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Bakterie Rhodococcus erythropolis CCM2595 je studována pro své bioremediační schopnosti jako je například degradace fenolu, katecholu, resorcinolu, hydroxybenzoátu, hydrochinonu, p-chlorofenolu, p-nitrofenolu, pyrimidinů a sterolů.
Genom R. erythropolis CCM2595 byl sekvenován za použití 454 technologie. Párová i nepárová sekvenční čtení (500k) byla složena v programu Newbler (2.5) do 44 kontigů se střední délkou 375 kb (N50), které byly uspořádány do dvou scaffoldů. Kompletní genomová sekvence byla připravena uzavřením sekvenčních mezer v programu Consed bez nutnosti další cílené sekvenace. Genom sestává z jednoho chromosomu (6,28 Mb, gb: CP003761) a plasmidu pRECF1 (90 kb, gb: CP003762). Oba replikony mají relativně vysoký obsah GC (62,5%).

V genomu byly identifikovány oblasti kódující proteiny (programy: Critica, Prodigal a Glimmer) a geny kódující transferové RNA (programy: Aragorn, tRNAscan). Program RNAmmer byl použit k nalezení genů pro ribosomální RNA a nekódující RNA (ncRNA). Anotace genů byla provedena různými metodami s preferencí pojmenování dle PGAAP (www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/). Celkové zpracování anotace bylo provedeno v prostředí Artemis. Finální anotace se skládá z 5830 kódujících oblastí, 12 rRNA genů, 53 tRNA genů, jednoho tmRNA genu a 5 nekódujících RNA genů (ncRNA).

Financováno: GAČR: 13-28283S, MŠMT: RVO68378050, 2B08062, RVO 61388971.

