Описание бактерии  Photobacterium profundum, её протеома.
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Таксономия:
	Царство:
	Bacteria

	Тип: 
	Proteobacteria

	Класс: 
	Gammaproteobacteria 

	Порядок:
	Vibrionales

	Семейство: 
	Vibrionaceae

	Род: 
	Photobacterium

	Вид:
	P. profundum
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Рис.: Микрофотография SS9       



 Рис. Flagella of (www.sciencemag.org)
 Размеры  Photobacterium profundum:   диаметр: 0.8-1.3 мкм, длина: 1,8-2,4 мкм
Среда обитания, условия обитания:  

Морские организмы. Могут обитать в океанических глубинах, при высоком давлении.
Почему геном секвенирован:
Photobacterium profundum SS9  - прекрасная модель исследования адаптаций к низким температурам и высоким давлениям. Геном секвенирован для оценки возможности существования других организмов в условиях высокого давления, низких температур (по количеству ненасыщенных жирных кислот, морфологическим и физиологическим свойствам, структуре ДНК). 

Структура генома: 
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Рис. Геномная организация П. profundum штамма SS9 хромосомы 1 и 2. С сайта www.ncbi.nlm.nih.gov.
Патологическое воздействие:

Трансмембранная ДНК белка ToxR патогенна для  многих видов океанических рыб. В организме человека вызывает гастроэнтерит.  Для млекопитающих патогенной не является.
Исследования Photobacterium profundum:

Эрик Аллен, Скрипповский институт, Калифорния: 

- изучение адаптации глубоководных микроорганизмов к экстремальным условиям окружающей среды, 

- изучение физиологических и морфологических свойств бактерии. 

• 1999 год. "Ненасыщенные жирные кислоты, необходимые для роста глубоководных бактерий Photobacterium profundum SS9 при высоком давлении и низкой температуре." 

• 2002 год. "Структура и регулирование омега-3 полиненасыщенных жирных кислотсинтазы генов глубоководных бактерий Photobacterium profundum штамма SS9" Микробиология148, 1903-1914.
Геном и протеом:
Статистические данные о геноме Photobacterium profundum:

	Хромосома или плазмида
	Количество белков
	Тип
	Число пар нуклеотидов 
	CDS длина
	Суммарная длина генов (% от длины хромосомы или плазмиды)
	Суммарная длина межгенных промежутков (%)
	Число генов

	Хромосома 1
	3414
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	4085304
	983.555
	42%
	82%
	3414

	Хромосома 2
	1997
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	2237943
	901.439
	41.2%
	80%
	1997

	Плазмида pPBPR1
	67
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	80033
	876.851
	44%
	73%
	67
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Аминокислотный состав белков: 
Распределение длины белков:

      Использование Триплета:
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Источники:
1) http://genomics.cribi.unipd.it/~telatin/old/Tesi.pdf - статья. 
2) http://www.ebi.ac.uk/genomes/bacteria.html
3) http://ru.wikipedia.org/wiki/
Копия аннотации:

The Deep-Sea Bacterium Photobacterium profundum SS9 Utilizes Separate Flagellar Systems for Swimming and Swarming at High Pressure.

Center for Marine Biotechnology and Biomedicine, Marine Biology Research Division, Scripps Institution of Oceanography, University of California, San Diego, La Jolla, California 92093-0202; Technische Mikrobiologie, Technische Universitat Munchen, D-85350 Freising, Germany.

Motility is a critical function needed for nutrient acquisition, biofilm formation, and the avoidance of harmful chemicals and predators. Flagellar motility is one of the most pressure-sensitive cellular processes in mesophilic bacteria, therefore it is ecologically relevant to determine how deep-sea microbes have adapted their motility systems for functionality at depth. In this study, motility in the deep-sea piezophilic bacterium Photobacterium profundum SS9 was investigated and compared with that of the related shallow-water piezosensitive strain Photobacterium profundum 3TCK, as well as the well-studied piezosensitive bacterium Escherichia coli. The SS9 genome contains two flagellar gene clusters, a polar flagellum gene cluster (PF) and a putative lateral flagella gene cluster (LF). In-frame deletions were constructed in the two flagellin genes located within the PF cluster (flaA, flaC), the one flagellin gene located within the LF cluster (flaB), a component of a putative sodium-driven flagellar motor (motA2) and a component of a putative proton-driven flagellar motor (motA1). SS9 PF flaA, flaC and motA2 mutants were defective in motility under all conditions tested. In contrast, the flaB and motA1 mutants were only defective under conditions of high pressure and high viscosity. flaB and motA1 gene expression was strongly induced by elevated pressure plus increased viscosity. Direct swimming velocity measurements were obtained using a high-pressure microscopic chamber, where increases in pressure resulted in a striking decrease in swimming velocity for E. coli, a gradual reduction for 3TCK which proceeded up to 120 MPa, while SS9 increased swimming velocity at 30 MPa and maintained motility up to a maximum pressure of 150 MPa. Our results indicate P. profundum SS9 possesses two distinct flagellar systems, both of which have acquired dramatic adaptations for optimal functionality at high pressure.
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