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Klasifikacni diagram, kde kazdy kruh reprezentuje funkcni modul.
Vztahy mezi MGE a moduly jsou vyznaceny barevnymi Carami.
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MGEs

O Vyznamny “motor” genetické
variability

0 Extrachromosomalni
= Fagy - integrasy
= Plazmidy — Tn

0 Integrované — transpoziéni elementy
m S - inseréni elementy

m Tn - transposony
DDE -
=  kompositni (ex-class )
= non kompositni, komplexni (ex class Il)
Y,S,Y2
= komplexni
= konjugativni
m Gl — genomové ostrovy
phage related
plazmid related
= Conjugative, Non conjugative,
= [nt - integrony
phage related




http:/ /www-is.biotoul.fr/

O Definice:
Segmenty DNA, které jsou schopny se prfemistovat z jedné ¢asti genomu na
druhou (v ramci chromosomu, temperovanych fagu a konjugativnich plazmidi)
,Jumping genes”

O Funkce:
= podpora evoluCni adaptability zvySovanim genetické variability populace
(novym usporadanim Ci zvySovanim obsahu DNA)
= reprezentuji samostatnou sekvenci DNA, ktera si zajiStuje svou reprodukci
v pfetrvavani v genomu buriky, bez vztahu k fenotypu.

O Vlastnosti:
= Neschopnost vlastni replikace
= Transposice zprostfedkovana mistné specifickou (site-specific) rekombinaci
Transponasa
Integrasa
= Vlastni regulace exprese
= Jsou odpovédny za plasticitu genomu a vilastni vznik

Transpozice muze byt doprovazena duplikaci elementu
Interaguiji i prostfednictvim homologni rekombinace

= Byly objeveny u vSech druhu prokaryot i eukaryot




Historie:

O prvni objeveny Barbarou McClintock u mutant kukufice v roce
(1940)

O u bakterii: v roce 1968 nezavisle Shapiro a Starlinger
= isolovali a charakterizovali polarni mutace v lac a gal operonu,
= nebyly suprimovatelné béznymi supresory (nonsense mutace)

m prenasely se z chromosomu na plazmidy a fagy a zvétSovaly jejich
hmotnost o 700 az 1200 paru basi.

m (prokazano heteroduplexni analyzou)

O pozdéji byly pfeneseny i determinanty rezistence k antibiotikum
z plazmidu do chromosomu

O soucasné mapovani genomu potvrdilo existenci a strukturu
transpoziCnich elementu — za poslednich 20 let znaCny narust

O strukturni biologie — mechanismy transpozice
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Strukturni studie

o Tn5 as a model for understanding DNA transposition - William S. Reznikoff-
o Molecular Microbiology (2003)47, (5), 1199-1206




Transpozicni elementy

o RUzné zastoupeni v Chromosome (clone

jednotlivych kmenech e~ P — =,

m Bacilu subtilis 168 -
nebyl popsan zadny
funkcni

m Clostrium difficile —
11% genomu

m Enterococcu faecalis —

25% genomu Integron
= Sulfobulus solfataricus

— 10% genomu (IS) Resistance gene (]

Plasmid

Transposon




Soucasnost:

O inseréni elmenty (IS):

m transponasy -DDE,Y2,Y,S
klasifikace podle chemismu reakce transpozic
pouze funkce pro transpozici
O transposony (Tn):

= dalSi genetické determinanty (resistence k antibiotikim, téZkym kovim,
adaptace k hostiteli, degradativni metabolické drahy)

= Kompositni transposony — z IS elemntu — dfive |. tfida

=  Komplexni (unit) transposony — DD(35)E, tyrosine Y, Y2 -dfive Il. tfida
O konjugativni transposony — (CTns):

m Téz jako integrativni konjugativni elementy (ICEs)

= Geny pro excisi, konjugativni pfenos, integrace do hostitele, antibiotikové

rezistence

O mobilizovatelné transposony (MTns):

m Téz integrativni mobilizovatelné elementy (IMEs)

= Mohou byt mobilizovatelné mezi bakterialnimi burikami, nutny ,helper”
(konjugativni plazmid)



O transponujici bakteriofagy
m Bakteriofag za€lenény do chromosomu transpozi¢nim mechanismem vilastnim

O integrované satelitni profagy
= bakterialni genom insertovany do chromosomu a potrebuje “helper” k replikaci

O mobilni genomové ostrovy kiastry gent integrovanych do chromosomu
m koduji tyrosinové nebo serinové mistné specifické integrasy
= Neobsahuji geny pro transfer - bez vlastni moznosti pohybu
= Obsahuji mnoho pfidatnych genud — virulence, atb rezistence, degradativni drahy

Type Il SCCmec
ccr complex (type 2) mec complex (class A)

(E} (P) (E) | —| | «——|
H X|X |X X| AN g A X H HH l X T TL : TX fl“l jll‘g l ITXLF:’ - 10 kb
L ccrAZ{ cr;rBZ 3 mecl/ ‘ mecA | pUB110
Tn554 mecR1 ‘ 1IS431

IS431mec



O Integrony: integrasy — inserce resistentnich genti mistné specifickou

rekombinaci — podobnost s integrasami fagu
= Integrony | tfidy — malé s postranskripénim sestfihem (na pre-mRNA),
endonukleasové elementy
= Integrony Il tfidy — malé s postranskripénim sestfihem(na pre-mRNA), restrikCni
endonukleasové elementy

O |Stron : chimerické ribozymy sestavajici z intront | tfidy a 1S605 like transponaz

O Intein: maly element s postranslaénim sestfihem (na polypeptidu), endonukledzové
elementy

O MITES: neautonomni elementy

O Nomenklatura — Roberts et al. Plasmid 60 (2008) 167-173.

o http://www-IS.biotoul.fr/ - database IS

o http://aclame.ulb.ac.be - database MGE

o http:// www.ucl.ac.uk/eastman/tn/ - database Tn




DDE Transponasa
O silné konservovana v celém spektru organismu
O reguluje nékolik procesu; protein obsahuje mnozstvi charakteristickych
strukturalnich domén
= mistné specifické DNA vazajici misto (site specific DNA binding site)
na N-terminalnim konci
= katalyticka doména se sklada z 3-struktury, ktera je obklopena dvéma
a- helixovymi doménami
= aktivni misto tvofeno tfremi negativné nabitymi aa zbytky
(DDE domeéna (,DD(35)E")) uprostred
= protein—protein interakéni domény potfebné k vytvareni synapsi
O aktivita transponasy

= regulovana mnoha zpuUsoby,
zajisténi nizké frekvence transpozice
zajisténi koexistence IS s hostitelem.
pusobi in-cis, je nestabilni, reprimovana je in-trans




O Procesy transpozice u prokaryot zahrnuji sérii udalosti,
zahrnuijici replikaCni a rekombinacni procesy

O Replikativni transpozice:

puvodni transposon zustava na svém misté a kopie se insertuje
replikaci na jiné cilové misto chromozomu

pfechodné se vytvari kointegrat, (spojeni obou replikon()
RecA zavisly proces
cilova mista jsou v délce 5- 9 bp

pfi insertovani transposonu se replikuji a vytvareji pfimeé repetice
na okrajich inversnich repetici IS.

0 Konservativni transpozice: (cut and paste)
m transposon je vysStépen za vytvoreni synaptického komplexu a

prenesen a insertovan na jiné misto chromosomu.

m tez se vytvareji prime repetice hostitelského chromosomu.

RecA nezavislé



Konsetvativni transpozice

(cut and paste)

0 Transposase
|

Transposon DMNA
l_ Transposase binding

Donor DMNA

e

9

¢

Cleavage
[ g

=

§ Target capture

Target DMNA

—_——

l_ Strand transfer

Synaptic complex

Excised transposon




| Tn5




aVytvoreni jednofetézcovych $tépd,
jak na krajich transposonu, tak
v cilovém inserCnim misté

0 Spojeni volnych 3'OH koncu

IS s 5’konci cilového mista
nostatni zUstavaji volné

0 Replikace z volnych 3'OH koncu

cilového mista — vznik DS

0 Dokonceni kointegratu ligaci
volnych koncu

0 Rekombinace mezi res misty
jednoduchym crossing overem

2 Uvolnéni dvou replikonld s dvéma
kopiemi IS

(D staggered cuts 5 bp
apart in target DNA

@ Single-strand cuts at
outside ends of Tn3

Y

ot

to target ends

i@ Ligation of Tn3 ends

_________________ |

(3) Detail of ends

through Tn3

¢@ 3" ends prime replication

X
res

Cointegrate

(® Recombination at res (=)
resolves cointegrate

S
——

5-bp duplicated sequence
flanking Tn 3 insertion
into target DNA
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Transposition Colony

—1n] 0-—\
e O Tet' lacZ*
A:Tnio =5 “Cut and paste” — ;E:E:e -~ Q
lacZ*flacZ ” = lacz =
. White/blue
Target L K @
chromosomﬁ Replicative
(replication and Loss
resolution) 2 ofphage /.
E o | — |
White
A:Tni0 _
Tet locz \
Loss
Figure 9.16 Comparison of the 3 of phage
results predicted in the experiment in Tet® lacZ* |
Figure 9.15 if transposition of Tn70 is Blue

by a cut-and-paste mechanism (1) or
by a replicative mechanism (2). See the
text for details.
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Bakterie:

O koduji pouze funkce spojené s vlastnim pfenosem 11'1: L

O stfed tvori centralni oblast o velikosti 800 - 2500 bp
obsahuje geny potifebné pro transpozici (transponasa popf. resolvasa)

O na koncich obsahuji kratké inversni repetice (10-30 bp)
mohou se liSit jedna od druhé, jsou nezbytné pro transpozici

O premistuji se s malou frekvenci 104 az 107

O mohou mit na koncich kratké useky hostitelské DNA (stejné velikosti jiného
slozeni), které zvySuji pravdépodobnost transpozice

O cilova mista jsou vice ¢i méné nespecificka (struktury DNA, sekvencni konsensus)

O integruji se mechanismy replikativni nebo konservativni (,cut and paste®)
transpozice

O regulace frekvence transpozice (u kazdého druhu jen urcity pocet IS na bunku)

O maji silny polarni efekt

0 doposud bylo isolovano na stovky druhd.

viiv s v

(IS 3, 1S 4, IS 5).



Nékteré IS z E.coli.

Inseréni Délka Pocet F Cilova Invertované Indukované
sekvence v E.coli sekvence(pb) opakovani aberace
IS1 768 4-10 9 20/23% kointegraty
delece, inverse
IS2 1327 4-13 1 5 32/41 delece
1S3 c¢ca 1400 5-6 2 3-4 32/38 delece
1S4 1426 1-2 11-13 16/18 delece
IS5 1195 10-11 4 15/16
1S30 1250 2-8 ? 23/26 kointegraty,
delece
YO cca 5700 0-3 S 35/35 kointegraty
(151000) delece
IS10R 1057 0 9 18/18 kointegraty
delece
ISS0R 1534 0 9 8/9 kointegraty
delece

* znamena, Ze 20 z 23 bazi je identickych.




orfA  orfB

Struktura 1S1 IS! ——

(768-bp) —

A) O o Dva proteiny
InsA m InsA -

v nadbytku
@ od promotoru

neAB \ Vazba na IRL - represe
transkripce
= InsA'B -

mLé insA insB' IRR produkt programového
frameshiftingu - 1%

Funkcni Tn

InsAB'




Tridy IS elementt — Mahillon 1998

TABLE 2. Major features of prokaryote IS families

Family Group(s) Size range (bp)* DR (bp)® ENDS® IR? No. of ORFs® Comments’
181 770 9 (8-11) GGT Y 2 Phage  integrase?
1S3 182 1,300-1,350 5 TGA Y 2 DD(35)E
183 1,200-1,300 34 2
1851 1,300-1,400 34 2
18150 1,400-1,550 35 2
15407 1,200-1,250 4 2
154 1,300-1,950 9-12 C{A) 1 DDE
IS5 IS5 1,100-1,350 4 GG 1 DDE
18427 800-1,000 23 Ga/g 2
15903 1,000-1,100 9 GGC 1
181031 850950 3 GAG 1
ISH? 900-1,150 8 1
ISL2 800-1,100 2-3 1
156 750-900 8 GG Y 1 DD(3HE
1521 1,950-2,500 4(5,8) TG Y 2 DDE
1830 1,000-1,250 2-3 Y 1 DD{(33)E
1566 2,500-2,700 8 GTA Y >3
1591 1,500-1,850 0 N 1 ssDNA Rep
18110 1,200-1,550 0 N 1 Site-specific recombinase
1S200/15605 700-2,000 0 N 1(2) Complex organization
18256 1,300-1,500 59 Gg/fa Y 1 DDE, eukaryotic relatives
18630 1,100-1,200 2 Y 1 DDE, eukaryotic relatives
15982 1,000 ND# AC Y 1 DDE
151380 1,650 4 Cefg Y 1
ISAs] 1,200-1,350 8 C Y 1
ISL3 1,300-1,550 8 GG Y 1

Insertion Sequences. JACQUES MAHILLON AND MICHAEL CHANDLER
MICROBIOLOGY AND MOLECULAR BIOLOGY REVIEWS, 1998, p. 725-774 Vol. 62, No.




O transpozice je regulovana mnoha zpusoby
Snaha o regulaci transpozi¢nich udalosti, ochrana hostitelského organismu
= Generuje insercni mutace
= Aktivuje prilehlé geny
= Generuje rozsahlé pfeskupovani genomu — vyhoda i nevyhoda

O Transkripéni kontrola — regulace transkripce transponasy

= Endogenni promotory — slabé promotory , slabé RBS, lokalizace vIR na N
terminalnim konci

= Nestabilni promotory —

hybridni promotory — po inserci do regulacni oblasti kombinace -35 z IRL
trabsposonu a -10 z genu

DAM methylace — plné metylované promotory jsou nefunkéni
= Alternativni promotory — dva rlzné promotory - vznik rizné dlouhych protein(

= Terminace transkripce - struktury pro terminaci transkripce v ORF transponaz —
IS1 — produkce nefunkénich proteinu - katalyticka doména je na C-konci —

m Stabilita m RNA - nestabilni — malo prozkoumano — nékolik mechanismu




O

O

O

O

Translacni kontrola —
m Antisence RNA

= mMRNA bez vedouci sekvence (leaderless) — neni RBS — nizka frekvence
Iniciace translace

= Translacni frameshifting — sekvence zpusobujici ,zklouznuti® ribosomu — dvé
OREF - dva proteiny

= Translacni zprazeni , alternativni translacni iniciace, translacni terminace
Post — translaéni modifikace —

= signal pro proteasy — stabilita enzymu
Kontrola teplotou —

= neékteré transponazy nejsou aktivni pfi vysSich teplotach
Regulace vytvoreni a aktivity synapse

= Rozliseni ILa IR - Mu Tn7



0 Regulace podminéna hostitelem — subtilni a specificka pro kazdy TE

= DNA chaperons — IHF, HU, Fis, HNS —
vazba na DNA ovliviiuje vazbu Tn i transkripci vazbou na promotory nebo
operatory.

= Gyrasy atopoisomerasy —
mira DNA supercoiling ovliviiuje vazbu Tn

= DAM methylace — plné metylované IR jsou méné napadané Tn
sprazeni transpozice s replikaci — replikace elementu pred transpozici

= Oprava DNA — SOS systém —

indukce transposony — ds zlom pfi transpozici - malo prozkoumano —
aktivace RecA a RecBD proteinu

= Proteazy a chaperony —
podporuji cis aktivitu Tns’
ClpX proteasa moduluje aktivitu Tn u Mu faga.




B iS | Resistance Gene(s) | 1SHI
Resistance Gene(s)

O Obsahuji dalsi genetické determinanty,

= nejsou esencialni, ale selekCne zvyhodnujici
(resistence na antibiotika, tézké kovy, bakteriofagoveé geny, geny
rozSifujici metabolickou kapacitu, symbiosa, sekrecni systemy Il a V)

O Velmi se lisi velikosti (2 - 20 kb).

= Nejvetsi je bakteriofag Mu z E. coli a T oblast plasmidu Ti z
Agrobacteria tumefaciens.




0 Kompozitni transposony —

ohraniCeny IS nebo I1S-like moduly, odpovédné za transpozici
alespon jedna IS je odpovédna za synthesu transponasy
IS mohou byt totozné i rozdilné, ve stejné Ci opacné orientaci

vznikaji, pokud se dostanou dva IS do blizkosti (kazdy gen vhodné ohraniceny
IS muze vytvofit transposon)

= transponovat se mize jak sloZzeny transposon, tak jeho koncové IS.
O Orientace transposonu je podle konvence stanovena smérem transkripce
genetickych determinant zleva doprava.
= okrajové IS jsou pak oznacCeny jako levy ISL a pravy ISR.
= inverzni repetice jsou pak oznacovany jako vnitfni (IR;) a vngjsi (IR,).




0 Komplexni transposony -
jsou ohraniCeny inversnimi repeticemi 35-40 bp.
Obsahuji geny pro synthesu transponasy, resolvasy a res-gen, gen
pro resistenci k antibiotiku.




tetA tetD

Talo tetR tetC tnpA

n

(9147-bp) )00 4
<«IS/OL—+»> <«IS/OR—>

Kompozitni transposony — (Tiida l.):
Tn9 (I1S1 ve stejné orientaci, Cm)

Tn681 (IS1 v inverzni orientaci)

Tn10 (9,3-kb, IS10 v inverzni orientaci,Tc),

transpozice 107 na element a generaci, v E. coli ve frekvenci 1x na 1000 basi,
IS10R je plné funkéni, IS10L ma defektni transponazu

cely TE se transponuje z vnéjSich IS s frekvenci 107

IS se mohou transponovat nezavisle s frekvenci 104

transpozice z vnitinich IS zpusobuje inverzni transpozici

inzertuje se do mnoha riznych mist,
preferuje GC bohaté sekvence (GCTNAGC) strukturni usporadani 3 bp palindromu, které
jsou duplikovany 9 pary basi
ma silny polarni efekt - IS10 R obsahuje silny promotor smérfujici ven (pOUT)
O transponuje se konservativnim (cut and paste) mechanismem

O OO0 o 0O

O

iR tetdy

v = 2 < Fo

IS feL 15 f




Pout—gm= t, .o = 70 min

Ly o = A0 seC - Fin
FEE SIS gE S
IS10R
‘ Antizense EHA paiing
F ot e
- Il

Prevents ribozomes from binding to
translation start sites on ransposaze mENA

s decreaze avnthesiz of transpozase




Trida I.:
Kompozitni transposony

Tn5 (5,8-kb, 1S50 (1533-bp), ISL neaktivni, Km,Sm,Bl)

IS50 je velmi podobny IS10

podobnost i v mechanismu a regulaci transpozice

nizka specifita inserce, preference GC rich (GNTYWRANC)

blokuje vzdy transkripci, bez ohledu na orientaci transposonu

IS50-R funkéni, regulace transkripce transpozicniho inhibitoru
methylaci DNA (dam system)

P3 P4 kan ble str tnp inh

Tnd — > r
(5818-bp) > > > > <===
<+—[S50L— <+“— [S50R —»

119




P3 P4  kan ble str tnp inh

Tnd > =
(5818-bp) ——> > > > >
<—ISS50L— <+“— [S50R —»

IS50R koduje dva proteiny ze stejného Cteciho ramce

« funkéni transponasu, regulace promotoru Dam systémem hostujici bunky

* transposicni inhibitor - nema 55 aa z N-terminalniho konce, jinak identicky
a vytvari nefunkéni komplex s transponasou

 transponasa pusobi in-cis, inhibi¢ni protein in-trans




trans-acting inhibitory

Tn10 - Antisense RNA

( dva promotory, dvé RNA, jedna koduijici (P;,), druha ne (P,

P.ut Siln€jSi promotor, limituje mnozstvi transponasy v bunce.

P., sila promotoru je regulovana methylacnim mistem v -10 misté& promotoru
Tn5 - inhibi€éni protein kodovany I1S50

(interaguje s transponasou)

stabilita RNA pro transponasu
kodujici je nestabilni proti antisense

transponasa je cis- acting
enzym funguje efektivné pouze s templatem DNA pro ktery byl transkribovan a
translatovan

preferuje hemi methylovanou DNA

preferuje hemi methylované konce transposonu (dam systém, dam- mutanty
stimulace transpozice), 10* zvySeni transpozice po replikaci ¢astice.
Omezeni na kratkou periodu bunécného cyklu.

transponasa funguje pouze jako dimer
polarni k downstream genum pokud jsou rho -, aktivace z P, promotoru



tnpA res tnpR  bla

In PrrR—
(4957-bp) —r

Komplexni transposony

Trida Il.:
pfidavné geny pfimo pfiléhaji k genum transpozi¢nim (tnpA, tnpR) nelezi v
IS a nemaji strukturu kompositnich transposonu

O podobnosti ve strukture a funkci v této skupiné ukazuji na evolu¢né
spolecny puvod.

O nejlépe charakterizovany:

= Tn3 (E. coli, bla, 5-20 bp, specifita na AT bohata mista),
na plasmidech v mnoha organismech, replikativni transpozice

IS101 (Salmonella, res, 209 bp),

Tn501 na plasmidech v Pseudomonad (pUS1)

Tn21 na plasmidu R100 v Shigella flexneri

IS 1000 (yod) ( 5 kb element bez pfidavného fenotypu, na F plasmidu)




Typy kompositnich transposont (IIL.tfidy)

Y )
n3 < Iz B
IR res R Amp' IR
Tn507 < Z B
R fes Merr me_rR
In2 {—\
21 < Z vy
R res Sul Strr Mer" merR
15 <§ i o
res R

Figure 9.8 Some examg



Transposon Tn7 (Trida IV):

O

O

O0O0a0

14 kb, resistence na trimethroprim (Tp), streptomycin (Sm) spectinomycin
(Sp)
komplexni transposon - inverzni repetice 28 bp

kazdém konci 22 bp velkou oblast, nékolikrat se opakujici s 75%
homologii

insertuje se do unikatniho chromosomalniho mista (attTn7),

v E.coli,
Pseudomonas aeruginosa,
Caulobacter crescentus,
Vibrio sp.
do mnoha mist ve vétsiné plasmidu

transpozice cut and paste mechanismem

vykazuje transpozicni imunitu (TnsB a TnsC proteiny, podobnost s Mu)
pokud neni specifické misto, transpozice s nizsi frekvenci (100x)
preference inserce do konjugativnich plazmidu



sat insl)  tnsB
dhfr aadA insk  tnsC tinsA

1) OO e —

O 5 genu zucastnénych v transpozici umisténych v lokusu Tn7-R.
(tnsABCDE) zprostredkuji dvé odlisné drahy
O tnsABC geny jsou esenciani pro obé drahy
TnsB: transponasa (retroviral integrase superfamily), Stipe na 3’ konci
TnsA: transponasa (podobna restrikénim enzymum), stipe na 5’ konci
obé DDE motiv
TnsC: ATPase aktivita — uCastni se vazby na cilové misto, imunita

O tnsABC-D transpozice do attTn7 mista, ucCast L29 ribosomalniho
proteinu, preferenCné na konjugativnich plasmidech

O tnsABC-E transpozice do ostatnich mist
molekularni mechanismus procesu zatim neznamy




Transponujici bakteriofagy (Trida Ill)
Mu a D108

O
O

(E. coli, nejdelSi transposicni elementy, 39 kb)
ke svému pfenosu nepotrebuji jiny vektor
pouzivaji transpozici k navozeni vegetativni replikace svého genomu, jak
béhem lytické faze, tak i lysogenisace).
maji 95% sekvencni podobnost, ale jsou heteroimunogenni
nemaji zadné homologni terminalni repetice.
(attL, attR mista)

replikativni transpozice
= nejvétsi frekvence transpozice u vSech znamych TE (10-2)

transpozice je doprovazena prilehlymi delecemi a inversemi a presnym Ci
nepresnym vystépovanim.



Transpozsase Transposase

binding site binding zite
Regulation of
transposition
Transposition Hoat range
Lj.rsls Head and tail genes ———L
] 1 1
attiL ¢ A B Iwvs DEHFGITJELMYMNMPOQYW R SUOUWS gin mom attR
b S| [=ali—m=] E===d
L
Host T A Host DA
=l 327 Eb Lo

Mu:

O linearni genom, 37 kb, variabilni mnozstvi hostitelské DNA na obou koncich

O po infekci vznika supercoiled cirkularni DNA, spojeni zprostredkovava fagovy
protein

O insertuje se do libovolného mista E. coli, (NYG/CRN), generuje 5 bp duplikace

O béhem lytické faze probiha dalsi transpozice v ramci hostitelského replikonu

O transponasa (MuA) 75- kDa, funkéni jako tetramer

O katalytické misto obsahuje DD35E motif, N a C konce typické pro Mu

O MuB — Atp dependentni, allostericky modifikuje specifitu MuA




Table 5.2 The four classes of transposons of Gram-negative bacteria.

A B C D
Class 1 Class II Class Il Class IV
Structure of a representative Tn5 Tn3 Phage Mu Tn?7
example
KnBlS, b
T a tnpA4 tnpR bla A B T,SmSp ———
mRNAs bl pAt mpX bla A B T
DNA RIC ICIR IR IR S c ‘[5,‘ R
IS50 I1S50 res SE Phage Tn7-R
L R functions
Size of Tn 5.7kbp 5kbp 39kbp 14kbp
Size of target duplication 9bp 5bp None 5bp
Markers® Km, Sm, Bl Ap Phage functions Tp, Sm, Sp

Transposition functions

Comments

Other well-studied
elements

ISR: a = active transposase;

b = transposase inhibitor
ISL: inactive

Composite Tn, with two distal;:
nearly identical, ISs, of which

the left one is inactive

Tn9 (IS1) Cm
Tn10 (IS10) Tc

inpA transposase
tnpR resolvase

IR 39bp

Tnl Ap

Tn501 Hg

Tn21 Hg, Sm, Ap, Su
Tn1000 (v°)

15101 (209 bp)

Two proteins: A and B

Largest known transposon

Phage D108

Five proteins necessary

IR 28bp

IR, IC, inverted repeats; res, site of co-integrate resolution; SE, ¢, striped ends. a, See Table 3.5 (p. 76) for explanation of the symbols.




