Tab. 8: Skupiny genil druhé kategorie anotovanych GO analyzou J. apiculata

G0:0006298 6 0.000218029302038746 Oprava chybného parovani
G0:0006310 6 0.000218029302038746 Rekombinace DNA
G0:0006464 6 0.000218029302038746 Modifikace buné¢nych proteinti
G0:0006508 6 0.000218029302038746 Proteolyza
G0:0006813 6 0.000218029302038746 Transport draselnych iont
G0:0045449 6 0.000218029302038746 DNA zavisla regulace transkripce
G0:0015031 5 0.00133058970720838 Transport proteint
G0:0019538 5 0.00133058970720838 Metabolismus proteinti
G0:0006289 4 0.00789080024386337 Nukleotidova excizni oprava
G0:0006364 4 0.00789080024386337 Zpracovani rRNA
G0:0006415 4 0.00789080024386337 Terminace translace
G0:0006461 4 0.00789080024386337 Skladani proteinovych komplext
G0:0006479 4 0.00789080024386337 Metylace proteinti
G0:0006605 4 0.00789080024386337 Cileni proteint
G0:0006614 4 0.00789080024386337 | SRP zdvislé ko“;‘;ifr‘;l‘;le“i proteind do
G0:0006807 4 0.00789080024386337 Metabolismus dusikatych slou¢enin
G0:0006814 4 0.00789080024386337 Transport sodnych iontd
G0:0006821 4 0.00789080024386337 Transport chloridi
G0:0009306 4 0.00789080024386337 Sekrece proteint
G0:0044267 4 0.00789080024386337 Metabolismus bunéénych proteint
G0:0005975 3 0.0444286286975741 Metabolismus uhlovodik
G0:0006352 3 0.0444286286975741 DNA zévisla iniciace transkripce
G0:0007205 3 0.0444286286975741 Signili&fjfgp};:;ﬁtyl ls“gagfofe f‘r:‘;:“jic"
G0:0009228 3 0.0444286286975741 Biosyntéza thiaminu
G0:0017004 3 0.0444286286975741 Slozeni cytochromového komplexu
G0:0000105 2 0.225443233018957 Biosyntéza histidinu
G0:0000271 2 0.225443233018957 Biosyntéza polysacharida
G0:0006259 2 0.225443233018957 Metabolismus DNA
G0:0006284 2 0.225443233018957 Bazova excizni oprava
G0:0006396 2 0.225443233018957 Zpracovani RNA
G0:0006414 2 0.225443233018957 Translacni elongace
G0:0006546 2 0.225443233018957 Katabolismus glycinu
G0:0006629 2 0.225443233018957 Metabolismus lipidi
G0:0006790 2 0.225443233018957 Metabolismus sloucenin siry
G0:0006808 2 0.225443233018957 Regulace zuzitkovani dusiku
G0:0006811 2 0.225443233018957 Transport iontt
G0:0006812 2 0.225443233018957 Transport kationtt
G0:0006817 2 0.225443233018957 Transport fosfatovych ionti
G0:0006886 2 0.225443233018957 Transport vnitrobunécnych proteint
G0:0006935 2 0.225443233018957 Chemotaxe
G0:0007046 2 0.225443233018957 Biogeneze ribozomi
G0:0007165 2 0.225443233018957 Transdukce signalu




Tab. 8: Skupiny genil druhé kategorie anotovanych GO analyzou J. apiculata

G0:0008616 2 0.225443233018957 Biosyntéza queuosinu
G0:0015684 2 0.225443233018957 Transport zelezitych iontd
G0:0015727 2 0.225443233018957 Transport laktatu
GO0:0015746 2 0.225443233018957 Transport citratu
G0:0016036 2 0.225443233018957 Bunécné odpoveéd’ na nedostatek fosfati
G0:0017038 2 0.225443233018957 Import proteind
G0:0019627 2 0.225443233018957 Metabolismus mocoviny
G0:0042254 2 0.225443233018957 Biogeneze ribozo6mu
G0:0042773 2 0.225443233018957 Transport elektm‘fngoj eny se syntézou
G0:0006633 1 0.899218808659587 Biosyntéza mastnych kyselin
G0:0006950 1 0.899218808659587 Odpovéd na stres
G0:0009073 1 0.899218808659587 Biosyntéza aromatickych aminokyselin
GO0:0015711 1 0.899218808659587 Transport organickych anionti
G0:0015986 1 0.899218808659587 Transport protonil spojeny se syntézou ATP
G0:0016310 1 0.899218808659587 Fosforylace

G0:0030001 1 0.899218808659587 Transport kovovych iontd

Tab. 9: Skupiny gend tieti kategorie anotovanych GO analyzou J. apiculata

Idengﬁkaém’ anozovc:rtlych p-value Skupina

cislo cenii
G0:0005524 115 3.26155858806372e-92 Vazba ATP
G0:0003735 94 2.76037666250223e-75 Strukturni slozka ribozému
G0:0004016 79 3.3746051654564¢e-63 Adenylat cyklazova aktivita
G0:0005554 52 1.91785081885529¢-41 Molekularni funkce
G0:0016887 46 1.31216312297369¢-36 ATPazova aktivita
G0:0005215 42 2.19731987867729¢-33 Transportérova aktivita
G0:0004035 38 3.6836807944015e-30 Alkalicko fosfatazova aktivita
G0:0005506 37 2.35758517476216e-29 Vazba iont zeleza
G0:0003677 36 1.50900796909205e-28 Vazba s DNA
G0:0003676 34 6.18390452486006e-27 Vazba nukleové kyseliny
G0:0005525 32 2.53517856391373e-25 Vazbas GTP
G0:0009055 32 2.53517856391373e-25 Ptenos elektroni
G0:0003824 31 1.62349307803033e-24 Katalyticka aktivita
G0:0003723 29 6.66005199130635e-23 Vazba s RNA
G0:0003700 28 4.26642535713405¢-22 Sekve“éﬂfaipsicr‘iggﬁffggﬁ vazebny
G0:0008080 22 2.95491757300003e-17 N-acetyltransferazova aktivita
G0:0000156 21 1.89416259779545e-16 Dvouslozkovy regulator odpovédi
G0:0003887 17 3.19779182071762e-13 DNA fizena DNA polymerazova aktivita
G0:0016491 17 3.19779182071762e-13 Oxidoreduktazova aktivita
G0:0004386 14 8.4037686950889%¢-11 Helikazova aktivita




Tab. 9: Skupiny gen tieti kategorie anotovanych GO analyzou J. apiculata

G0:0005515 13 5.37647688423942¢-10 Vazba proteini
G0:0004322 12 3.43604126085766e-09 Ferroxidézova aktivita
G0:0046933 12 3.43604126085766e-09 Romé}‘;;;;fgii‘gfﬁg‘vmy AL syntézy,
G0:0046961 12 3.43604126085766e-09 | otacni mechanismus ATPdzy, pfenos
protonu
G0:0004316 11 2.19258274627617¢-08 Br:ﬁl?tzgaacﬁt?fftﬂ?\},Eglt)ﬂr)]]
G0:0008270 11 2.19258274627617e-08 Vazba iontd zinku
G0:0051082 11 2.19258274627617e-08 Vazba neslozenych proteint
G0:0003899 10 1.39605657316643e-07 DNA fizena RNA polymerazova aktivita
G0:0004721 10 1.39605657316643e-07 Fosfoprotein fosfatazova aktivita
G0:0008026 10 1.39605657316643e-07 ATP-dependentni helikazové aktivita
G0:0008565 10 1.39605657316643e-07 Transport proteinti
G0:0003743 9 8.86087191283031e-07 Translaéni iniciaéni faktor
G0:0004056 9 8.86087191283031e-07 Argininosukcinat lydzova aktivita
G0:0003896 8 5.59806054901103e-06 DNA primézova aktivita
G0:0003978 8 5.59806054901103e-06 UDP-glukéza 4-epimerdzova aktivita
GO:0004069 8 5.59806054901103e-06 an';lr‘;‘j{’rzﬁ‘;‘;ezra‘;’;‘;ﬁlzgﬁta
G0:0004129 8 5.59806054901103¢-06 Cytochrom C oxidazové aktivita
G0:0008324 8 5.59806054901103e-06 Transmembranovy transport kationtti
G0:0008462 8 5.59806054901103¢-06 Clp endopeptidézova aktivita
G0:0016151 8 5.59806054901103e-06 Vazba kationtt niklu
G0:0016851 8 5.59806054901103¢-06 Chelatace hofiku
G0:0047631 8 5.59806054901103e-06 ADP-ribéza difosfatazové aktivita
G0:0004619 7 3.51228691353618e-05 Fosfoglycerat mutazova aktivita
G0:0008460 7 3.51228691353618¢-05 | dTDP-glukoza 4,6-dehydratazova aktivita
G0:0008955 7 3.51228691353618¢-05 Peptidoglykan elykosyltransferdzovd
G0:0008983 7 351228601353618¢-05 | 'oceluamit O-metyltransferdzovd
G0:0031071 7 3.51228691353618e-05 Cystein desulfurazova aktivita
G0:0031072 7 3.51228691353618e-05 Vazba heat shock proteint
G0:0003697 6 0.000218029302038746 Vazba jednovlaknové DNA
2-amino-4-hydroxy-6-
G0:0003848 6 0.000218029302038746 hydroxymetyldihydropteridin
difosfokinazova aktivita
G0:0003918 6 0.000218029302038746 DNA;;’gﬁ;ﬁ}ﬁf;i‘t’ivv ﬁtgATp'
G0:0003984 6 0.000218029302038746 Acetolaktat syntazova aktivita
G0:0004124 6 0.000218029302038746 Cystein syntazové aktivita
G0:0004364 6 0.000218029302038746 Glutathion transferdzova aktivita
G0:0004642 6 0.000218029302038746 FOSf"”bosy'f"rmfﬁ'ﬁ’/‘i’ti;‘amidi” syntdzova
G0:0008556 6 0.000218029302038746 Draslik transportujici ATPazova aktivita
G0:0008986 6 0.000218029302038746 Pyruvét, voda dikindzova aktivita
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Serin-typ D-Ala-D-Ala

G0:0009002 6 0.000218029302038746 . , ..
karboxypeptidazova aktivita
G0:0009039 6 0.000218029302038746 Ureazova aktivita
G0:0030528 6 0.000218029302038746 Regulator transkripce
GO:0047360 6 0.000218029302038746 Undekaprenyl-fosfit galakt6za
fosfotransferazova aktivita
G0:0048529 6 0.000218029302038746 | M-Protoporfyrin IX monometyl ester
(oxidativni) cyklazova aktivita
G0:0004022 5 0.00133058970720838 Alkohol dehydrogenazova (NAD) aktivita
G0:0004089 5 0.00133058970720838 Karbonat dehydratazova aktivita
G0:0004143 5 0.00133058970720838 Diacylglycerol kinazova aktivita
G0:0004239 5 0.00133058970720838 Methionyl aminopeptidazova aktivita
G0:0004356 5 0.00133058970720838 Glutamat-amoniak ligazova aktivita
GO0:0004739 5 0.00133058970720838 Pyruvit dehydrogendzov (acetyl-
pienasejici) aktivita
G0:0004851 5 0.00133058970720838 Uroporfyrin-1i 'a(k:t'i‘\‘/ﬁ;y“ra“Sferazova
G0:0005488 5 0.00133058970720838 Vazba
G0:0008236 5 0.00133058970720838 Peptidaza serinového typu
G0:0008750 5 0.00133058970720838 NAD(P)+ transhydrogenazova (AB-
specificka) aktivita
G0:0008830 5 0.00133058970720838 dTDP-4-dehydroramnéza 3,5-
epimerazova aktivita
G0:0008831 5 0.00133058970720838 dTDP""dehydr;’l:;I\j‘irtfza reduktazova
G0:0008855 5 0.00133058970720838 Exodeoxyribonukleaza VI
G0:0008908 5 0.00133058970720838 Izochorismatazova aktivita
G0:0008966 5 0.00133058970720838 Fosfoglukosamin mutdzova aktivita
G0:0015446 5 0.00133058970720838 | | ransmembranova arzen transportujici
ATPazova aktivita
G0:0016740 5 0.00133058970720838 Transferazova aktivita
G0:0016787 5 0.00133058970720838 Hydrolazova aktivita
G0:0047985 5 0.00133058970720838 Dehydrogenazova aktivita
G0:0000104 4 0.00789080024386337 Sukcinat dehydrogenazova aktivita
G0:0003678 4 0.00789080024386337 DNA helikazova aktivita
G0:0003684 4 0.00789080024386337 Vazba poskozené DNA
G0:0003747 4 0.00789080024386337 Translacni uvolijici faktor
G0:0003841 4 0.00789080024386337 L-acylglycerol-3-fosfit O-
acyltransferazova aktivita
G0:0003861 4 0.00789080024386337 3-isopropylmalat dehydratazova aktivita
G0:0003879 4 0.00789080024386337 ATP fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0003938 4 0.00789080024386337 IMP dehydrogenazova aktivita
G0:0003939 4 0.00789080024386337 L-iditol 2-dehydrogenazova aktivita
G0:0003951 4 0.00789080024386337 NAD+ kinazova aktivita
G0:0003954 4 0.00789080024386337 NADH dehydrogenazova aktivita
G0:0003989 4 0.00789080024386337 Acetyl-CoA karboxylazova aktivita
G0:0003991 4 0.00789080024386337 Acetylglutamat kindzova aktivita
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N2-acetyl-L-ornitin:2-oxoglutarat 5-

G0:0003992 4 0.00789080024386337 : n-<-oxoglut
aminotransferazova aktivita
GO0:0004008 4 0.00789080024386337 Cu-exportni ATPézova aktivita
G0:0004017 4 0.00789080024386337 Adenylat kindzova aktivita
G0:0004048 4 0.00789080024386337 Antranilat foSf;’li‘tli’\‘l)@“mnSferéZOVé
G0:0004049 4 0.00789080024386337 Antranilat syntazova aktivita
G0:0004088 4 0.00789080024386337 | '<arbamoyl-fosfat syntazova (glutamin-
hydrolyzujici) aktivita
G0:0004131 4 0.00789080024386337 Cytosin deaminazova aktivita
GO0:0004141 4 0.00789080024386337 Dethiobiotin syntazové aktivita
GO0:0004148 4 0.00789080024386337 | Dihydrolipoyl dehydrogendzova aktivita
G0:0004151 4 0.00789080024386337 Dihydroorotizové aktivita
GO0:0004325 4 0.00789080024386337 Ferrochelatézova aktivita
G0:0004332 4 0.00789080024386337 Fruktéza-bisfosfat aldolazova aktivita
G0:0004350 4 0.00789080024386337 Glutamét-5-semialdehyd
dehydrogendzova aktivita
G0:0004375 4 0.00789080024386337 Glycin dehydrogenézova
(dekarboxyla¢ni) aktivita
G0:0004392 4 0.00789080024386337 Hem oxygenazova (decykliza¢ni) aktivita
G0:0004412 4 0.00789080024386337 Homoserin dehydrogenazova aktivita
G0:0004416 4 0.00789080024386337 Hydroxyacy'ggfgf/'}{g” hydrolazova
G0:0004478 4 0.00789080024386337 Methionin adenosyltransferazova aktivita
G0:0004518 4 0.00789080024386337 Nukledzova aktivita
G0:0004523 4 0.00789080024386337 Ribonukleaza H
GO0:0004525 4 0.00789080024386337 Ribonukleaza IT1
G0:0004638 4 0.00789080024386337 Fosforibozylaminoimidazol
karboxylazova aktivita
G0:0004733 4 0.00789080024386337 Pyridoxamin-fosfat oxiddzové aktivita
GO:0004743 4 0.00789080024386337 Pyruvat kinizov aktivita
GO:0004775 4 0.00789080024386337 | Sukeindt-CoA llgaizt?\Xfa(ADP'form“ﬁCi)
G0:0004784 4 0.00789080024386337 Superoxid dismutazova aktivita
G0:0004795 4 0.00789080024386337 Threonin syntazova aktivita
G0:0004820 4 0.00789080024386337 Glycin-tRNA ligazova aktivita
GO0:0004826 4 0.00789080024386337 Fenylalanin-tRNA ligazova aktivita
G0:0004834 4 0.00789080024386337 Tryptofan syntazova aktivita
G0:0004845 4 0.00789080024386337 Uracil fosforibozyltransferazova aktivita
G0:0005247 4 0.00789080024386337 Napétim fizeny chloridovy kanal
G0:0008276 4 0.00789080024386337 Protein metyltransferazova aktivita
G0:0008451 4 0.00789080024386337 X-Pro aminopeptidazova aktivita
GO:0008508 4 0.00789080024386337 ZIndova kysel”;f(ﬁgﬂ;k symportérova
G0:0008703 4 0.00789080024386337 | >-amino-6-(5-fosforibozylamino)uracil
reduktazova aktivita
GO:0008774 4 0.00789080024386337 Acetaldehyd dehydrogendzova

(acetylaéni) aktivita
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N-acylneuraminat cytidylyltransferazova

G0:0008781 4 0.00789080024386337 -
aktivita

GO:0008817 4 0.00789080024386337 Kob(l)yrinové kyselina a,c-diamid

adenozyltransferazova aktivita
G0:0008915 4 0.00789080024386337 Lipid-A-disacharid syntazova aktivita
G0:0008984 4 0.00789080024386337 Protein-glutamat metylesterazova aktivita
G0:0009011 4 0.00789080024386337 Syntaza Skrobu
G0:0009378 4 0.00789080024386337 Four-way junction helikdzova aktivita
G0:0015450 4 0.00789080024386337 | PP -vazbou-hydrolyzou-fizeny proteinovy

transmembranovy transportér
G0:0016984 4 0.00789080024386337 Ribuléza-bisfosfat karboxylazova aktivita
G0:0016993 4 0.00789080024386337 Prekorin-8X metylmutazova aktivita
G0:0020037 4 0.00789080024386337 Vazba Hemu
G0:0030151 4 0.00789080024386337 Vazba iontd Molybdenu
GO:0042132 4 0.00789080024386337 Fruktoza 1.6-bistostat 1-fosfatazova
G0:0042586 4 0.00789080024386337 Peptid deformylazova aktivita

N-
GO:0047244 4 0.00789080024386337 acetylglukosaminyldifosfoundekaprenol
N-acetyl-beta-D-
manndzaminyltransferazova aktivita

G0:0000774 3 0.0444286286975741 Adenyl-nukleotid vyménny faktor
G0:0003852 3 0.0444286286975741 2-isopropylmalat syntazova aktivita
G0:0003856 3 0.0444286286975741 3-dehydrochinat syntazova aktivita
G0:0003917 3 0.0444286286975741 DNA topozoizomeraza typu |
G0:0003922 3 0.0444286286075741 | CMP syntézovi (glutamin-hydrolyzujici)
G0:0003934 3 0.0444286286975741 GTP cyklohydrolaza 1
G0:0003935 3 0.0444286286975741 GTP cyklohydrolaza I1
G0:0003979 3 0.0444286286975741 UDP-gluko6za 6-dehydrogenazova aktivita
G0:0004029 3 0.0444286286975741 Aldehyd dehy;krt‘i’\glﬁgézovai (NAD)
G0:0004067 3 0.0444286286975741 Asparaginazova aktivita
G0:0004134 3 0.0444286286975741 4-alfa-glukanotransferazova aktivita
G0:0004340 3 0.0444286286975741 Glukokinazova aktivita
G0:0004345 3 0.0444286286975741 Gl“kéza'G'fosafi:if}ﬁ};ydmgenézow"
G0:0004414 3 0.0444286286975741 Homoserin O-acetyltransferazova aktivita
G0:0004452 3 0.0444286286975741 'Z°pe”te“y"dlf‘;ﬁbﬂ?ta'lzomeréz‘”é
G0:0004462 3 0.0444286286975741 Laktoylglutathion lyazova aktivita
GO:0004515 3 0.0444286286975741 N1kotmé1t-nukIeotell(l:i(t?\(/iie’:[gylyltransferézové
G0:0004558 3 0.0444286286975741 Alfa-glukosidazova aktivita
G0:0004640 3 0.0444286286975741 FOSfOrlbOZyIaﬁEﬁﬁ‘iﬁt izomerazova
G0:0004645 3 0.0444286286975741 Fosforylazova aktivita
G0:0004655 3 0.0444286286975741 Porfobilinogen syntazova aktivita
G0:0004730 3 0.0444286286975741 Pseudouridylat syntazova aktivita
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Pyrrolin-5-karboxylat reduktazova

G0:0004735 3 0.0444286286975741 aktivita
G0:0004747 3 0.0444286286975741 Ribokinazova aktivita
Ribonukleosid-difosfat reduktazova
G0:0004748 3 0.0444286286975741 aktivita, thioredoxin disulfide jako
akceptor
G0:0004791 3 0.0444286286975741 Thioredoxin-disulfid reduktazova aktivita
G0:0004794 3 0.0444286286975741 L-threonin amoniak lyazova aktivita
G0:0004798 3 0.0444286286975741 Tymidilat kindzova aktivita
comwoon | 5| oommemomsre | g D b
G0:0004802 3 0.0444286286975741 Transketolazova aktivita
G0:0004825 3 0.0444286286975741 Methionin-tRNA ligazova aktivita
G0:0004852 3 0.0444286286975741 Uroporfyrinogen-I11 syntazova aktivita
G0:0004872 3 0.0444286286975741 Receptorova aktivita
G0:0008168 3 0.0444286286975741 Metyltransferdzova aktivita
G0:0008685 3 0.0444286286975741 2'C'mew"S[;letgg'vt;Liﬁ;iﬁkl"d‘f‘“ﬁ"t
G0:0008783 3 0.0444286286975741 Agmatinazova aktivita
G0:0008800 3 0.0444286286975741 Beta-laktamazova aktivita
G0:0008801 3 0.0444286286975741 Beta-fosfoglukomutazova aktivita
G0:0008836 3 0.0444286286975741 Diaminopimelat dekarboxylazova aktivita
G0:0008909 3 0.0444286286975741 Izochorismat syntazova aktivita
G0:0008964 3 0.0444286286975741 Fosfoenolpyruvat karboxylazova aktivita
G0:0008976 3 0.0444286286975741 Polyfosfat kindzova aktivita
G0:0009001 3 0.0444286286975741 Serin O-acetyltransferazova aktivita
G0:0009010 3 0.0444286286975741 Sorbito"6'fOSfjtktzi;/‘ilf;‘ydmge“éZOVé
G0:0016630 3 0.0444286286975741 Protochlorofylid reduktazova aktivita
G0:0016779 3 0.0444286286975741 Nukleotidyltransferazova aktivita
G0:0016987 3 0.0444286286975741 Sigma faktor
G0:0042803 3 0.0444286286975741 Protein homodimerizaé¢ni aktivita
G0:0043365 3 0.0444286286975741 [formét'C'acetyg;;;fﬁeréza]'aktivaéni
G0:0051087 3 0.0444286286975741 Vazba chaperont
G0:0000286 2 0.225443233018957 Alanin dehydrogenazova aktivita
G0:0000310 2 0.225443233018957 Xantin fosforibozyltransferazova aktivita
G0:0001882 2 0.225443233018957 Vazba nukleosidl
G0:0003711 2 0.225443233018957 Regulator transkripéni elongace
G0:0003746 2 0.225443233018957 Translacni elongacni faktor
G0:0003840 2 0.225443233018957 Gama-glutamyltransferazova aktivita
G0:0003842 2 0.225443233018957 1'py”°'i”'5'karb;ftfiy\lj‘:adehydmgenéz‘“’é
G0:0003862 2 0.225443233018957 Srizopropylmalit dehydrogendzova
G0:0003864 2 0.225443233018957 8-metyl-2-oxobutanodt

hydroxymetyltransferazova aktivita
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4-hydroxyfenylpyruvat dioxygenazova

G0:0003868 2 0.225443233018957 aktivita
G0:0003872 2 0.225443233018957 6-fosfofruktokinazova aktivita
G0:0003883 2 0.225443233018957 CTP syntazova aktivita
G0:0003905 2 0.225443233018957 Alkylbaze DNA N-glykosylazova aktivita
G0:0003906 2 0.225443233018957 DNA'(ap“““"lVy 22552 skpgili?;‘dm“é misto)
G0:0003908 2 0.225443233018957 Metyl;‘éi;ﬂffﬂ':@fi;‘j:':Iltf\}:f;e'“ S
G0:0003911 2 0.225443233018957 DNA ligazova (NAD+) aktivita
G0:0003913 2 0.225443233018957 DNA fotolyazova aktivita
G0:0003919 2 0.225443233018957 FMN adenylyltransferazova aktivita
G0:0003937 2 0.225443233018957 IMP cyklohydrolazova aktivita
GO:0003942 2 0.225443233018957 N'acew"gama'g'ugzg‘vﬂj‘”fét reduktazova
1-(5-fosforibosyl)-5-[(5-
G0:0003949 2 0.225443233018957 Fosforibosylamino)metylidenamino]imidazol-
4-karboxamid izomerazova aktivita
GO:0003977 2 0.225443233018957 UDP'N'acety'g'”;’li’;?/?t‘;” difosforylazova
G0:0003987 2 0.225443233018957 Acetat-CoA ligazova aktivita
G0:0003994 2 0.225443233018957 Akonitat hydratazova aktivita
G0:0003999 2 0.225443233018957 Adenin fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0004000 2 0.225443233018957 Adenosin deaminazova aktivita
G0:0004013 2 0.225443233018957 Adenosylhomocysteinazova aktivita
G0:0004018 2 0.225443233018957 N6'(1’2'd('f‘f;rlz?;‘tﬁg'f)iﬁﬂitﬁ/'}f:'lyé‘ZOVé
G0:0004019 2 0.225443233018957 Adenylosukcinat syntazova aktivita
G0:0004020 2 0.225443233018957 Adenylylsulfat kinazova aktivita
G0:0004044 2 0.225443233018957 Amidofosforibosyltransferazova aktivita
G0:0004045 2 0.225443233018957 Aminoacyl-tRNA hydrolazova aktivita
G0:0004055 2 0.225443233018957 Argininosukcinat syntazova aktivita
G0:0004070 2 0.225443233018957 Aspartat karbamoyltransferazova aktivita
G0:0004072 2 0.225443233018957 Aspartat kinazova aktivita
G0:0004073 2 0.225443233018957 ASparté‘t'semia"lekTiyﬂ t‘;ehydmgenéz‘wé
G0:0004074 2 0.225443233018957 Biliverdin reduktazova aktivita
G0:0004075 2 0.225443233018957 Biotin karboxylazova aktivita
G0:0004084 2 0.225443233018957 Vetvend-fetézend-aminokyselina
transaminacni aktivita
G0:0004107 2 0.225443233018957 Chorismat syntazova aktivita
G0:0004108 2 0.225443233018957 Citrat (Si)-syntazova aktivita
G0:0004109 2 0.225443233018957 Koproporfyrinogen oxidazova aktivita
G0:0004132 2 0.225443233018957 dCMP deaminazova aktivita
G0:0004146 2 0.225443233018957 Dihydrofolat reduktazova aktivita
G0:0004150 2 0.225443233018957 Dihydroneopterin aldolazova aktivita
G0:0004156 2 0.225443233018957 Dihydropteroat syntazova aktivita
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G0:0004158 2 0.225443233018957 Dihydroorotat oxidazova aktivita
G0:0004160 2 0.225443233018957 Dihydroxy-kyselina dehydratazova aktivita
G0:0004178 2 0.225443233018957 Leucyl aminopeptidazova aktivita
G0:0004309 2 0.225443233018957 Exopolyfosfatazova aktivita
G0:0004314 2 0.225443233018957 [acyl-nesouc-protein] S~
malonyltransferazova aktivita
. Enoyl-[acyl-nesouci-protein] reduktazova
G0:0004318 2 0.225443233018957 (NADH) aktivita
G0:0004324 2 0.225443233018957 Ferredoxin-NADP+ reduktazova aktivita
G0:0004326 2 0.225443233018957 Tetrahydmf"lyll;igﬁlt‘;tamat syntazova
G0:0004328 2 0.225443233018957 Foramidazova aktivita
G0:0004333 2 0.225443233018957 Fumaréat hydratazova aktivita
G0:0004347 2 0.225443233018957 Gluko6za-6-fosfat izomerazova aktivita
G0:0004349 2 0.225443233018957 Glutamat 5-kinazova aktivita
G0:0004354 2 0.225443233018957 Glutamat dehydrogenazova (NADP+) aktivita
G0:0004355 2 0.225443233018957 Glutamat syntazova (NADPH) aktivita
G0:0004358 2 0.225443233018957 Glutamat N-acetyltransferazova aktivita
G0:0004360 2 0.225443233018957 Glutamin-frukt6za-6-fosfat transamindzova
(izomeriza¢ni) aktivita
G0:0004363 2 0.225443233018957 Glutathion syntazova aktivita
) Glyceraldehyd-3-fosfat dehydrogenazova
G0:0004365 2 0.225443233018957 (NAD+) (fosforylacni) aktivita
G0:0004372 2 0.225443233018957 Glycin hydroxymetyltransferazova aktivita
G0:0004385 2 0.225443233018957 Guanylat kinazova aktivita
G0:0004399 2 0.225443233018957 Histidinol dehydrogenazova aktivita
G0:0004400 2 0.225443233018957 Histidinol-fosfat transaminazova aktivita
G0:0004401 2 0.225443233018957 Histidinol-fosfatazova aktivita
G0:0004413 2 0.225443233018957 Homoserin kinazova aktivita
G0:0004418 2 0.225443233018957 Hydroxymetylbilan syntdzova aktivita
G0:0004424 2 0.225443233018957 'm'dazo'g'yce“:i;fi"\fg dehydratdzova
G0:0004425 2 0.225443233018957 Indol-3-glycerol-fosfat syntazova aktivita
G0:0004427 2 0.225443233018957 Anorganicka difosfatdzova aktivita
G0:0004450 2 0.225443233018957 Izocitrat dehydrogenazova (NADP+) aktivita
G0:0004455 2 0.225443233018957 Ketol-kyselina reduktoizomerazova aktivita
G0:0004467 2 0.225443233018957 Mastnd kyselina s dlouhym fetézcem-CoA
ligdzova aktivita
. Malat dehydrogenazova (oxaloacetat-
G0:0004473 2 0.225443233018957 dekarboxylazni) (NADP+) aktivita
G0:0004476 2 0.225443233018957 manoéza-6-fosfat izomerazova aktivita
G0:0004477 2 0.225443233018957 meteny“e“ahydrglf‘t’il\j‘itt;ykl°hydr°lazova
G0:0004479 2 0.225443233018957 Methionyl-tRNA formyltransferazova aktivita
) Metylenetetrahydrofolat dehydrogenazova
G0:0004488 2 0.225443233018957 (NADP+) aktivita
GO:0004491 5 0.225443233018957 Metylmalonat-semialdehyd dehydrogenazova

(acylac¢ni) aktivita
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Nikotinat-nukleotid difosforylazova

G0:0004514 2 0.225443233018957 C N ALt
(karboxyla¢ni) aktivita
G0:0004516 2 0.225443233018957 Nikotinat fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0004526 2 0.225443233018957 Ribonukledza P
G0:0004540 2 0.225443233018957 Ribonukleazova aktivita
G0:0004550 2 0.225443233018957 Nukleosid difosfat kindzova aktivita
G0:0004563 2 0.225443233018957 Beta-N-acetylhexosaminidazova aktivita
G0:0004565 2 0.225443233018957 Beta-galaktosidazova aktivita
G0:0004585 2 0.225443233018957 Ornitin karbamoyltransferazova aktivita
G0:0004588 2 0.225443233018957 Orotat fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0004590 2 0.225443233018957 Orotidin-5'-fosfat dekarboxylazova aktivita
G0:0004592 2 0.225443233018957 Pantoat-beta-alanin ligazova aktivita
GO:0004595 2 0.225443233018957 Pantetheln-fosfa;lilt(iisirglyltransferazova
GO:0004604 2 0.225443233018957 Fosfoadenylyl-sulfat reduktazova
(thioredoxin) aktivita
G0:0004605 2 0.225443233018957 Fosfatidat cytidylyltransferazova aktivita
G0:0004615 2 0.225443233018957 fosfomanomutazova aktivita
G0:0004616 2 0.225443233018957 Fosfoglukonit dehydrogenéza
(dekarboxyla¢ni) aktivita
G0:0004617 2 0.225443233018957 Fosfoglycerat dehydrogenazova aktivita
G0:0004618 2 0.225443233018957 Fosfoglycerat kinazova aktivita
G0:0004632 2 0.225443233018957 Fosfopantothenat--cystein lligazova aktivita
GO:0004633 2 0.225443233018957 Fosfopantothenoy;ck){is\t/?tl 2 dekarboxylazova
GO0:0004634 2 0.225443233018957 Fosfopyruvat hydratazova aktivita
G0:0004635 2 0.225443233018957 Fosforibosyl-AMP cyklohydrolazova aktivita
G0:0004636 2 0.225443233018957 Fosforibosyl-ATP difosfatazova aktivita
G0:0004637 2 0.225443233018957 Fosforibosylamin-glycin ligazova aktivita
GO-0004639 2 0.225443233018957 Fosforlbosylammmmdqzolsglgmnokarboxaml
d syntazova aktivita
GO:0004641 2 0.225443233018957 Fosforibosylformylglycinamidin cyklo-
ligdzova aktivita
G0:0004643 2 0.225443233018957 Fosforibosylaminoimidazolkarboxamid
formyltransferdzova aktivita
G0:0004644 2 0.225443233018957 Fosforlbosylglyc1n;1l11;1i1\(/1i tf:rmyltransferazova
GO:0004654 5 0.225443233018957 Polyrlbonukleotldar;(L:ilﬂﬁgtldyltransferazova
G0:0004657 2 0.225443233018957 Prolin dehydrogenazova aktivita
G0:0004659 2 0.225443233018957 Prenyltransferazova aktivita
G0:0004664 2 0.225443233018957 Prefenat dehydratazova aktivita
G0:0004725 2 0.225443233018957 Protein tyrosin fosfatazova aktivita
GO:0004742 2 0.225443233018957 Dihydrolipoyllysin-reziduum
acetyltransferazova aktivita
G0:0004749 2 0.225443233018957 Riboza fosfat difosfokinazova aktivita
G0:0004750 2 0.225443233018957 Ribuléza-fosfat 3-epimerazova aktivita
G0:0004751 2 0.225443233018957 Riboza-5-fosfat izomerazova aktivita
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GO:0004756 2 0.225443233018957 Selenid, voda dikindzova aktivita

. Sukcinat-semialdehyd dehydrogenazova
GO:0004777 2 0.225443233018957 (NAD#) aktivita
GO:0004781 2 0.225443233018957 Sulfat adenylyltransferazova (ATP) aktivita
G0:0004789 2 0.225443233018957 Thiamin-fosfat difosforylazova aktivita
G0:0004807 2 0.225443233018957 Tri6za-fosfat izomerazova aktivita
GO:0004813 2 0.225443233018957 Alanin-tRNA ligazové aktivita
GO:0004814 2 0.225443233018957 Arginin-tRNA ligazové aktivita
GO:0004815 2 0.225443233018957 Aspartat-tRNA ligazové aktivita
G0:0004816 2 0.225443233018957 Asparagin-tRNA ligazova aktivita
GO:0004817 2 0.225443233018957 Cystein-tRNA ligazova aktivita
GO:0004818 2 0.225443233018957 Glutamat-tRNA ligézova aktivita
GO:0004821 2 0.225443233018957 Histidin-tRNA ligazova aktivita
GO:0004822 2 0.225443233018957 Isoleucin-tRNA ligézova aktivita
GO:0004823 2 0.225443233018957 Leucin-tRNA ligazové aktivita
GO:0004824 2 0.225443233018957 Lysin-tRNA ligazové aktivita
GO:0004828 2 0.225443233018957 Serin-tRNA ligazové aktivita
GO:0004829 2 0.225443233018957 Threonin-tRNA ligazova aktivita
GO:0004830 2 0.225443233018957 Tryptofan-tRNA ligazova aktivita
GO:0004831 2 0.225443233018957 Tyrosin-tRNA ligazové aktivita
GO:0004832 2 0.225443233018957 Valin-tRNA ligazové aktivita
GO:0004849 2 0.225443233018957 Uridin kindzové aktivita
GO:0004853 2 0.225443233018957 Uroporfyrinogen dekarboxylazova aktivita
GO:0004871 2 0.225443233018957 Transdukce signalu
G0:0005315 2 0.225443233018957 Transmembré““g)g’;?l"s anorganického
GO:0008097 2 0.225443233018957 Vazba 5S rRNA
G0:0008124 2 0.225443233018957 4-alfa-hydroxytetrahydrobiopterin

dehydratazova aktivita
GO:0008173 2 0.225443233018957 RNA metyltransferdzova aktivita
GO:0008176 2 0.225443233018957 RNA (9“5‘”'”'Nai;)i;/?;;’ty“ranSferézo"é
G0:0008444 2 0.225443233018957 CDP-diacylglycerol-glycerol-3-fosfat 3-
fosfatidyltransferazova aktivita
GO:0008446 2 0.225443233018957 GDP-manoza 4,6-dehydratzova aktivita
GO:0008448 5 0.225443233018957 N-acetylglukosam{:1 rll;?\;it;(:fat deacetylazova
G0:0008479 2 0.225443233018957 Queuin tRNA-ribosyltransferazova aktivita
GO:0008531 2 0.225443233018957 Riboflavin kinazové aktivita
G0:0008534 2 0.225443233018957 Oxidovand léze purinoveé baze DNA N-
glykosylazova aktivita

G0:0008661 2 0.225443233018957 1'de°Xy'D'Xyluéiif\;ﬁéf“fat syntazova
G0:0008679 2 0.225443233018957 Z'hydroxy'&o’“;m}ﬁg“at reduktdzovd
GO:0008705 0.225443233018957 Methionin syntazova aktivita
GO:0008716 0.225443233018957 D-alanin-D-alanin ligazové aktivita
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G0:0008718 2 0.225443233018957 D-aminokyselina dehydrogenazova aktivita
G0:0008720 2 0.225443233018957 D-lakt4t dehydrogendzova aktivita
G0:0008734 2 0.225443233018957 L-aspartét oxidézova aktivita
G0:0008756 2 0.225443233018957 o-sukcinylbenzoat-CoA ligazova aktivita
G0:0008760 2 0.225443233018957 UDP-N-acetylglukosamin 1-
karboxyvinyltransferazova aktivita
G0:0008761 2 0.225443233018957 UDP'N'a"e‘y'g'“aﬁfs{g” 2-epimerdzova
GO:0008762 2 0.225443233018957 VDP-Rhacetylmuramd dehydrogendzova
G0:0008763 2 0.225443233018957 UDP'N'a"etylm“;ﬁtrin\j‘itt:'a'a“'” lighzova
G0:0008764 2 0.225443233018957 | UDP-N-acetylmuramoylalanin-D-glutamat
ligdzova aktivita
G0:0008765 2 0.225443233018957 | UDP-N-acetylmuramoylalanyl-D-glutamit-
2,6-diaminopimelat lligdzova aktivita
G0:0008776 2 0.225443233018957 Acetht kindzové aktivita
Acyl-[acyl-nesouci-protein]-UDP-N-
G0:0008780 2 0.225443233018957 acetylglukosamin O-acyltransferazova
aktivita
G0:0008784 2 0.225443233018957 Alanin racemazova aktivita
G0:0008792 2 0.225443233018957 Arginin dekarboxylazové aktivita
G0:0008795 2 0.225443233018957 NAD+ syntazové aktivita
G0:0008811 2 0.225443233018957 Ch'oramfe”'k°'agt'if‘fif;yl“amferéz"m
G0:0008824 2 0.225443233018957 kyanat hydratézova aktivita
GO:0008835 2 0.225443233018957 | D1aminohydroxyfosforibosylaminopyrimidin
deaminazova aktivita
G0:0008837 2 0.225443233018957 Diaminopimelat epimerazova aktivita
G0:0008841 2 0.225443233018957 Dihydrofoldt syntazova aktivita
G0:0008853 2 0.225443233018957 Exodeoxyribonukledza 1T
G0:0008859 2 0.225443233018957 Exoribonukledza II
G0:0008864 2 0.225443233018957 F"rmy“e“ahyd;ﬁtfi‘\’}i;deformyléZOVé
G0:0008865 2 0.225443233018957 Fruktokinazova aktivita
G0:0008878 2 0.225443233018957 Gl“koza'1'foSfa;jt‘ii\‘jﬁglyhramferaz"va
GO:0008879 2 0.225443233018957 Glukoza-l-fosfata:(}:il\llli?glyltransferazova
G0:0008881 2 0.225443233018957 Glutamat racemazova aktivita
G0:0008883 2 0.225443233018957 GlutamyI-tRNA redukiazova aktivita
G0:0008888 2 0.225443233018957 Glycerol dehydrogenazové aktivita
GO:0008889 2 0.225443233018957 Glycemf"SdeiZitteif/ift‘;SdeieSteréZ‘)Vé
G0:0008892 2 0.225443233018957 Guanin deamindzova aktivita
G0:0008893 2 0.225443233018957 | Cuanosin-3.5 'b'sg‘li(‘tfi‘\’/?tf;t) 3-difosfatdzova
G0:0008897 2 0.225443233018957 H°'°'[acy"“es‘;‘f(‘;};/'“i’tr:te'”] syntazova
G0:0008901 2 0.225443233018957 Ferredoxin hydrogenazova aktivita
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G0:0008914 0.225443233018957 Leucyltransferazova aktivita
G0:0008925 0.225443233018957 Maltéza O-acetyltransferazova aktivita
GO:0008928 2 0.225443233018957 Manoza-1-fosfat guan}{l}'lltransferazova
(GDP) aktivita
G0:0008935 2 0.225443233018957 A-dihydroxy-2-saftoyl-Co syntdzova
G0:0008936 2 0.225443233018957 Nikotinamidazova aktivita
GO:-0008939 2 0.225443233018957 leotmat—.nukleotld-dlrqetylpen2|_m_|dazol
fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0008963 2 0.225443233018957 Fosfo-N-acetylmuramoyl-pentapeptid-
transferazova aktivita
G0:0008974 2 0.225443233018957 Fosforibulokinadzova aktivita
G0:0008982 2 0.225443233018957 Protein-N(P)-fosfohistidin-cukr
fosfotransferazova aktivita
G0:0009007 2 0.225443233018957 | Mistné specificka DNA-metyltransferdzova
(adenin-specificka) aktivita
G0:0009019 2 0.225443233018957 (RNA (g”a“'”'Na}('t)i;/rﬁgty“ranﬁerazova
G0:0009022 2 0.225443233018957 tRNA nukleotidyltransferazova aktivita
G0:0009030 2 0.225443233018957 Thiamin-fosfat kinazova aktivita
G0:0009042 2 0.225443233018957 Valin-pyruvat transaminazova aktivita
G0:0015075 2 0.225443233018957 Transmembranovy transportér iontd
G0:0015093 2 0.225443233018957 Transmemnbranovy transportér iontil zeleza
G0:0015105 2 0.225443233018957 Transmembranovy transportér arzenu
G0:0015129 2 0.225443233018957 Transmembranovy transportér laktatu
G0:0015137 2 0.225443233018957 Transmembranovy transportér citratu
G0:0016041 2 0.225443233018957 Glutamat syntazova (ferredoxin) aktivita
G0:0016163 2 0.225443233018957 Nitrogenazova aktivita
G0:0016223 2 0.225443233018957 Beta'a'a“'”'py;‘(‘tvif"/z (ransaminazova
G0:0016767 2 0.225443233018957 Geranylgeranyl-difosfit
geranylgeranyltransferazova aktivita
GO:0016852 2 0.225443233018957 Sirohydrochloria kobaltochelatdzova
G0:0016994 2 0.225443233018957 Prekorrin-6A reduktazova aktivita
GO:0017061 2 0.225443233018957 S'mew"‘r"th'ozdket?\‘/)i;” fosforylazova
G0:0017103 2 0.225443233018957 UTP:galaktéza-1-fosfat
uridylyltransferazova aktivita
G0:0017168 2 0.225443233018957 5‘°X°pr°h“az";it(iei{:'hyd“’lym fe)
G0:0018849 2 0.225443233018957 Mukonat cykloizomerazova aktivita
G0O:0019134 2 0.225443233018957 Glukosamln-1-fosgiiil\\lli-t:cetyltransferazova
G0:0030060 2 0.225443233018957 L-malat dehydrogenazova aktivita
G0:0030234 2 0.225443233018957 Regulator enzyma
G0:0030272 2 0.225443233018957 5'f°rmy“e“ahygi‘t’if\‘/’i'g cyklo-ligizova
G0:0030604 2 0.225443233018957 L-deoxy-D-xylul6za-5-fosfat

reduktoizomerazova aktivita
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Prekorrin-2 C20-metyltransferazova

G0:0030788 2 0.225443233018957 me
aktivita
G0:0042286 2 0.225443233018957 Glutamat-1-semialdeyd 2,1-
aminomutizova aktivita
GO0:0043169 2 0.225443233018957 Vazba kationtil
GO:0046026 2 0.225443233018957 Prekorrin-4 Cﬁ('t‘i‘\fgl“a“SferaZ"“‘
G0:0046406 2 0.225443233018957 Mg promporfy”gk'fi(vﬁaety““mferazova
GO:0046523 2 0.225443233018957 S-metyl-5-th10r1b(;zkz:i-\illi-tgosfét izomerazova
GO0:0046872 2 0.225443233018957 Vazba kovovych iontit
. Glyceraldehyd-3-fosfat dehydrogenazova
GO0:0047100 2 0.225443233018957 (NADP) (fosforylatnd) akiivita
GO:0047465 2 0.225443233018957 N'acy'g'“kosam";ﬁ;\f/‘i’f:at 2-cpimerdzovd
GO0:0047905 2 0.225443233018957 fruktoza-6-fosfat fosfoketolazova aktivita
. Glycerol-3-fosfat dehydrogenazova
GO:0047952 2 0.225443233018957 [NAD(P)+] aktivits
G0:0048037 2 0.225443233018957 Vazha kofaktorii
G0:0048307 2 0.225443233018957 Ferredoxin-nitrit reduktazova aktivita
G0:0048472 2 0.225443233018957 Threonin-fosfat dekarboxylazova aktivita
G0:0050193 2 0.225443233018957 fosfoketoldzov aktivita
G0:0050278 2 0.225443233018957 Sedoheptuloza-bisfosfatazova aktivita
G0:0050281 2 0.225443233018957 Serin-glyoxylat transaminazova aktivita
G0:0050311 2 0.225443233018957 Sulfit reduktazova (ferredoxin) aktivita
G0:0050380 2 0.225443233018957 Undekaprenyl-difosfatazové aktivita
Undekaprenyldifosfo-muramoylpentapeptid
GO0:0050511 2 0.225443233018957 beta-N-acetylglukosaminyltransferazova
aktivita
GO:0050515 2 0.225443233018957 | 4-{evtidin 5-difosfo)-2-C-metyl-D-erytritol
kinazova aktivita
GO:0050518 2 0.225443233018957 2-C-metyl-D-erythritol 4-fosfit
cytidylyltransferazova aktivita
G0:0050532 2 0.225443233018957 2-fosfosulfolaktat fosfatazové aktivita
G0:0050570 2 0.225443233018957 4-hydroxythreonin-a-fosfat
dehydrogenazova aktivita
G0:0050620 2 0.225443233018957 Fykocyanobilin:ferredoxin
oxidoreduktazova aktivita
GO:0051745 2 0.225443233018957 4-hydroxy-3-metylbut-2-en-1-yl difosfat
reduktdzovi aktivita
G0:0051989 2 0.225443233018957 K°pr°p°rfy””(;?(‘iinvizhydr"genaz‘)va
G0:0000287 1 0.899218808659587 Vazba iontd hofSiku
G0:0003844 1 0.899218808659587 1,4-alfa-glukan vétvici enzymatické aktivita
G0:0003857 1 0.899218808659587 S'hydroxyacy"aclftﬁ/ i‘tiaehydr"genéz‘“’é
G0:0003858 1 0.899218808659587 3-hydroxybutyrat dehydrogenazova aktivita
GO:0003874 1 0.899218808659587 G'pyr“"oy'te”z":ﬁ’t‘i’\:ﬁ?e“” syntazova
G0:0003961 1 0.899218808659587 O-acetylhomoserin

aminokarboxypropyltransferdzova aktivita
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G0:0003963 1 0.899218808659587 RNA-3'-fosfat cyklazova aktivita
G0:0003998 1 0.899218808659587 Acylfosfatazova aktivita
G0:0004066 1 0.899218808659587 ASpa;?/%'f’:)f;;&izc‘l’)" A {glutamin-
G0:0004076 1 0.899218808659587 Biotin syntazova aktivita
G0:0004085 1 0.899218808659587 Butyryl-CoA dehydrogenazova aktivita
G0:0004096 1 0.899218808659587 Kataladzova aktivita
G0:0004139 1 0.899218808659587 Deoxyriboza-fosfat aldolazova aktivita
G0:0004140 1 0.899218808659587 Defosfo-CoA kinazova aktivita
G0:0004157 1 0.899218808659587 Dihydropyrimidindzova aktivita
G0:0004170 1 0.899218808659587 dUTP difosfatazova aktivita
G0:0004300 1 0.899218808659587 Enoyl-CoA hydratazova aktivita
G0:0004308 1 0.899218808659587 Exo-alfa-sialidazova aktivita
G0:0004311 1 0.899218808659587 Farnesyltranstransferazova aktivita
G0:0004335 1 0.899218808659587 Galaktokinazova aktivita
G0:0004342 1 0.899218808659587 Glukosamin-6-fosfat deaminazova aktivita
G0:0004410 1 0.899218808659587 Homocitrat syntazova aktivita
G0:0004420 1 0.899218808659587 Hydroxymih"gg‘éﬁg'aﬁ?\ﬁ;d“ktazova
G0:0004556 1 0.899218808659587 Alfa-amylazova aktivita
G0:0004568 1 0.899218808659587 Chitinazova aktivita
G0:0004594 1 0.899218808659587 Pantothenat kinazova aktivita
G0:0004601 1 0.899218808659587 Peroxidazova aktivita
G0:0004612 1 0.809218808650587 | [CSfoenolpyruvit karboxykindzovd (ATF)
G0:0004614 1 0.899218808659587 Fosfoglukomutazova aktivita
G0:0004757 1 0.899218808659587 Sepiapterin reduktazova aktivita
G0:0004766 1 0.899218808659587 Spermidin syntazova aktivita
G0:0004799 1 0.899218808659587 Tymidylat syntazova aktivita
G0:0005507 1 0.899218808659587 Vazba iontl médi
G0:0005529 1 0.899218808659587 Vazba uhlovodiki
G0:0008233 1 0.899218808659587 Peptidazova aktivita
G0:0008477 1 0.899218808659587 Purin nukleosiddzova aktivita
G0:0008514 1 0.899218808659587 Transmembr""n"gitgi?gpo“ organiclkych
G0:0008662 1 0.899218808659587 1-fosfofruktokinazova aktivita
G0:0008675 1 0.899218808659587 Z'dehVdﬁ&%ﬁﬁf’éﬁ?jﬁiluk0“3“
G0:0008677 1 0.899218808659587 2-dehydropantoat 2-reduktazova aktivita
G0:0008700 1 0.899218808659587 4-hydroxy-2-oxoglutarat aldolazova aktivita
G0:0008710 1 0.899218808659587 8-amino-7-oxononanoat syntdzova aktivita
G0:0008726 1 0.899218808659587 Alkanesulfonat monooxygenazova aktivita
G0:0008752 1 0.899218808659587 FMN reduktazova aktivita
G0:0008767 1 0.899218808659587 UDP-galaktopyrandza mutazova aktivita
GO:0008794 1 0.899218808659587 Arzeni¢nan reduktazova (glutaredoxin)

aktivita
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G0:0008804 1 0.899218808659587 Karbamat kinazova aktivita
G0:0008847 1 0.899218808659587 Enterobacter ribonukleazové aktivita
G0:0008861 1 0.899218808659587 Formiat C-acetyltransferazové aktivita
G0:0008870 1 0.899218808659587 Galaktosid O-acetyltransferazova aktivita
G0:0008923 1 0.899218808659587 Lysin dekarboxylézova aktivita
G0:0008929 1 0.899218808659587 Metylglyoxal syntazové aktivita
GO:0008965 1 0.899218808659587 figzgﬁrzzzlfggx;grk‘:s:{‘a
G0:0008992 1 0.899218808659587 Represor LexA
G0:0010181 1 0.899218808659587 Vazba FMN

G0:0015423 1 0.899218808659587 Maltézu-transportujici ATP4zova aktivita
G0:0016301 1 0.899218808659587 Kindzova aktivita
G0:0018658 1 0.899218808659587 Salicylat 1-monooxygenazova aktivita
G0:0030976 1 0.899218808659587 Vazba Thiamin pyrofosfatu
G0:0031176 1 0.899218808659587 Endo-1,4-beta-xylanazova aktivita
G0:0031216 1 0.899218808659587 Neopullulanizova aktivita
G0:0042972 1 0.899218808659587 Licheninazové aktivita
G0:0045552 1 0.899218808659587 Dihydrokaempferol 4-reduktazova aktivita
G0:0046316 1 0.899218808659587 Glukonokinazové aktivita
G0:0047330 1 0.899218808659587 P"lyfoSfé‘t'gl“kglft"}Vfl.‘izf"”anSferéz"Vé
GO:0047470 1 0.899218808659587 ag?&?:;gugtiﬁg ilg'l‘:f:taD
GO0:0047656 1 0.899218808659587 alfa, alfa-trehal6za fosforylazova aktivita
G0:0047733 1 0.899218808659587 CDP-glukéza 4,6-dehydratazové aktivita
G0:0047936 1 0.899218808659587 Glukoza 1'dehy‘ailr<‘t)fzifzom [NAD(P)]
G0:0050082 1 0.899218808659587 Maltéza fosforylazové aktivita
G0:0050262 1 0.899218808659587 Ribosylnikotinamid kinazova aktivita
G0:0050342 1 0.899218808659587 Tokoferol O-metyltransferazova aktivita

Tab. 17: Skupiny gent druhé kategorie anotovanych GO analyzou Synechococcus sp. S4

Pocet

Identifikaéni )
anotovanych p-value Skupina
¢islo

gent
G0:0006412 52 2.31251232466336e-155 Translace
G0:0006118 15 1.04875939979971e-41 Transport elektront
G0:0006810 13 1.3375567289395e-35 Transport
G0:0006457 8 1.93961578323872e-20 Skladani proteint
G0:0006281 6 1.80019164179392¢e-14 Reparace DNA
G0:0006413 4 1.15846272386253e-08 Iniciace translace
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G0:0008152 4 1.15846272386253e-08 Metabolické procesy
G0:0051276 4 1.15846272386253e-08 Organizace chromozému
G0:0006260 3 6.81110831874442e-06 Replikace DNA
G0:0006310 3 6.81110831874442¢-06 Rekombinace DNA
G0:0006352 3 6.81110831874442¢-06 DNA zavisla iniciace transkripce
G0:0006464 3 6.81110831874442¢-06 Modifikace buné¢nych proteint
G0:0009058 3 6.81110831874442¢-06 Biosyntetické procesy
G0:0009236 3 6.81110831874442¢-06 Biosyntéza kobalaminu
G0:0006289 2 0.00248505302154037 Nukleotidova excizni oprava
G0:0006298 2 0.00248505302154037 Oprava chybného parovani
G0:0006304 2 0.00248505302154037 Modifikace DNA
G0:0006364 2 0.00248505302154037 Zpracovani rRNA
G0:0006415 2 0.00248505302154037 Terminace translace
G0:0006461 2 0.00248505302154037 Skladani proteinovych komplexti
G0:0006508 2 0.00248505302154037 Proteolyza
G0:0006605 2 0.00248505302154037 Cileni proteint
500006614 ) 0.00248505302154037 SRP zavislé kotranslaéni cileni proteinti do
membrany
G0:0006629 2 0.00248505302154037 Metabolismus lipidt
G0:0006807 2 0.00248505302154037 Metabolismus dusikatych sloucenin
G0:0006808 2 0.00248505302154037 Regulace zuzitkovani dusiku
G0:0006812 2 0.00248505302154037 Transport kationti
G0:0006813 2 0.00248505302154037 Transport draselnych iontd
G0:0006814 2 0.00248505302154037 Transport sodnych iontd
G0:0006821 2 0.00248505302154037 Transport chloridl
G0:0009306 2 0.00248505302154037 Sekrece proteint
G0:0015684 2 0.00248505302154037 Transport zelezitych iontl
G0:0019538 2 0.00248505302154037 Metabolismus proteint
G0:0044267 2 0.00248505302154037 Metabolismus bunéénych proteinti
G0:0045449 2 0.00248505302154037 DNA zavisla regulace transkripce
G0:0000105 1 0.295151638420477 Biosyntéza histidinu
G0:0005975 1 0.295151638420477 Metabolismus uhlovodik
G0:0006259 1 0.295151638420477 Metabolismus DNA
G0:0006284 1 0.295151638420477 Bazova excizni oprava
G0:0006396 1 0.295151638420477 Zpracovani RNA
G0:0006414 1 0.295151638420477 Transla¢ni elongace
G0:0006424 1 0.295151638420477 Aminoacylace glutamyl-tRNA




Tab. 17: Skupiny gent druhé kategorie anotovanych GO analyzou Synechococcus sp. S4

G0:0006479 1 0.295151638420477 Metylace proteini
G0:0006546 1 0.295151638420477 Katabolismus glycinu
G0:0006633 1 0.295151638420477 Biosyntéza mastnych kyselin
G0:0006790 1 0.295151638420477 Metabolismus sloucenin siry
G0:0006885 1 0.295151638420477 Regulace pH
G0:0006886 1 0.295151638420477 Transport vnitrobunécnych proteini
GO:0007046 1 0.295151638420477 Biogeneze ribozomi
G0:0007155 1 0.295151638420477 Adheze bunky
G0:0008033 1 0.295151638420477 Zpracovani tRNA
G0:0008616 1 0.295151638420477 Biosyntéza queuosinu
G0:0009228 1 0.295151638420477 Biosyntéza thiaminu
G0:0015031 1 0.295151638420477 Transport proteind
G0:0015727 1 0.295151638420477 Transport laktatu
GO0:0015746 1 0.295151638420477 Transport citratu
G0:0016036 1 0.295151638420477 Bunééna odpoveéd na nedostatek fosfatd
G0:0017004 1 0.295151638420477 SloZeni cytochromového komplexu
G0:0017038 1 0.295151638420477 Import proteind
G0:0019627 1 0.295151638420477 Metabolismus mocoviny
G0:0042254 1 0.295151638420477 Biogeneze ribozoému

Tab. 18: Skupiny gen tfeti kategorie anotovanych GO analyzou Synechococcus sp. S4

Pocet

Identifika¢ni )
anotovanych p-value Skupina
cislo

genti
G0:0003735 46 6.70202709840456e-137 Strukturni slozka ribozoému
G0:0005524 39 2.27286753842611e-115 Vazba ATP
G0:0005506 17 8.01086631298662e-48 Vazba ionti Zeleza
G0:0003824 15 1.04875939979971e-41 Katalyticka aktivita
G0:0003723 14 1.18907871895112e-38 Vazba RNA
G0:0005525 14 1.18907871895112¢-38 Vazba GTP
G0:0005554 14 1.18907871895112e-38 Molekularni funkce
G0:0009055 14 1.18907871895112¢-38 Pienos elektront
G0:0003676 13 1.3375567289395e-35 Vazba nukleové kyseliny
G0:0016887 13 1.3375567289395e-35 ATPazova aktivita
G0:0003677 12 1.48987286494731e-32 Vazba DNA
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Sekvencné specificky DNA vazebny

G0:0003700 9 1.88172930115133e-23 transkripéni faktor
G0:0005215 8 1.93961578323872e-20 Transportérova aktivita
G0:0008080 7 1.92230311556036e-17 N-acetyltransferdzova aktivita
G0:0003887 6 1.80019164179392¢-14 DNA tizena DNA polymerazova aktivita
G0:0004016 6 1.80019164179392¢-14 Adenylat cyklazova aktivita
G0:0004129 6 1.80019164179392¢-14 Cytochrom C oxidazova aktivita
G0:0004386 6 1.80019164179392¢-14 Helikazova aktivita
G0:0005515 6 1.80019164179392¢-14 Vazba proteint
G0:0016491 6 1.80019164179392¢-14 Oxidoreduktazova aktivita
5O:0046933 6 1 800191641793926-14 Rota¢ni mechanismus ATP syntazy, pfenos
vodikovych iontl
G0:0046961 6 1.80010164170302e.14 | - orcni mechanismus ATPAzy. prenos
protonti
G0:0051082 6 1.80019164179392¢e-14 Vazba neslozenych proteinti
G0:0003899 5 1.54730321835931e-11 DNA ftizena RNA polymerazova aktivita
G0:0004008 5 1.54730321835931e-11 Cu-exportni ATPazova aktivita
G0:0016151 5 1.54730321835931e-11 Vazba kationtti niklu
G0:0047985 5 1.54730321835931e-11 Dehydrogenazova aktivita
G0:0003743 4 1.15846272386253e-08 Transla¢ni iniciaéni faktor
G0:0003978 4 1.15846272386253e-08 UDP-glukdza 4-epimerazova aktivita
G0:0004069 4 1.15846272386253e-08 -aspartat:Z-oxoglutardt
aminotransferazova aktivita
G0:0004089 4 1.15846272386253e-08 Karbonat dehydratazova aktivita
G0:0004179 4 1.15846272386253e-08 Alanyl aminopeptidazova aktivita
G0:0008026 4 1.15846272386253e-08 ATP-dependentni helikazova aktivita
G0:0008270 4 1.15846272386253e-08 Vazba iontil zinku
G0:0008324 4 1.15846272386253¢-08 Transmembranovy transport kationtd
G0:0008462 4 1.15846272386253e-08 Clp endopeptidazova aktivita
G0:0008854 4 1.15846272386253e-08 Exodeoxyribonukledaza V
G0:0031072 4 1.15846272386253e-08 Vazba heat shock proteint
G0:0003918 3 6.81110831874442¢-06 DNA topozoizomerazova (ATP-
hydrolyzujici) aktivita
G0:0003954 3 6.81110831874442e-06 NADH dehydrogendzova aktivita
G0:0004048 3 6.81110831874442¢-06 Antranilat fOnglzitliﬂ\%gltfansfeféZOVé
G0:0004124 3 6.81110831874442e-06 Cystein syntazové aktivita
G0:0004146 3 6.81110831874442¢-06 Dihydrofolat reduktézova aktivita
G0:0004356 3 6.81110831874442¢-06

Glutamat-amoniak ligazova aktivita




Tab. 18: Skupiny gent tieti kategorie anotovanych GO analyzou Synechococcus sp. S4

GO:0004642 3 6.81110831874442¢-06 | Fosforibosylformylglycinamidin syntazova
G0:0004645 3 6.81110831874442¢-06 Fosfory?:x;aakﬁvita
G0:0004721 3 6.81110831874442e-06 Fosfoprotein fosfatizova aktivita
G0:0004834 3 6.81110831874442e-06 Tryptofan syntizové aktivita
G0:0005488 3 6.81110831874442e-06 Vazba
G0:0008750 3 6.81110831874442¢-06 NAD(P)+ transhydrogendzova (AB-
specificka) aktivita
G0:0008817 3 6.81110831874442¢-06 Kob(I)yrinové kyselina a,c-diamid
adenozyltransferazova aktivita
G0:0008955 3 6.81110831874442¢-06 Peptidoglykan aglgfilfl?tsgltransferézové
G0:0009001 3 6.81110831874442e-06 Serin O-acetyltransferazova aktivita
G0:0009002 3 6.81110831874442¢-06 | Serin-typ D-Ala-D-Q_la_lfarboxypeptidézové
G0:0009039 3 6.81110831874442¢-06 Ureéjovlz ;:tivita
G0:0016787 3 6.81110831874442¢-06 Hydrolézova aktivita
G0:0016851 3 6.81110831874442¢-06 Chelatace hofeiku
G0:0016987 3 6.81110831874442¢-06 Sigma faktor
G0:0031071 3 6.81110831874442¢-06 Cystein desulfurdzova aktivita
G0:0000104 2 0.00248505302154037 Sukcinat dehydrogenazové aktivita
G0:0001882 2 0.00248505302154037 Vazba nukleosidit
G0:0003678 2 0.00248505302154037 DNA helikdzové aktivita
G0:0003684 2 0.00248505302154037 Vazba poskozené DNA
G0:0003697 2 0.00248505302154037 Vazba jednovlaknové DNA
G0:0003747 2 0.00248505302154037 Translatni uvoliiujict faktor
500003825 ) 0.00248505302154037 Alfa,alfa-trehaloza-fosfat syntazova (UDP-
tvorici) aktivita
G0:0003861 2 0.00248505302154037 3-isopropylmalat dehydratazova aktivita
G0:0003879 2 0.00248505302154037 ATP fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0003922 2 0.00248505302154037 | GMP syntazova (glg}ta_rtnin-hydrolyzuj fei)
G0:0003938 2 0.00248505302154037 IMP dehydrig::l;:ové aktivita
G0:0003951 2 0.00248505302154037 NAD+ kindzov4 aktivita
G0:0003984 2 0.00248505302154037 Acetolaktat syntazova aktivita
G0:0003989 2 0.00248505302154037 Acetyl-CoA karboxylazova aktivita
G0:0003992 2 0.00248505302154037 N2-acetyl-L-omitin:2-oxoglutarat 5-
aminotransferazova aktivita
G0:0003994 2 0.00248505302154037 Akonitat hydratézova aktivita
G0:0004035 2 0.00248505302154037 Alkalicko fosfatazova aktivita
G0:0004049 2 0.00248505302154037 Antranilat syntazova aktivita
G0:0004088 2 0.00248505302154037 Karbamoyl-fosfat syntazova (glutamin-

hydrolyzujici) aktivita
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G0:0004148 2 0.00248505302154037 Dihydrolipoyl dehydrogenazova aktivita
G0:0004151 2 0.00248505302154037 Dihydroorotazova aktivita
G0:0004311 2 0.00248505302154037 Farnesyltranstransferazova aktivita
G0:0004316 2 0.00248505302154037 3-oxoacyl-[acyl-nesouci-protein]
reduktazova aktivita (NADPH)
G0:0004322 2 0.00248505302154037 Ferroxidazova aktivita
G0:0004332 2 0.00248505302154037 Fruktoza-bisfosfat aldolazova aktivita
GO:0004365 2 0.00248505302154037 Glyceraldehyd-3-fosfat dehydro_ge_nézové
(NAD+) (fosforyla¢ni) aktivita
G0:0004392 2 0.00248505302154037 Hem oxygenazova (decyklizaéni) aktivita
G0:0004414 2 0.00248505302154037 Homoserin O-acetyltransferazova aktivita
GO:0004467 2 0.00248505302154037 Mastna kyselina s dlouhym fetézcem-CoA
ligdzova aktivita
G0:0004479 2 0.00248505302154037 Methionyl-tRNAk tf_or_rtnyltransferélzovél
aktivita
GO:0004518 2 0.00248505302154037 Nukledzova akfivita
G0:0004588 2 0.00248505302154037 Orotat fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0004590 2 0.00248505302154037 Orotidin-5'-fosfat dekarboxylazova aktivita
G0:0004619 2 0.00248505302154037 Fosfoglycerat mutdzové aktivita
GO:0004638 2 0.00248505302154037 Fosforibozylaminoli(rtr)iq?zol karboxylazova
aktivita
G0:0004733 2 0.00248505302154037 Pyridoxamin-fosfat oxidazova aktivita
G0:0004739 2 0.00248505302154037 Pyruvat dehydrogenazova (acetyl-
prenasejici) aktivita
G0:0004766 2 0.00248505302154037 Spermidin syntézova aktivita
G0:0004784 2 0.00248505302154037 Superoxid dismutazova aktivita
G0:0004795 2 0.00248505302154037 Threonin syntazova aktivita
G0:0004801 2 0.00248505302154037 | Sedoheptuloza-7-fosfat:D-glyceraldehyd-3-
fosfat glyceron transferazova aktivita
G0:0004818 2 0.00248505302154037 Glutamat-tRNA ligizové aktivita
G0:0004820 2 0.00248505302154037 Glycin-tRNA ligazov aktivita
G0:0004826 2 0.00248505302154037 Fenylalanin-tRNA ligazova aktivita
G0:0004845 2 0.00248505302154037 Uracil fosforibozyltransferazova aktivita
G0:0005247 2 0.00248505302154037 Napétim fizeny chloridovy kandl
G0:0008124 2 0.00248505302154037 4-alfa-hydroxytetrahydrobiopterin
dehydratazova aktivita
GO0:0008236 2 0.00248505302154037 Peptidiza serinového typu
G0:0008460 2 0.00248505302154037 | dTDP-glukéza 4,6-dehydratézové aktivita
G0:0008556 2 0.00248505302154037 Draslik transportujici ATPazova aktivita
GO:0008679 2 0.00248505302154037 2-hydr0><y-3-0x0£r9l?i0nét reduktazova
aktivita
G0:0008703 2 0.00248505302154037 |  5-amino-6-(5-fosforibozylaminojuracil
reduktazova aktivita
G0:0008783 2 0.00248505302154037

Agmatindzova aktivita
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G0:0008800 2 0.00248505302154037 Beta-laktamizova aktivita
G0:0008829 2 0.00248505302154037 dCTP deaminazova aktivita
G0:0008865 2 0.00248505302154037 Fruktokindzova aktivita
G0:0008915 2 0.00248505302154037 Lipid-A-disacharid syntazova aktivita
G0:0008928 2 0.00248505302154037 Manoza-1-fosfat guanylyltransferazova
(GDP) aktivita
GO:0008939 2 0.00248505302154037 Nikotinat-nukleotid-dimetylbenzimidazol
fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0008966 2 0.00248505302154037 Fosfoglukosamin mutézova aktivita
G0:0009378 2 0.00248505302154037 Four-way junction helikazové aktivita
G0:0015093 2 0.00248505302154037 Transmemnbranovy transportér iontl Zeleza
G0:0015450 2 0.00248505302154037 | P-P-vazbou-hydrolyzou-fizeny proteinovy
transmembranovy transportér
G0:0016630 2 0.00248505302154037 Protochlorofylid reduktazova aktivita
G0:0016984 2 0.00248505302154037 | Ribuléza-bisfosfit karboxyldzova aktivita
G0:0018658 2 0.00248505302154037 Salicylat 1-monooxygendzové aktivita
G0:0020037 2 0.00248505302154037 Vazba Hemu
G0:0030234 2 0.00248505302154037 Regulator enzymi
G0:0030528 2 0.00248505302154037 Regulator transkripce
G0:0042586 2 0.00248505302154037 Peptid deformylédzova aktivita
GO:0047360 2 0.00248505302154037 Undekaprenyl-fosfat galaktoza
fosfotransferazova aktivita
G0:0047631 2 0.00248505302154037 ADP-rib6za difosfatizova aktivita
G0:0048529 2 0.00248505302154037 Mg-protoporfyrin IX monometyl ester
(oxidativni) cyklazova aktivita
G0:0000156 1 0.295151638420477 Dvouslozkovy regulator odpovédi
G0:0000286 1 0.295151638420477 Alanin dehydrogenazova aktivita
G0:0000287 1 0.295151638420477 Vazba iontit hoieiku
G0:0000309 1 0.295151638420477 Nickotinamid-nukleotid
adenylyltransferazova aktivita
G0:0000774 1 0.295151638420477 Adenyl-nukleotid vymenny faktor
G0:0003711 1 0.295151638420477 Regulitor transkripéni elongace
G0:0003746 1 0.295151638420477 Translacni elongacni faktor
G0:0003840 1 0.295151638420477 Gama-glutamyltransferazova aktivita
G0:0003841 1 0.295151638420477 1-acylglycerol-3-fgls(f?\t/ ig-acyltransferézové
G0:0003856 1 0.295151638420477 3-dehydrochinat syntazova aktivita
G0:0003858 1 0.295151638420477 3-hydroxybutyrat dehydrogenazova aktivita
G0:0003862 1 0.295151638420477 3-izopropylmalat dehydrogenazova aktivita
G0:0003864 1 0.295151638420477 3-metyl-2-oxobutanoat
hydroxymetyltransferdzova aktivita
G0:0003874 1 0.295151638420477 6-pyruvoyltetrahydropterin syntazova

aktivita
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G0:0003883 1 0.295151638420477 CTP syntazova aktivita
G0:0003896 1 0.295151638420477 DNA primazova aktivita
G0:0003905 1 0.295151638420477 Alkylbaze DNA N-glykosylazova aktivita
GO:0003906 1 0.295151638420477 DNA-(apurinové nebo apyrimidinové misto)
lydzova aktivita
G0:0003911 1 0.295151638420477 DNA ligazova (NAD+) aktivita
G0:0003913 1 0.295151638420477 DNA fotolyazové aktivita
G0:0003917 1 0.295151638420477 DNA topozoizomerdza typu I
G0:0003919 1 0.295151638420477 FMN adenylyltransferazova aktivita
G0:0003934 1 0.295151638420477 GTP cyklohydrolaza I
G0:0003935 1 0.295151638420477 GTP cyklohydrolaza II
G0:0003937 1 0.295151638420477 IMP cyklohydrolazova aktivita
G0O:0003942 1 0.295151638420477 N-acetyl-gama-glutamyl-fosfat reduktizova
aktivita
1-(5-fosforibosyl)-5-[(5-
G0:0003949 1 0.295151638420477 | Fosforibosylamino)metylidenamino]imidazol-
4-karboxamid izomerazova aktivita
G0:0003961 1 0.295151638420477 O-acetylhomoserin
aminokarboxypropyltransferazova aktivita
G0:0003977 1 0.295151638420477 UDP-N-acetylgluglgtsii?:;n difosforylazova
G0:0003979 1 0.295151638420477 UDP-glukoéza 6-dehydrogenazova aktivita
G0:0003987 1 0.295151638420477 Acetat-CoA ligdzova aktivita
G0:0003991 1 0.295151638420477 Acetylglutamat kinazova aktivita
G0:0003998 1 0.295151638420477 Acylfosfatizova aktivita
G0:0003999 1 0.295151638420477 Adenin fosforibosyltransferazova aktivita
G0:0004013 1 0.295151638420477 Adenosylhomocysteinazova aktivita
500004015 1 0.095151638420477 Adenosylmethionin-8-amino-7-oxononanoat
transamindzova aktivita
G0:0004017 1 0.295151638420477 Adenylat kindzové aktivita
G0:0004018 1 0.295151638420477 N6-(1,2-dikarboxyety) AMP AMP-lyazova
(fumarat-tvofici) aktivita
G0:0004019 1 0.295151638420477 Adenylosukcinat syntazova aktivita
G0:0004020 1 0.295151638420477 Adenylylsulfat kindzova aktivita
G0:0004022 1 0.295151638420477 Alkohol dehydrogendzova (NAD) aktivita
G0:0004029 1 0.295151638420477 Aldehyd dehydrogenazova (NAD) aktivita
G0:0004044 1 0.295151638420477 Amidofosforibosyltransferazova aktivita
G0:0004045 1 0.295151638420477 Aminoacyl-tRNA hydrolazova aktivita
G0:0004055 1 0.295151638420477 Argininosukcinat syntazova aktivita
G0:0004056 1 0.295151638420477 Argininosukcinat lyazova aktivita
G0:0004065 1 0.295151638420477 Arylsulfatazova aktivita
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G0:0004066 1 0.295151638420477 Asparagin syntazova (glutamin-
hydrolyzujici) aktivita
GO:0004070 1 0.295151638420477 Aspartat karbamoyltransferazova aktivita
G0:0004072 1 0.295151638420477 Aspartit kindzové aktivita
G0:0004073 1 0.295151638420477 Aspaﬂét-semialdihyq dehydrogendzova
aktivita
G0:0004075 1 0.295151638420477 Biotin karboxylazova aktivita
G0:0004076 1 0.295151638420477 Biotin syntazova aktivita
G0:0004084 1 0.295151638420477 Vétveni-fetézend-aminokyselina
transaminacni aktivita
GO:0004096 1 0.295151638420477 Katalazové aktivita
G0:0004107 1 0.295151638420477 Chorismat syntézova aktivita
G0:0004108 1 0.295151638420477 Citrat (Si)-syntazova aktivita
G0:0004109 1 0.295151638420477 Koproporfyrinogen oxidazova aktivita
G0:0004131 1 0.295151638420477 Cytosin deaminézové aktivita
G0:0004134 1 0.295151638420477 4-alfa-glukanotransferazova aktivita
G0:0004139 1 0.295151638420477 Deoxyriboza-fosfat aldolazova aktivita
G0:0004140 1 0.295151638420477 Defosfo-CoA kindzova aktivita
G0:0004141 1 0.295151638420477 Dethiobiotin syntazova aktivita
G0:0004145 1 0.295151638420477 Diamin N-acetyltransferazova aktivita
G0:0004150 1 0.295151638420477 Dihydroneopterin aldolazova aktivita
G0:0004156 1 0.295151638420477 Dihydropteroat syntdzova aktivita
G0:0004158 1 0.295151638420477 Dihydroorotat oxiddzova aktivita
G0:0004160 1 0.295151638420477 Dihydroxy-kyselina dehydratazova aktivita
G0:0004178 1 0.295151638420477 Leucyl aminopeptidizova aktivita
GO:0004239 1 0.295151638420477 Methionyl aminopeptidazova aktivita
G0:0004309 1 0.295151638420477 Exopolyfosfatazova aklivita
G0:0004314 1 0.295151638420477 [acyl-nesouci-protein] S-
malonyltransferazova aktivita
GO:0004318 1 0.295151638420477 Enoyl-[acyl-nesouci-prot_ei_n] reduktazova
(NADH) aktivita
G0:0004324 1 0.295151638420477 Ferredoxin-NADP+ reduktazové aktivita
G0:0004325 1 0.295151638420477 Ferrochelatizova aktivita
G0:0004326 1 0.295151638420477 Tetrahydrofolylpoklyglutamét syntazova
aktivita
G0:0004333 1 0.295151638420477 Fumarat hydratazové aktivita
G0:0004340 1 0.295151638420477 Glukokinizova aktivita
G0:0004342 1 0.295151638420477 Glukosamin-6-fosfat deaminézova aktivita
G0:0004345 1 0.295151638420477 Glukoza-6-fosfat dehydrogenazové aktivita
G0:0004347 1 0.295151638420477 Glukoza-6-fosfat izomerazova aktivita
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G0:0004349 1 0.295151638420477 Glutamat 5-kinazova aktivita
GO:0004350 1 0.295151638420477 Glutamét-S-Semial(li(e_h)_/d dehydrogenazova
aktivita
G0:0004358 1 0.295151638420477 Glutamat N-acetyltransferazova aktivita
GO0:0004360 1 0.295151638420477 Glutamin-frukt6za-6-fosfat tfa{lsaminézové
(izomeriza¢ni) aktivita
G0:0004362 1 0.295151638420477 Glutathion-disulfid reduktazova aktivita
G0:0004363 1 0.295151638420477 Glutathion syntézové aktivita
G0:0004372 1 0.295151638420477 Glycin hydroxymetyltransferazova aktivita
G0:0004375 1 0.295151638420477 Glycin dehydrogenlf%O_Vé (dekarboxylacni)
aktivita
G0:0004385 1 0.295151638420477 Guanylét kinazova aktivita
G0:0004399 1 0.295151638420477 Histidinol dehydrogenazova aktivita
G0:0004400 1 0.295151638420477 Histidinol-fosfat transaminazova aktivita
G0:0004401 1 0.295151638420477 Histidinol-fosfatazova aktivita
G0:0004412 1 0.295151638420477 Homoserin dehydrogenazova aktivita
G0:0004413 1 0.295151638420477 Homoserin kindzové aktivita
G0:0004416 1 0.295151638420477 Hydroxyacylglutathion hydrolazové aktivita
G0:0004418 1 0.295151638420477 Hydroxymetylbilan syntazové aktivita
G0:0004424 1 0.295151638420477 Imidazolglyceroll;f_os_fét dehydratazova
aktivita
G0:0004425 1 0.295151638420477 Indol-3-glycerol-fosfat syntazova aktivita
G0:0004427 1 0.295151638420477 Anorganicka difosfatazova aktivita
G0:0004450 1 0.295151638420477 Izocitrat dehydrogenazova (NADP+) aktivita
G0:0004455 1 0.295151638420477 Ketol-kyselina reduktoizomerazova aktivita
G0:0004459 1 0.295151638420477 L-laktat dehydrogenazova aktivita
G0:0004462 1 0.295151638420477 Laktoylglutathion lyazova aktivita
GO:0004477 1 0.295151638420477 metenyltetrahydrolz)_lé_ttcyklohydrolézové
aKtivita
G0:0004478 1 0.295151638420477 Methionin adenosyltransferazova aktivita
GO:0004488 1 0.295151638420477 Metylenetetrahydrofolat d_ek_lydrogenézové
(NADP+) aktivita
G0:0004514 1 0.295151638420477 Nikotinat-nukleotid difOS_fO_ryléZOVé
(karboxylac¢ni) aktivita
GO:0004515 1 0.295151638420477 Nikotinét-nukleotii e_ld_enylyltransferézové
aktivita
G0:0004523 1 0.295151638420477 Ribonukledza H
G0:0004525 1 0.295151638420477 Ribonukledza III
G0:0004526 1 0.295151638420477 Ribonukleiza P
G0:0004550 1 0.295151638420477 Nukleosid difosfat kindzova aktivita
G0:0004556 1 0.295151638420477 Alfa-amylazova aktivita
G0:0004563 1 0.295151638420477 Beta-N-acetylhexosaminidazové aktivita
G0:0004585 1 0.295151638420477

Ornitin karbamoyltransferazova aktivita
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G0:0004592 1 0.295151638420477 Pantoat-beta-alanin ligazova aktivita
G0:0004594 1 0.295151638420477 Pantothenat kinzova aktivita
GO:0004595 1 0.295151638420477 Pantethein-fosfat a@epylyltransferézové
G0:0004601 1 0.295151638420477 Peroxicféll(zt:)\:/l;aaktivita
GO:0004604 1 0.295151638420477 Fosfoadenylyl-sulfat reduktazova
(thioredoxin) aktivita
G0:0004605 1 0.295151638420477 Fosfatidat cytidylyltransferazova aktivita
G0:0004614 1 0.295151638420477 Fosfoglukomutazové aktivita
G0:0004616 1 0.295151638420477 Fosfoglukonat dehydrogenaza
(dekarboxyla¢ni) aktivita
G0:0004617 1 0.295151638420477 Fosfoglycerat dehydrogenazova aktivita
G0:0004618 1 0.295151638420477 Fosfoglycerat kinazova aktivita
G0:0004632 1 0.295151638420477 Fosfopantothenat--cystein lligazova aktivita
GO:0004633 1 0.295151638420477 Fosfopantothenoylt:(ystein dekarboxylazova
aktivita
G0:0004634 1 0.295151638420477 Fosfopyruvat hydratazova aktivita
G0:0004635 1 0.295151638420477 Fosforibosyl-AMP cyklohydrolazové aktivita
G0:0004636 1 0.295151638420477 Fosforibosyl-ATP difosfatazové aktivita
G0:0004637 1 0.295151638420477 Fosforibosylamin-glycin ligazova aktivita
GO:0004639 1 0.295151638420477 Fosforibosylaminoimidazolsukcinokarboxami
d syntazova aktivita
G0:0004640 1 0.295151638420477 Fosforibozylantranilat izomerazova aktivita
GO:0004641 1 0.295151638420477 Fosforibosylformylglycinamidin cyklo-
ligdzova aktivita
GO:0004643 1 0.295151638420477 Fosforibosylaminoimidazolkarboxamid
formyltransferazova aktivita
GO:0004644 1 0.295151638420477 Fosforibosylglycinamid formyltransferdzova
GO0:0004654 1 0.295151638420477 Polyribonukleotidarlrtﬁllzllggtidyltransferézové
aktivita
G0:0004655 1 0.295151638420477 Porfobilinogen syntazova aktivita
G0:0004664 1 0.295151638420477 Prefenat dehydratazova aktivita
G0:0004725 1 0.295151638420477 Protein tyrosin fosfatazova aktivita
G0:0004730 1 0.295151638420477 Pseudouridylat syntdzova aktivita
G0:0004735 1 0.295151638420477 Pyrrolin-5-karboxylét reduktézové aktivita
GO:0004742 1 0.295151638420477 Dihydrolipoyllysin-reziduum
acetyltransferdzova aktivita
G0:0004743 1 0.295151638420477 Pyruvét kinazov4 aktivita
G0:0004747 1 0.295151638420477 Ribokinazova aktivita
GO:0004748 1 0.295151638420477 Ribonukleosid-difosfat reduktazova aktivita,
thioredoxin disulfide jako akceptor
G0:0004749 1 0.295151638420477 Riboza fosfét difosfokindzova aktivita
G0:0004750 1 0.295151638420477 Ribuléza-fosfat 3-epimerazové aktivita
G0:0004751 1 0.295151638420477

Ribdza-5-fosfat izomerazova aktivita
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GO:0004756 1 0.295151638420477 Selenid, voda dikinazova aktivita
GO:0004757 1 0.295151638420477 Sepiapterin reduktazova aktivita
G0:0004760 1 0.295151638420477 Serin-pyruvat transaminazova aktivita
G0:0004781 1 0.295151638420477 Sulfat adenylyltransferazova (ATP) aktivita
G0:0004789 1 0.295151638420477 Thiamin-fosft difosforylazova aktivita
GO:0004794 1 0.295151638420477 L-threonin amoniak lyazova aktivita
G0:0004798 1 0.295151638420477 Tymidilat kinazové aktivita
G0:0004802 1 0.295151638420477 Transketoldzova aktivita
G0:0004807 1 0.295151638420477 Trioza-fosfat izomerdzova aktivita
G0:0004813 1 0.295151638420477 Alanin-tRNA ligazova aktivita
G0:0004814 1 0.295151638420477 Arginin-tRNA ligazové aktivita
G0:0004815 1 0.295151638420477 Aspartat-tRNA ligazové aktivita
G0:0004817 1 0.295151638420477 Cystein-tRNA ligazov4 aktivita
G0:0004821 1 0.295151638420477 Histidin-tRNA ligdzova aktivita
G0:0004822 1 0.295151638420477 Isoleucin-tRNA ligdzova aktivita
G0:0004823 1 0.295151638420477 Leucin-tRNA ligdzové aktivita
G0:0004824 1 0.295151638420477 Lysin-tRNA ligazova aktivita
G0:0004825 1 0.295151638420477 Methionin-tRNA ligazové aktivita
G0:0004828 1 0.295151638420477 Serin-tRNA ligazov4 aktivita
G0:0004829 1 0.295151638420477 Threonin-tRNA ligazova aktivita
G0:0004830 1 0.295151638420477 Tryptofan-tRNA ligdzové aktivita
G0:0004831 1 0.295151638420477 Tyrosin-tRNA ligazova aktivita
G0:0004832 1 0.295151638420477 Valin-tRNA ligazov4 aktivita
GO:0004851 1 0.295151638420477 Uroporfyrin-111 C-metyltransferazova aktivita
G0:0004852 1 0.295151638420477 Uroporfyrinogen-111 syntazové aktivita
GO:0004853 1 0.295151638420477 Uroporfyrinogen dekarboxylazova aktivita
G0:0005216 1 0.295151638420477 Iontovy kanél

G0:0008168 1 0.295151638420477 Metyltransferdzové aktivita
GO:0008173 1 0.295151638420477 RNA metyltransferazova aktivita
G0:0008176 1 0.295151638420477 tRNA (guanin-NaT(-t)i;/rﬁztyltransferézové
GO:0008276 1 0.295151638420477 Protein metyltransferazova aktivita
G0:0008422 1 0.295151638420477 Beta-glukosidazova aktivita
GO:0008446 1 0.295151638420477 GDP-manéza 4,6-dehydratazova aktivita
GO:0008448 1 0.295151638420477 N-acetylgIukosam;rllf\;it;c;sfét deacetylazova
G0:0008451 1 0.295151638420477 X-Pro aminopeptidazova aktivita
G0:0008453 1 0.295151638420477 Alanin-glyoxylat transaminazova aktivita
G0:0008479 1 0.295151638420477

Queuin tRNA-ribosyltransferazova aktivita
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Zluéova kyselina:sodik symportérova

G0:0008508 1 0.295151638420477 30C
aktivita
G0:0008531 1 0.295151638420477 Riboflavin kinazova aktivita
G0:0008534 1 0.295151638420477 Oxidovana léze purinoveé baze DNA N-
glykosylazova aktivita
G0:0008565 1 0.295151638420477 Transport protein
G0:0008661 1 0.295151638420477 1-deoxy-D-Xylul?(z?l-ﬁ-fosfét syntazova
aktivita
G0:0008675 1 0.295151638420477 2-dehydro-3-deoxy-fosfoglukonat
aldolazova aktivita
G0:0008685 1 0.295151638420477 2-C-metyl-D-erytritol 2,4-cyklodifosfat
syntazova aktivita
G0:0008696 1 0.295151638420477 4-amino-4-deoxychorismat lyazova aktivita
G0:0008705 1 0.295151638420477 Methionin syntazové aktivita
G0:0008710 1 0.295151638420477 8-amino-7-oxononanoat syntdzova aktivita
G0:0008716 1 0.295151638420477 D-alanin-D-alanin ligazova aktivita
G0:0008718 1 0.295151638420477 D-aminokyselina dehydrogenazova aktivita
G0:0008734 1 0.295151638420477 L-aspartat oxidazové aktivita
G0:0008756 1 0.295151638420477 0-sukcinylbenzoat-CoA ligazova aktivita
G0:0008760 1 0.295151638420477 UDP-N-acetylglukosamin 1--
karboxyvinyltransferazova aktivita
G0:0008761 1 0.295151638420477 UDP-N-acetylglukosamin 2-epimerazova
aktivita
G0:0008762 1 0.295151638420477 UDP-N-acetylmuramat dehydrogenazova
aktivita
G0:0008763 1 0.295151638420477 UDP-N-acetylmuramat-L-alanin ligazova
aktivita
GO:0008764 1 0.295151638420477 UDP-N-acetylmuramoylalanin-D-glutamat
ligdzova aktivita
GO:0008765 1 0.295151638420477 UDP-N-acetylmuramoylalanyl-D-glutamat-
2,6-diaminopimelat lligazova aktivita
G0:0008767 1 0.295151638420477 UDP-galaktopyrandza mutazova aktivita
G0:0008776 1 0.295151638420477 Acetat kindzova aktivita
Acyl-[acyl-nesouci-protein]-UDP-N-
G0:0008780 1 0.295151638420477 acetylglukosamin O-acyltransferazové
aktivita
G0:0008781 1 0.295151638420477 N-acylneuraminat cytidylyltransferazova
aktivita
G0:0008784 1 0.295151638420477 Alanin racemézova aktivita
GO:0008794 1 0.295151638420477 Arzeni¢nan reduktazova (glutaredoxin)
aktivita
G0:0008795 1 0.295151638420477 NAD+ syntazova aktivita
G0:0008830 1 0.295151638420477 dTDP-4-dehydroramndza 3,5-epimerazova
aktivita
G0:0008831 1 0.295151638420477 dTDP-4-dehydroramnoza reduktazova
aktivita
G0:0008832 1 0.295151638420477 dGTPazova aktivita
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GO:0008835 1 0.295151638420477 Diaminohydroxyfosforibosylaminopyrimidin
deamindzova aktivita
GO:0008836 1 0.295151638420477 Diaminopimelat dekarboxylazova aktivita
G0:0008837 1 0.295151638420477 Diaminopimelat epimerazova aktivita
G0:0008841 1 0.295151638420477 Dihydrofolat syntizova aktivita
G0:0008853 1 0.295151638420477 Exodeoxyribonukleaza IIT
G0:0008855 1 0.295151638420477 Exodeoxyribonukleaza VI
G0:0008859 1 0.295151638420477 Exoribonukledza 11
G0:0008864 1 0.295151638420477 Formyltetrahydrof_ol_élt deformylazova
G0:0008878 1 0.295151638420477 Gluk(')za-1-fosfé?l;t(;\ég;lyltransferézové
G0:0008879 1 0.295151638420477 Glukéza-l-fosféta g;;ziz;lyltransferézové
G0:0008881 1 0.295151638420477 Glutamat r:!jg;fové aktivita
G0:0008883 1 0.295151638420477 Glutamyl-tRNA reduktazova aktivita
G0:0008888 1 0.295151638420477 Glycerol dehydrogenazova aktivita
GO:0008893 1 0.295151638420477 Guanosin-3',5"-bis(difosfat) 3'-difosfatizova
aktivita
G0:0008897 1 0.295151638420477 H0|0'[aCy|-nesmll(ct%;/?tr:tein] syntazova
G0:0008908 1 0.295151638420477 Izochorisiatézové aktivita
G0:0008909 1 0.295151638420477 Izochorismét syntdzova aktivita
G0:0008923 1 0.295151638420477 Lysin dekarboxyldzova aktivita
G0:0008929 1 0.295151638420477 Metylglyoxal syntazova aktivita
G0:0008935 1 0.295151638420477 1,4-dihydroxy-ZérL?‘\tl?ty;-CoA syntazova
G0:0008963 1 0.295151638420477 Fosfo-N-acetylmuramoyl-pentapeptid-
transferazova aktivita
G0:0008964 1 0.295151638420477 Fosfoenolpyruvat karboxylazova aktivita
G0:0008974 1 0.295151638420477 Fosforibulokinazova aktivita
G0:0008976 1 0.295151638420477 Polyfosfat kinazové aktivita
G0:0008983 1 0.295151638420477 Pfotein-glutamé; lgi-vnintf;tyltransferézové
G0:0008986 1 0.295151638420477 Pyruvat, voda dikinazové aktivita
G0:0008992 1 0.295151638420477 Represor LexA
G0:0009010 1 0.295151638420477 Sorbitol-6-fosfat 2-dehydrogenazova aktivita
G0:0009011 1 0.295151638420477 Syntaza $krobu
G0:0009018 1 0.295151638420477 Sacharoza fosforylazova aktivita
G0:0009019 1 0.295151638420477 tRNA (guanin-Na}(-t)i;/rﬁztyltransferézové
G0:0009022 1 0.295151638420477 tRNA nukleotidyltransferazova aktivita
G0:0009384 1 0.295151638420477 N-acylmandzamin kinazova aktivita
G0:0015129 1 0.295151638420477

Transmembranovy transportér laktatu
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GO:0015137 1 0.295151638420477 Transmembranovy transportér citratu
GO:0015423 1 0.295151638420477 Maltozu-transportujici ATPazova aktivita
G0:0016041 1 0.295151638420477 Glutamat syntazova (ferredoxin) aktivita
Malat dehydrogenazova (oxaloacetat-
G0:0016619 1 0.295151638420477 o
dekarboxylujici) aktivita
G0:0016740 1 0.295151638420477 Transferazova aktivita
G0:0016767 1 0.295151638420477 Geranylgeranyl-difosfat
geranylgeranyltransferazova aktivita
G0:0016779 1 0.295151638420477 Nukleotidyltransferazova aktivita
G0:0016852 1 0.295151638420477 Sirohydrochlorin kobaltochelatazova aktivita
G0:0016993 1 0.295151638420477 Prekorin-8X metylmutazova aktivita
G0:0016994 1 0.295151638420477 Prekorrin-6A reduktazova aktivita
G0:0017061 1 0.295151638420477 S-metyl-5-thioadenosin fosforylazova
aktivita
G0:0017168 1 0.295151638420477 5-0x0pr01inézove|i( (ATP-hydrolyzujici)
aktivita
G0:0018849 1 0.295151638420477 Mukonat cykloizomerazova aktivita
G0:0019133 1 0.295151638420477 Cholin monooxygenazova aktivita
GO:0019134 1 0.295151638420477 Glukosamin-l-fosfékt .N_-acetyltransferézové
aktivita
G0:0030151 1 0.295151638420477 Vazba iontéi Molybdenu
G0:0030604 1 0.295151638420477 1-deoxy-D-xyluldza-5-fosfat
reduktoizomerazova aktivita
G0:0030788 1 0.295151638420477 Prekorrin-2 C20-metyltransferazova aktivita
G0:0030976 1 0.295151638420477 Vazba Thiamin pyrofosfatu
G0:0031176 1 0.295151638420477 Endo-1,4-beta-xylanazova aktivita
G0:0042132 1 0.295151638420477 Fruktoza 1,6-bisfosfat 1-fosfatazova aktivita
GO:0042286 1 0.295151638420477 Glutamét-l-semialdekh_yc_i 2,1-aminomutazova
aktivita
G0:0042803 1 0.295151638420477 Protein homodimerizaéni aktivita
G0:0043169 1 0.295151638420477 Vazba kationtil
G0:0046026 1 0.295151638420477 Prekorrin-4 C11-metyltransferazova aktivita
GO0:0046406 1 0.295151638420477 Mg PVOtOPOVfWinklx metyltransferazova
aktivita
GO0:0046523 1 0.295151638420477 S-me'[y|-5-thiorib(’)zka.-l_-fosfét izomerazova
aktivita
G0:0046872 1 0.295151638420477 Vazba kovovych iontt
G0:0047100 1 0.295151638420477 Glyceraldehyd-3-fosfat dehydrogenazova
(NADP+) (fosforylaéni) aktivita
Nikotinamid fosforibosyltransferazova
G0:0047280 1 0.295151638420477 o
aktivita
GO:0047465 1 0.295151638420477 N-acylglukosaminf;qufét 2-epimerazova
aktivita
G0:0047588 1 0.295151638420477 5-aminopentanamidazova aktivita
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GO:0047733 1 0.295151638420477 CDP-glukéza 4,6-dehydratazova aktivita

GOOO47905 1 0295151638420477 ﬁuktéza-G-fosfét fOSfOketOléZOVé aktiVita

G0:0047952 1 0.295151638420477 Glycerol-3-fosfat dehydrogenazova

[NAD(P)+] aktivita

G0:0048037 1 0.295151638420477 Vazba kofaktort

G0:0048307 1 0.295151638420477 Ferredoxin-nitrit reduktazova aktivita

G0:0048472 1 0.295151638420477 Threonin-fosfat dekarboxylazova aktivita

G0:0050193 1 0.295151638420477 fosfoketoldzova aktivita

G0:0050278 1 0.295151638420477 Sedoheptuléza-bisfosfatazové aktivita

G0:0050281 1 0.295151638420477 Serin-glyoxylat transaminazova aktivita

(0:0050311 1 0.295151638420477 Sulfit reduktazova (ferredoxin) aktivita

GO:0050380 1 0.295151638420477 Undekaprenyl-difosfatazova aktivita

Undekaprenyldifosfo-muramoylpentapeptid

G0:0050511 1 0.295151638420477 beta-N-acetylglukosaminyltransferazova
aktivita

G0:0050515 1 0.295151638420477 4-(cytidin 5'-difosfo)-2-C-metyl-D-erytritol

kinazova aktivita
G0:0050518 1 0.295151638420477 2-C-metyl-D-erythritol 4-fosfat
cytidylyltransferazova aktivita

GO:0050570 1 0.295151638420477 4-hydroxythreonin-4k-tf_os_tfét dehydrogenazova
aktivita

GO0:0050577 1 0.295151638420477 GDP-L-fukéza syntazova aktivita

GO:0050620 1 0.295151638420477 FykocyanobiIin:ferrekcti_m_(tin oxidoreduktazova
aktivita

G0:0050660 1 0.295151638420477 Vazba flavin adenin dinukleotidu

G0:0051087 1 0.295151638420477 Vazba chaperont

G0:0051745 1 0.295151638420477 4-hydroxy-3-metylbut-2-en-1-yl difosfat

reduktazova aktivita
(0:0051989 1 0.295151638420477 Koproporfyrinogen dehydrogenazova aktivita

Tab. 29: Skupiny s vys8im zastoupenim gent u Synechococca sp. S4.

el X f X7 Synechococcus | C. gracile i .
Identifikaéni Cislo sp. S4 PCC 6307 p-value Skupina
Alanyl aminopeptidazova
G0:0004179 4 2 0.530003636490779 .
aktivita
G0:0008270 4 0.813884583866962 Vazba iontu zinku
GO0:0051276 4 0.813884583866962 | Organizace chromozému
G0:0005488 3 0.842316660653026 Vazba
G0:0009001 3 2 0.842316660653026 | S1N O-acetyltransferazova
aktivita
G0:0009236 3 2 0.842316660653026 | Biosyntéza kobalaminu
G0:0016787 3 0.842316660653026 Hydrolazova aktivita
G0:0001882 2 0.87755795074152 Vazba nukleosidu
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G0:0003994 2 1 0.87755795074152 |  ‘Akonitat hydratizova
aktivita
G0:0006814 2 1 0.87755795074152 | Transport sodnych ionti
Nikotinat-nukleotid-
GO:0008939 2 1 0.87755795074152 | . dimetylbenzimidazol
fosforibosyltransferazova
aktivita
G0:0015093 2 1 0.87755795074152 Transmemnbrénovy
transportér iontl Zeleza
G0:0015684 2 1 0.87755795074152 | Transport Zelezitych ionti
3-metyl-2-oxobutanoat
G0:0003864 1 0 0.929133530942721 | hydroxymetyltransferazova
aktivita
Glycin
G0:0004372 1 0 0.929133530942721 | hydroxymetyltransferazova
aktivita
G0:0006885 1 0 0.929133530942721 Regulace pH
G0:0009019 1 0 0.929133530042721 |  (RNA (guanin-N1-)-
metyltransferazova aktivita

Tab. 30: Skupiny s vy$sim zastoupenim gent u C. gracile PCC 6307.

R Synechococcu | C. gracile .
Identifikaéni ¢islo s sp. S4 PCC 6307 p-value Skupina
G0:0003735 46 47 0.512812158263257 | Strukturni slozka ribozoému
. Glutamat syntazova
G0:0004355 0 2 0.559064352627293 (NADPH) aktivita
G0:0016034 0 2 0.559064352627293 Maleylacetoacetat
izomerazova aktivita
GO0:0005524 39 41 0.644264392871147 Vazba ATP
G0:0006412 52 56 0.656204216105998 Translace
GO0:0003743 4 7 0.755992615545138 | Transla¢ni iniciacni faktor
UDP-gluko6za 4-epimerazova
G0:0003978 4 7 0.755992615545138 ..
aktivita
G0:0006413 4 7 0.755992615545138 Iniciace translace
G0:0004035 2 4 |0847641046068765 | ‘Mkalicko fosfatazova
aktivita
GO0:0005506 17 18 0.851461764098669 Vazba iontu zeleza
G0:0016491 6 9 0.86167837024102 Oxidoreduktazova aktivita
G0:0003824 15 16 0.89273168270244 Katalyticka aktivita
G0:0005215 8 11 0.941701630497396 |  Transportérova aktivita
G0:0006810 13 17 0.949794600048318 Transport
2-amino-4-hydroxy-6-
G0:0003848 0 1 0.999999999999994 | hydroxymetyldihydropteridi
n difosfokinazova aktivita
G0:0004085 0 1 0.999999999999994 Butyryl-CoA
dehydrogenazova aktivita
G0:0004328 0 1 0.999999999999994 Foramidazova aktivita




Tab. 30: Skupiny s vys$§im zastoupenim gent u C. gracile PCC 6307.

G0:0004540 0 1 0.999999999999994 | Ribonukleazova aktivita
G0:0005315 0 1 0.099999999999994 | 1ransmembrdnovy pfenos
anorganického fosfatu
G0:0005507 0 1 0.999999999999994 Vazba iontti médi
G0:0006811 0 1 0.999999999999994 Transport ionttl
G0:0006817 0 1 0.999999999999994 TransPO‘;‘mfl‘;flfétOVWh
CDP-diacylglycerol-
G0:0008444 0 1 0.999999999999994 glycerol-3-fosfat 3-
fosfatidyltransferazova
aktivita
G0:0008892 0 1 0.099999999999994 | ~ Guanin deamindzova
aktivita
G0:0009030 0 1 0.099999999999994 | 1 Mamin-fosfit kinazova
aktivita
G0:0010181 0 1 0.999999999999994 Vazha FMN
G0:0015075 0 1 0.999999999999994 Transmembréanovy
transporter 1ontu
G0:0018489 0 1 0.099999999999994 | Vanilat monooxygenazova
aktivita
G0:0030272 0 1 0.099999999999994 | °-formyltetrahydrofoldt
cyklo-ligazova aktivita
G0:0042773 0 1 0.999999999999994 Transport elektroni
spojeny se syntézou ATP
G0:0047753 0 1 0.999999999999994 | Cholin sulfatizové aktivita
G0:0003913 1 2 0.999999999999995 | DNA fotolyizova aktivita
. Alkohol dehydrogenazova
G0:0004022 1 2 0.999999999999995 (NAD) akiivita
G0:0004065 1 2 0.999999999999995 | Arylsulfatizova aktivita
G0:0004096 1 2 0.999999999999995 Katalazova aktivita
GO:0004140 1 2 0.099999999999995 | Defosfo-COA kinazova
aktivita
G0:0004412 1 2 0.999999999999995 Homoserin
dehydrogenazova aktivita
G0:0007155 1 2 0.999999999999995 Adheze buiiky
G0:0008565 1 2 0.999999999999995 Transport proteinQ
G0:0008830 1 2 0.999999999999995 | dTDP-4-dehydroramndza
3,5-epimerazova aktivita
G0:0016740 1 2 0.999999999999995 |  Transferdzova aktivita
G0:0030151 1 2 0.999999999999995 | Vazba iontti Molybdenu
GO:0046872 1 2 0.999999999999995 |  Vazba kovovych jontil
Nikotinamid
GO0:0047280 1 2 0.999999999999995 | fosforibosyltransferazova
aktivita
5-aminopentanamidazova
G0:0047588 1 2 0.999999999999995 .
aktivita
GO:0003954 3 4 0.999999999999995 | VADH dehydrogenazova
aktivita
GO:0004721 3 4 0.999999999999995 | Fosfoprotein fosfatazova

aktivita




Tab. 30: Skupiny s vys$§im zastoupenim gent u C. gracile PCC 6307.

G0:0005525 14 16 0.999999999999995 Vazba GTP
G0:0009055 14 16 0.999999999999995 Prenos elektront
G0:0031071 3 4 0.099999999999995 | CYStein desulfurazova
aktivita
Cu-exportni ATPazova
G0:0004008 5 6 0.999999999999996 .
aktivita
G0:0016887 13 16 0.999999999999997 ATPazova aktivita
N-acetyltransferdzova
G0:0008080 7 8 0.999999999999997 .
aktivita
G0:0005554 14 17 0.999999999999998 Molekularni funkce
Adenylat cyklazova
G0:0004016 6 7 0.999999999999999 -
aktivita
G0:0006281 6 7 0.999999999999999 Reparace DNA
4-alfa-
G0:0008124 2 3 0.999999999999999 | hydroxytetrahydrobiopteri
n dehydratazova aktivita
) Draslik transportujici
G0:0008556 2 3 0.999999999999999 ATPAzova aktivits
G0:0009306 2 3 0.999999999999999 Sekrece proteini
GO:0006118 15 17 1 Transport elektron
G0:0008152 4 5 1 Metabolické procesy




