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Przekrój poprzeczny B. subtilis 
(mikrofotografia wykonana przy pomocy 
TEM). Średnica komórki wynosi ok. 0,7 
µm.

Endospory laseczki siennej

https://pl.wikipedia.org/wiki/Elektronowy_mikroskop_transmisyjny


Najważniejsze fakty o genomie (co wiemy “twardo”)

Referencyjny szczep laboratoryjny: B. subtilis subsp. subtilis str. 168

● Chromosom: kolisty, kompletna sekwencja RefSeq NC_000964.3 ma 4,215,606 pz.
● Zawartość GC: około 43.5% (często podawana jako średnia dla genomu tego gatunku i szczepu referencyjnego).
● Liczba genów (KEGG dla 168): około 4174 genów białkowych oraz 178 genów RNA.
● Kamień milowy genomiki: pełna sekwencja B. subtilis była jednym z pierwszych wielkich genomów bakterii Gram-dodatnich opisanych 

w literaturze (Nature, 1997).
● Dużo duplikacji i transporterów: w pracy Nature wskazano m.in. rozrost rodzin genów, w tym dużą rodzinę transporterów ABC 

(ATP-binding transport proteins).

Elementy mobilne i “sprzątanie” genomu

Warianty inżynieryjne pochodne 168 bywają odchudzane przez usuwanie profagów i wysp AT-bogatych, żeby zwiększyć stabilność i 
przewidywalność w biotechnologii (np. szczepy typu delta 6).
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W bakteryjnym, kolistym chromosomie GC skew 
często rozdziela się na dwie połówki (replichory):

● jedna strona ma przewagę G (skew > 0),
● druga przewagę C (skew < 0).

Punkty przejścia zwykle odpowiadają okolicom:

● oriC (origin of replication),
● ter (terminus).

● To pasuje do Bacillus subtilis (GC 
~43–44%).

● Lokalna zmienność jest 
normalna. Najczęściej oznacza:

○ klastry rRNA/tRNA,
○ wyspy genomowe, 

prophage,
○ fragmenty po HGT 

(transfer poziomy),
○ regiony powtórzeń.



● dużo gęstych kresek na obu 
pierścieniach, czyli geny na + i - nici

● brak wielkich “pustych” odcinków bez 
adnotacji

To wygląda jak typowy bakteryjny genom: 
geny gęsto upakowane. Brak wielkich dziur 
sugeruje, że nie masz ogromnych 
niezmapowanych fragmentów albo 
śmieciowej sekwencji.

To co wygląda dobrze:

● tRNA ~ 80–90: to pasuje do B. subtilis 
(około 86).

● tmRNA = 1: to jest normalne.
● rRNA kilkadziesiąt: też pasuje 

(operony rRNA dają łącznie wiele 
genów 16S/23S/5S).

To co wygląda podejrzanie:

● CDS ~ 8200 jest zdecydowanie za 
dużo dla B. subtilis.

Najprawdopodobniej:

Jest dobra asemblacja w sensie jeden contig, 
ale nadal sporo indeli (QUAST pokazał 
indels/100 kbp wysokie).

Indele robią frameshifty, a to rozwala geny 
na kawałki. Prodigal (w Prokka) wtedy 
przewiduje więcej krótkich CDS zamiast 
jednej pełnej sekwencji genu.












