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AF490367 
1147pz

Dinoflagellata (bruzdnice) to istotna 

ekologicznie grupa jednokomórkowych 

glonów eukariotycznych, które zasiedlają 

wody zarówno słodkie, jak i morskie. 

Bruzdnice posiadają kilka typów organelli 

fotosyntetycznych (plastydów), przy 

czym najbardziej powszechnym jest 

trójbłonowy plastyd peridininowy. Plastyd 

t e n  w y e w o l u o w a ł  z  g l o n u  

eukariotycznego, ale nie jest obecnie 

jeszcze jasne, czy był nim krasnorost, czy 

też haptofit (Cavalier-Smith 1999, 

Archibald 2009, Bodył i in. 2009). 

W odróżnieniu od pozostałych plastydów, których genomy zorganizowane są 

w postaci kolistych cząsteczek DNA o wielkości około 100-250 kpz, plastyd 

peridininowy charakteryzuje się obecnością wielu kolistych chromosomów, 

które swoją wielkością (0,4-10 kpz) przypominają plazmidy, i dlatego 

nazwano je minichromosomami (ang. minicircles) (Howe i in. 2008). 

Minichromosomy zawierają część niekodującą, która jest konserwatywna, 

ale konserwatyzm ten dotyczy jedynie minichromosomów w obrębie tego 

samego gatunku. Chociaż większość minichromosomów koduje od jednego 

do kilku genów, to potencjał kodujący genomu plastydu peridininowgo jest 

zadziwiająco ubogi, w sumie znanych jest niewiele ponad 20 genów 

minichromosomowych (Howe i in. 2008) 

Zgodnie z przyjmowaną powszechnie hipotezą, osobliwa organizacja 

genomu plastydu peridininowego jest wynikiem redukcji 'typowego' genomu 

plastydowego do postaci obserwowanych dziś minichromosomów (Zhang i 

in. 2002). Ważną implikacją tej hipotezy jest założenie wspólnego 

plastydowego pochodzenia wszystkich minichromosomów, włączając 

zarówno ich część niekodującą, jak i regiony kodujące.

W celu zweryfikowania powyższych założeń, przeprowadziliśmy programem 

blast poszukiwania regionów podobnych dla 103 sekwencji 

minichromosomów. Sekwencje minichromosomów AF490364 Ceratium 

horridum oraz AF490367 Pyrocystis lunula jako jedyne nie posiadały 

regionów wspólnych z innymi minichromosomami. Aby zbadać jakie jest 

pochodzenie tych minichromosomów i sprawdzić, czy zawierają one geny 

spokrewnione z genami plastydowymi krasnorostów lub haptofitów, jak ma to 

miejsce w przypadku pozostałych sekwencji genów minichromosomów, 

sekwencje genów: ycf16 i ycf24 (kodowanych na minichromosomie 

AF490364 C. horridum) oraz genów: rpl28 i rpl33 (kodowanych na 

minichromosomie AF490367 P. lunula) przetłumaczyliśmy na sekwencje 

aminokwasowe i poddaliśmy analizom filogenetycznym.

Geny ycf16 i ycf24 (hypothetical chloroplast open reading frame), które kodowane są na 

minichromosomie AF490364 (C. horridum), są homologami genów bakteryjnych: SufC i 

SufB (Ellis i in. 2001). Białka SufB i SufC wchodzą w skład systemu SUF (ang. mobilization of 

sulfur), który odpowiada u bakterii za syntezę i naprawę centrów żelazowo-siarkowych 

[Fe-S] w warunkach stresu oksydacyjnego. Sąsiadujące ze sobą geny: SufC i SufB, 

adnotowane jako ycf16 i ycf24, kodowane są między innymi przez genomy plastydowe 

krasnorostów (Porphyra purpurae). W genomach plastydowych haptofitów (Emiliania 

huxley) ycf16 nie występuje. Co ciekawe, na otrzymanych drzewach filogenetycznych  

sekwencje bruzdnic wyłaniają się nie wewnątrz grupy sekwencji eukariotycznych, jak 

należałoby oczekiwać, ale wewnątrz grupy sekwencji bakteryjnych z istotnym wsparciem 

statystycznym. Wynik ten sugeruje, że kodowane na minichromosomie AF490364 (C. 

horridum) geny: ycf16 i ycf24 zostały nabyte w wyniku transferu poziomego od bakterii.

Minichromosom AF490367 (P. lunula) zawiera geny kodujące białka rybosomalne: rpl28 i 

rpl33, które budują większą podjednostkę (50S) rybosomów u bakterii i plastydów 

(Yamaguchi i in. 2003). Podobnie jak w przypadku poprzednich analiz filogenetycznych, 

sekwencje bruzdnic wyłaniają się wewnątrz grupy sekwencji bakteryjnych, a nie 

eukariotycznych. Jednak z uwagi na krótkie przyrównania (72 pozycje dla rpl28, 44 pozycje 

dla rpl33), nie wszystkie zastosowane metody dają wysokie wsparcie statystyczne dla 

zgrupowań sekwencji bruzdnic z bakteriami.

U bakterii geny kodujące białka: rpl28 (adnotowane jako rpmB) i rpl33 (adnotowane jako 

rpmG) kodowane są w postaci operonu rpmBG (Maguire i Wild 1997). Oba geny posiadają 

również genomy plastydowe krasnorostów, chociaż nie występują one w bliskim 

sąsiedztwie. U haptofitów rpl28 kodowany jest przez genom jądrowy podczas, gdy rpl33 

występuje na genomie plastydowym. Niespotykane w innych genomach plastydowych 

bliskie sąsiedztwo genów rpl28 i rpl33 na minichromosomie AF490367 przypomina 

bakteryjny operon rpmBG.

Kolejnym dowodem wskazującym, że minichromosom AF490367 (P. lunula) zawiera 

fragment DNA bakteryjnego jest obecność nieadnotowanego wcześniej ORF-u o długości 

210 nukleotydów, którego produkt białkowy wykazuje najwyższy stopień podobieństwa do 

sekwencj i  białka FtsY pochodzącego z bakteri i  należących do grupy 

Bacteroidetes/Chlorobi. Warto podkreślić, że u bakterii tych gen ftsY występuje tuż za 

operonem rpmBG. Analizy programem InterProScan i programami przewidującymi struktury 

drugorzędowe białek oraz przyrównanie sekwencji wskazują, że przetłumaczona 

sekwencja aminokwasowa nowego ORF-u posiada domenę heliakalną SRP54_N, która jest 

typowa dla białek FtsY. Jednak z czterech oryginalnych alfa-helis zachowały się tylko dwie, 

co sugeruje, że ORF ten jest pseudogenem.

Otrzymane wyniki sugerują, że minichromosomy C. horridum 

AF490364 i P. lunula AF490367 mogą być fragmentami DNA 

b a k t e r y j n e g o .  Z a  t a k ą  h i p o t e z ą  p r z e m a w i a :  

(i) brak sekwencji podobnych do innych minichromosomów 

zarówno w obrębię regionów kodujących, jak i niekodujących); 

(ii) bakteryjne pochodzenie kodowanych przez nie genów, oraz 

(iii) współwystępowanie i ułożenie genów kodowanych na 

minichromosomie AF490367, które przypominają fragment 

bakteryjnego operonu rpmBG.

Prezentowane przez nas wynik i  stanowią pierwszy 

udokumentowany przypadek transferu genów bakterii do genomu 

plastydu peridininowego bruzdnic, sugerując jego chimeryczny 

charakter. Jest interesujące, że taką naturę genomu plastydowego 

odkryto również w przypadku plastydu niefotosyntetycznego 

(apikoplastu) występującego u pasożytniczej grupy Apicomplexa, 

która jest grupą siostrzaną dla Dinoflagellata (Obornik i in. 2002).

Pochodzenie bakteryjne niektórych minichromosomów u bruzdnic 
Ceratium horridum i Pyrocystis lunula.

1 Zakład Genomiki, Wydział Biotechnologii, , ul. Przybyszewskiego 63/77, 51-148 Wrocław 
2 Zakład Bioróżnorodności i Taksonomii Ewolucyjnej, Wydział Biologii, Universytet Wrocławski, ul. Przybyszewskiego 63/77, 51-148 Wrocław
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Apicomplexa

Cercozoa

Rhodophyta

Viridiplantae

Haptophyta

Cryptophyta

Glaucocystophyceae

Dinoflagellata

Cercozoa

Bacteroidetes/Chlorobi

Betaproteobacteria

Betaproteobacteria

Bacteroidetes/Chlorobi

Alphaproteobacteria

Alphaproteobacteria

Deltaproteobacteria

Stramenopile

Cyanobacteria

Cyanobacteria

Gammaproteobacteria

Chlamydiae

Actinobacteria

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Planctomycetes

Thermotogae

Spirochaetes

Chloroflexi

Deltaproteobacteria

Deinococcus-Thermus

Listeria monocytogenes
Bacillus cereus

Roseiflexus castenholzii
Chloroflexus aggregans

Planctomyces maris
Deinococcus radiodurans

Thermus thermophilus0.99/-/86/89
Leptospira interrogans

Rhodospirillum rubrum
Acidovorax sp.0.97/0.97/58/71

0.68/-/-/-

0.77/0.78/-/-

1/1/100/100

0.95/0.95/-/58

1/1/100/100

0.92/0.63/-/56

Desulfovibrio vulgaris
Clostridium tetani

Treponema denticola
Petrotoga mobilis
Thermotoga petrophila
Thermosipho melanesiensis

1/0.92/94/91

1/0.82/95/89
Staphylococcus aureus

Bifidobacterium longum
Mycobacterium avium
Arthrobacter sp.

1/1/99/98

Akkermansia muciniphila
Chlamydia trachomatis

Lentisphaera araneosa
Shigella flexneri
Escherichia coli
Rickettsiella grylli

Gloeobacter violaceus
Anaeromyxobacter dehalogenans

0.9/0.54/-/-

Brucella abortus
Gluconacetobacter diazotrophicus

Salinibacter ruber
Burkholderia pseudomallei

1/-/70/61

0.97/-/-/-
Porphyromonas gingivalis
Bacteroides stercoris

Cytophaga hutchinsonii
Gramella forsetii
Tenacibaculum sp.
Kordia algicida

Candidatus Sulcia muelleri

0.51/-/-/-

0.93/0.65/-/- Algoriphagus sp.
Ceratium horridum

1/1/99/65

1/1/98/95

0.96/-/-/-

1/0.99/100/99

1/0.88/60/-

0.95/-/-/-

0.99/-/-/-

0.99/0.56/-/-

0.97/-/-/-

1/1/100/100

0.95/-/-/-

0.89/0.97/-/-

0.98/-/-/-

Paulinella chromatophora
Prochlorococcus marinus

Synechocystis sp.
Synechococcus sp.

Nostoc punctiforme
Anabaena variabilis

1/0.99/80/83

1/0.99/99/99

Cyanophora paradoxa
Phaeodactylum tricornutum
Thalassiosira pseudonana
Odontella sinensis

0.99/0.97/77/76

Gracilaria tenuistipitata
Porphyra yezoensis
Porphyra purpurea

1/1/99/100 Cyanidioschyzon merolae
Cyanidium caldarium

Emiliania huxleyi

0.89/-/-/-

0.91/-/-/-

0.67/-/-/-

Rhodomonas salina
Guillardia theta

Plasmodium vivax
Plasmodium falciparum

Eimeria tenella
Toxoplasma gondii

1/1/100/100

1/1/100/100

0.78/-/70/85

1/1/100/1000.99/0.94/62/-

1/1/100/100

0.84/0.97/-/-

0.86/0.59/-/-

Bigelowiella natans*
Helicosporidium sp.

Chlamydomonas reinhardtii
Physcomitrella patens

Oryza sativa
Arabidopsis thaliana
Vitis vinifera
Nicotiana benthamiana0.99/0.99/72/73

1/0.99/100/100
0.99/0.98/82/82
0.99/0.91/78/87

0.51/-/-/-

0.81/-/56/63

0.99/0.99/61/-

0.99/0.99/63/-

0.99/0.76/69/78

0.65/0.86/-/-

1/0.99/99/99

0.65/-/-/-

0.69/-/-/-

0.88/0.97/-/-

1/1/100/100

1/0.99/99/100

1/0.99/94/95

0.76/-/64/65

0.99/-/80/74

1/0.99/96/95

1/0.99/82/95

0.99/-/78/72

1/0.99/78/95

1

Rhodophyta

Apicomplexa

Cercozoa

Viridiplantae

Cryptophyta

Glaucocystophyceae

Dinoflagellata

Cercozoa

Bacteroidetes/Chlorobi

Stramenopile

Alphaproteobacteria

Alphaproteobacteria

Alphaproteobacteria
Deltaproteobacteria

Deltaproteobacteria
Betaproteobacteria

Gammaproteobacteria

Gammaproteobacteria

Cyanobacteria

Cyanobacteria

Chlamydiae

Actinobacteria

Firmicutes

Planctomycetes

Spirochaetes

Thermotogae

Chloroflexi

Deinococcus-Thermus

Planctomyces maris
Roseiflexus castenholzii

Chloroflexus aggregans
Thermus thermophilus
Deinococcus radiodurans

Leptospira interrogans
Rhodospirillum rubrum

Acidovorax sp.1/0.99/70/94

1/-/100/99

0.99/0.89/-/65

1/1/100/100

0.99/0.93/-/-

0.99/-/51/68

Desulfovibrio vulgaris
Treponema denticola
Thermotoga petrophila

Thermosipho melanesiensis
Petrotoga mobilis

Bacillus cereus
Clostridium tetani1/0.99/97/97

1/0.77/90/92

1/1/-/-

0.99/0.65/-/- Bifidobacterium longum
Arthrobacter sp.

Mycobacterium avium

1/0.94/95/93

Akkermansia muciniphila
Lentisphaera araneosa

Chlamydia trachomatis
Escherichia coli
Rickettsiella grylli

Gloeobacter violaceus
Anaeromyxobacter dehalogenans

Gluconacetobacter diazotrophicus
Burkholderia pseudomallei

0.97/-/-/54

0.96/-/-/-

0.88/-/-/-

Porphyromonas gingivalis
Bacteroides stercoris

Salinibacter ruber
Gramella forsetii
Kordia algicida
Tenacibaculum sp.

Candidatus Sulcia muelleri

0.68/0.8/-/-

Cytophaga hutchinsonii
Algoriphagus sp.
Ceratium horridum

1/0.99/92/96

1/1/98/94

1/0.99/85/86

0.88/0.98/63/66

1/1/100/99

0.96/0.65/-/-

0.97/-/-/-

1/0.98/61/-

0.55/-/-/-

0.73/-/-/-

Brucella abortus
Nostoc punctiforme
Anabaena variabilis1/1/100/100

Synechocystis sp.
Synechococcus sp.

Prochlorococcus marinus
Paulinella chromatophora

1/0.99/92/98

1/1/100/100 Cyanophora paradoxa
Phaeodactylum tricornutum
Thalassiosira pseudonana

Odontella sinensis

0.99/0.99/74/76

Gracilaria tenuistipitata
Cyanidioschyzon merolae

Porphyra yezoensis
Porphyra purpurea

0.99/0.95/-/-

1/0.99/100/100

1/1/100/100

0.53/-/-/-

Rhodomonas salina
Guillardia theta

Toxoplasma gondii
Plasmodium falciparum

0.97/0.91/94/96
1/1/100/100

0.85/-/-/-

0.99/-/-/-

0.99/-/-/-

Bigelowiella natans*
Chlamydomonas reinhardtii

Physcomitrella patens
Oryza sativa japonica

Vitis vinifera
Arabidopsis thaliana1/1/100/100

1/0.99/91/93
0.9/-/-/-

0.98/1/96/99

0.99/-/-/-

1/-/-/-

1/0.98/74/83

0.99/0.99/58/61

1/-/64/95

0.86/-/-/57

0.92/-/-/-

0.9/-/-/-

1/1/87/100

1/0.98/100/100

1/0.99/78/88

0.9/-/-/-

1/0.99/76/85

0.88/-/-/-

1/1/70/91

0.5

Apicomplexa

Cercozoa

Rhodophyta

Viridiplantae

Cryptophyta

Glaucocystophyceae

Dinoflagellata

Dinoflagellata

Cercozoa

Bacteroidetes/Chlorobi

Stramenopile

Cyanobacteria

Alphaproteobacteria

Betaproteobacteria

Gammaproteobacteria

Gammaproteobacteria
Alphaproteobacteria

Alphaproteobacteria
Amoebozoa

Cyanobacteria

Cyanobacteria

Deltaproteobacteria
Chlamydiae

Chlamydiae

Actinobacteria

Firmicutes

Planctomycetes

Spirochaetes

Thermotogae

Thermotogae

Spirochaetes

Chloroflexi

Chloroflexi
Deltaproteobacteria

Deinococcus-Thermus

Desulfovibrio vulgaris
Roseiflexus castenholzii

Brucella abortus
Hartmannella vermiformis*
Petrotoga mobilis

Clostridium tetani
Bacillus cereus

Nostoc punctiforme
Anabaena variabilis1/1/100/99

0.93/-/59/66
0.99/0.99/90/90

0.95/0.89/72/71
1/0.99/100/99

1/0.88/100/100
1/0.99/99/95

Treponema denticola
Thermotoga petrophila

Thermosipho melanesiensis
Leptospira interrogans

Chloroflexus aggregans
Planctomyces maris

Bifidobacterium longum
Arthrobacter sp.

Mycobacterium avium

0.96/0.85/74/73

1/0.99/99/99

0.82/-/-/-

Thermus thermophilus
Deinococcus radiodurans

Akkermansia muciniphila
Lentisphaera araneosa
Gluconacetobacter diazotrophicus

Escherichia coli
Chlamydia trachomatis

Anaeromyxobacter dehalogenans
Gloeobacter violaceus

Coxiella burnetii
Rickettsiella grylli

0.78/-/59/52

0.94/-/-/-

0.52/-/-/-

Rhodospirillum rubrum
Salinibacter ruber

Gramella forsetii
Candidatus Sulcia muelleri

Tenacibaculum sp.
Kordia algicida

0.89/0.56/68/71
-/0.63/-/- Porphyromonas gingivalis

Bacteroides stercoris
Algoriphagus sp.
Cytophaga hutchinsonii
Ceratium horridum0.56/0.7/-/54

1/0.99/90/82

0.88/0.99/66/78

0.99/0.99/66/58
-/0.93/-/-

-/0.83/-/-
0.57/-/-/-

0.5/-/-/-

0.83/0.53/-/-

Synechococcus sp.
Synechocystis sp.

Prochlorococcus marinus
Paulinella chromatophora

Toxoplasma gondii
Plasmodium falciparum

0.85/-/56/58

1/0.99/97/94

0.99/0.99/95/96

0.73/-/-/-

Cyanophora paradoxa
Thalassiosira pseudonana

Phaeodactylum tricornutum
Odontella sinensis0.99/0.99/93/88

Porphyra yezoensis
Porphyra purpurea

Antithamnion sp.
Gracilaria tenuistipitata
Cyanidioschyzon merolae

Galdieria sulphuraria
Galdieria sulphuraria*

1/0.99/100/100

0.99/0.99/77/74

0.93/0.89/62/65
Rhodomonas salina
Guillardia theta

0.89/0.55/-/-

0.5/0.79/-/-

1/0.9/96/95

0.96/0.72/-/-

1/0.99/98/98

0.98/-/-/-

0.99/-/-/-

0.81/-/-/-

Amphidinium carterae
Acidovorax sp.

Burkholderia pseudomallei1/0.99/100/100
Bigelowiella natans*

Ostreococcus tauri
Chlamydomonas reinhardtii
Physcomitrella patens

Picea sitchensis
Vitis vinifera
Arabidopsis thaliana

Trifolium pratense
Oryza sativa

0.98/0.79/79/80

0.99/0.86/57/63
0.99/0.82/55/61

0.98/0.8/-/-
0.96/0.71/-/53
0.98/0.52/-/54

-/-/54/61

0.57/-/-/-

0.61/-/-/-

0.86/-/-/-

0.93/0.83/-/-

0.78/0.56/-/-

0.96/0.6/-/-

1/0.99/97/95

0.99/-/-/-

0.94/-/-/-

0.98/0.58/-/-

0.95/-/-/-

0.99/0.85/98/97

0.94/-/-/-

0.91/-/-/-

0.99/0.98/64/82

0.5

Apicomplexa

Rhodophyta

Rhodophyta

Viridiplantae

Viridiplantae

Haptophyta

Cryptophyta

Glaucocystophyceae

Glaucocystophyceae

Dinoflagellata

Dinoflagellata

Euglenozoa

Cercozoa

Bacteroidetes/Chlorobi

Bacteroidetes/Chlorobi

Bacteroidetes/Chlorobi

Bacteroidetes/Chlorobi

Stramenopile

Chloroflexi

Firmicutes

Actinobacteria

Spirochaetes

Epsilonproteobacteria

Betaproteobacteria

Actinobacteria

Chlamydiae

Chloroflexi

Gammaproteobacteria

Cyanobacteria

Cyanobacteria

Cyanobacteria

Chloroflexus aggregans
Roseiflexus castenholzii

Salinispora tropica
Tropheryma whipplei

Mycobacterium sp.
Leifsonia xyli

Corynebacterium jeikeium
Corynebacterium diphtheriae0.98/0.97/73/88

Chlamydophila caviae
Chlamydia trachomatis

Coxiella burnetii
Shewanella benthica

Photobacterium profundum
Xanthomonas campestris

Xylella fastidiosa0.99/0.99/84/84

0.73/0.68/-/-

Candidatus Blochmannia floridanus
Yersinia bercovieri
Escherichia coli0.77/0.79/74/68

0.53/-/-/-

0.61/-/54/-

Burkholderia xenovorans
Ralstonia metallidurans

Delftia acidovorans0.94/-/64/67
0.88/-/68/75

1/0.99/99/99

0.98/0.73/68/56

0.99/0.95/97/96

0.85/-/50/-

0.62/-/68/71

Borrelia burgdorferi
Bacteroides capillosus

Campylobacter hominis
Helicobacter acinonychis0.99/0.99/77/84

Bifidobacterium adolescentis
Propionibacterium acnes
Streptomyces coelicolor

Janibacter sp.
Rhodococcus sp.

0.5/0.77/-/-

0.73/-/-/-

Staphylococcus epidermidis
Alkaliphilus oremlandii

Selenomonas ruminantium0.8/-/60/59

0.99/0.68/-/-

-/0.66/-/-

Dehalococcoides ethenogenes

0.95/0.6/-/51

0.53/-/-/-

0.78/0.56/-/-

Phaeodactylum tricornutum
Thalassiosira pseudonana*
Thalassiosira pseudonana0.99/0.87/99/100

Synechococcus sp.
Chlorobium tepidum
Prosthecochloris vibrioformis
Pelodictyon luteolum0.6/0.64/-/60

Prochlorococcus marinus
Kordia algicida
Gramella forsetii
Flavobacterium sp.

0.94/0.62/74/97

Chlorobium phaeobacteroides
Algoriphagus sp.

Pyrocystis lunula-/0.5/-/-

0.69/0.63/63/64

Parabacteroides merdae

0.65/0.55/-/-

0.96/0.93/54/-

0.99/0.99/90/94

0.83/-/-/-

Volvox carteri
Chlamydomonas reinhardtii

Ostreococcus lucimarinus
Ostreococcus tauri

Physcomitrella patens*
Cyanophora paradoxa*0.89/0.61/86/88 0.52/0.79/-/-

0.99/0.88/92/93

0.68/0.91/-/-

Bigelowiella natans*
Euglena longa*

Euglena gracilis*
Amphidinium carterae*

Plasmodium falciparum
Plasmodium vivax
Plasmodium berghei0.7/-/61/59

1/0.98/99/99

Toxoplasma gondii*
Babesia bovis

Theileria parva
Theileria annulata0.99/0.99/100/100

0.98/-/83/79

0.76/0.97/56/51

0.73/0.71/-/55

-/0.8/-/-

0.61/-/-/-

0.52/0.65/-/-

Cyanophora paradoxa
Cyanidioschyzon merolae

Porphyra yezoensis
Porphyra purpurea

Gracilaria tenuistipitata
Rhodomonas salina
Guillardia theta

Guillardia theta*
Emiliania huxleyi
Emiliania huxleyi0.98/0.99/100/100

0.98/-/71/58
0.9/-/56/-

0.99/0.78/59/-

0.89/-/81/78

Thermosynechococcus elongatus
Gloeobacter violaceus

Crocosphaera watsonii
Trichodesmium erythraeum
Anabaena variabilis0.84/0.83/53/-

0.7/0.61/-/51

0.99/0.88/52/-

0.89/-/-/-

Cyanidium caldarium
Psilotum nudum

Angiopteris evecta
Physcomitrella patens

Marchantia polymorpha
Huperzia lucidula
Gossypium hirsutum

Panax ginseng
Typha latifolia

Lemna minor0.99/0.98/77/80
0.87/0.77/61/60

0.99/0.91/82/83

0.89/0.94/74/71

0.58/-/-/-

0.61/0.59/-/-

1/0.99/68/62

0.2

Chloroflexus aurantiacus 
Roseiflexus sp. 

Roseiflexus castenholzii 1/0.99/100/100
Dehalococcoides ethenogenes 
Dehalococcoides sp. 

Dehalococcoides sp. 0.52/-/52/55
Thermosipho melanesiensis

Fervidobacterium nodosum
Janibacter sp.

0.99/0.9/91/92

Bifidobacterium longum 

0.72/-/-/-

Selenomonas ruminantium
Alkaliphilus metalliredigens 

0.56/-/-/-

0.98/0.87/85/88

1/1/100/100

Leptospira borgpetersenii

1/0.9/69/71

0.87/0.64/-/-

0.95/-/-/-

Salinispora tropica 
Propionibacterium acnes 

Streptomyces coelicolor 
Tropheryma whipplei 

Clavibacter michiganensis
Rhodococcus sp. 

Mycobacterium avium 
Corynebacterium efficiens 
Corynebacterium diphtheriae 1/0.87/83/86

0.83/-/-/-

1/-/76/71

0.97/-/54/58

0.99/-/-/-
0.94/-/-/-

Phaeodactylum tricornutum*
Pyrocystis lunula

Borrelia burgdorferi
Parabacteroides merdae 

Bacteroides uniformis 0.99/0.94/97/98
0.94/-/-/-

Algoriphagus sp. 
Gramella forsetii 

Kordia algicida
Flavobacterium sp.0.57/-/-/-

0.98/-/55/58

Chlorobium phaeobacteroides 
Prosthecochloris aestuarii 

Chlorobium tepidum 
Pelodictyon luteolum 

Chlorobium limicola 
0.5/-/-/

0.84/0.76/83/81

Chlamydophila pneumoniae 
Chlamydia trachomatis

Chlamydia muridarum 0.99/0.97/94/89
Rhodobacterales bacterium

Campylobacter fetus 
Wolinella succinogenes 

Helicobacter hepaticus 0.99/0.95/96/94
0.99/0.99/90/90

1/0.99/100/100

0.88/-/-/-

1/0.99/99/99

Xylella fastidiosa 
Xanthomonas campestris 

Delftia acidovorans
Burkholderia pseudomallei 

Ralstonia pickettii 

0.88/0.7/61/64

Coxiella burnetii
Alcanivorax borkumensis

Salmonella enterica
Yersinia bercovieri

Candidatus Blochmannia pennsylvanicus

-/0.55/-/-
Photobacterium sp.

Shewanella sediminis 
Staphylococcus haemolyticus-/0.62/-/-

0.69/-/50/57 0.81/-/-/-

0.7/-/-/-

0.98/0.97/82/82

0.53/-/-/-

0.99/0.98/75/75

0.62/-/-/-

0.83/-/-/-

0.77/-/-/-

0.81/-/-/-

0.55/-/-/-

1/-/62/71

0.98/-/-/-

0.57/-/-/-

Porphyra purpurea
Pavlova lutheri*

Isochrysis galbana*0.89/-/-/-
Chlamydomonas reinhardtii

Physcomitrella patens
Picea sitchensis

Nicotiana tabacum
Oryza sativa1/-/79/87

0.99/-/59/73
0.96/-/-/-

0.72/-/-/-

0.64/-/-/-

Anabaena variabilis
Crocosphaera watsonii

Thermosynechococcus elongatus
Gloeobacter violaceus

Cyanophora paradoxa
Galdieria sulphuraria0.94/-/-/-

0.85/-/-/-
Trichodesmium erythraeum

Synechococcus sp.
Prochlorococcus marinus

Ostreococcus lucimarinus*
Gracilaria tenuistipitata*

Plasmodium vivax
Plasmodium falciparum

Apicomplexa

Rhodophyta

Rhodophyta

Rhodophyta

Viridiplantae

Viridiplantae

Haptophyta

Firmicutes

Gammaproteobacteria

Gammaproteobacteria

Betaproteobacteria

Epsilonproteobacteria

Alphaproteobacteria

Chlamydiae

Spirochaetes

Spirochaetes

Firmicutes

Dinoflagellata

Bacteroidetes/Chlorobi

Actinobacteria

Actinobacteria

Thermotogae

Chloroflexi

Stramenopile

Cyanobacteria

Cyanobacteria

Toxoplasma gondii
Theileria parva

Babesia bovis0.94/0.78/85/76

1/0.94/98/98

0.64/-/61/61

0.99/0.98/91/92

1/0.99/98/99

1/0.96/96/98

0.99/-/-/-

0.68/-/-/-

0.93/-/-/-

0.72/-/-/-

0.93/-/-/-

0.88/-/-/-

1/0.99/67/62

0.2

program

hhpred 3
5 11
18 39
47 60

jufo 3
4 12
15 39
47 56

phre 3
2 12
15 40
47 61

porter 2
3 40
47 58

pred 3
6 9
16 39
47 58

prof 3
2 21
28 41
50 58

psipred 2
3 41
48 60

sable 3
7 11
14 40
47 60

liczba domen początek koniec
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d
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Analizy filogenetyczne (a) ycf16, (b) ycf24, (c) ycf16+ycf24 Ceratium horridum. Na węzłach umieszczono 

wartości wsparcia > 50 w następującej kolejności: wartości 'bootstrap' liczone przez program. Sekwencje, których 

geny kodowane są jądrowo oznaczono jasnoszarym tłem. Czcionką podkreśloną oznaczono sekwencje 

kodowane w jądrze. Sekwencje EST oznaczono symbolem '*'.

Analizy filogenetyczne (d) rpl28, (e) rpl33 Pyrocystis lunula. Na węzłach umieszczono wartości wsparcia > 50 w 

następującej kolejności: wartości 'bootstrap' liczone przez program. Sekwencje, których geny kodowane są 

jądrowo oznaczono jasnoszarym tłem. Czcionką podkreśloną oznaczono sekwencje kodowane w jądrze. 

Sekwencje EST oznaczono symbolem '*'.

Fragment przyrównania 

sekwencji aminokwasowych 

białek FtsY i cpFtsY oraz

przetłumaczonej sekwencj i 

aminokwasowej ORF-a 

Pyrocystis lunula. Pozostałe 

sekwencje za Chandrasekar 

i in. (2008). 

A-D - potwierdzone 

krystalografią

rentgenowską helikalne 

struktury u A. thaliana.

Zmodyfikowane na 

podstawie Chandrasekar i 

in. (2008).

A B C

D

Potencjalne domeny alfa-helikalne

w sekwencji nowego ORF-a według 

programów, przewidujących strukturę 

drugorzędową białek.

Zaktualizowany diagram kołowy 

minichromosomu Pyrocystis lunula o 

nowy, zachodzący ORF FtsY.
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