Genomový projekt Pseudomonas alcaliphila JAB1
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Bakterie Pseudomonas alcaliphila JAM1 je studována pro své bioremediační schopnosti jako je například degradace chlorbenzoatů a polychlorovaných bifenylů.
Genom P. alcaliphila JAB1 byl sekvenován za použití 454 technologie. Párová i nepárová sekvenční čtení (500k) byla složena v programu Newbler (2.5) do jednoho scaffoldu. Kompletní genomová sekvence byla připravena uzavřením sekvenčních mezer v programu Gap4 (Staden) bez nutnosti další cílené sekvenace. Genom sestává z jednoho chromosomu (5,9 Mb). Chromozóm má relativně vysoký obsah GC (62,5%). Byla provedena anotace genomu (CDS, rRNA, tRNA, tmRNA, ncRNA).
Financováno: GAČR: 13-28283S, MŠMT: 2B08062, RVO 68378050.

