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Uvod

Octové baktérie patria do skupiny mikroorganizmov
vyskytujucich sa v prirode a v poslednom obdobi hraju
dolezita ulohu v potravinarskej a farmaceutickej vyrobe
pre ich nenarocnost’ na kultiva¢né podmienky, schopnost’
rastu pri nizkych hodnotach pH prostredia, schopnost’ uti-
lizovat’ uhlikaty substrat a premienat’ ho na organické ky-
seliny. Schopnost’ oxidovat’ cukry preduréuje octové bak-
térie k rastu na ovoci a schopnost’ oxidovat’ etanol na kyse-
linu octovi im umoznuje rast v ovocnych napojoch ako je
vino a musty. Maju vyznamny podiel na ochuteni niekto-
rych jedal, ale tiez mézu pokazit’ chut’ piva, dzasov, vina
a ovocia'.

Bunky rodu Acetobacter charakterizuje elipsoidny az
tyCinkovity tvar s vel'kost'ou 0,6-0,8 x 1—-4 um. Vyskytuji
sa jednotlivo, v paroch, alebo tvoria retiazky. Pohybujt sa
pomocou peritrichdlnych bi¢ikov, u rodu Gluconobacter
st biciky polarne. Najlepsie rasth pri teplote 25-30 °C, ale
dokézu tolerovat’ teplotu medzi 10—42 °C. Optimalne pH
prostredia pre rast je medzi 5,5-6,0, pre produkciu kyseli-
ny octovej medzi 4,04,5. Maju vSetky enzymy cyklu tri-
karboxylovych kyselin a obsah GC péarov v molekule
DNA je 55-63 %.

V sucasnosti st octové baktérie vyznamnym objektom
§tdia molekularnej biolégie. Stadium je zamerané na
objasnenie usporiadania a organizdcie génov doleZitych
metabolickych drah, na restrikéno-modifikaény systém?®™*,
a tieZ na funkciu extrachromozomovej plazmidovej DNA™™®,
ako aj inych genetickych elementov, ako st inzeréné sek-
vencie a transpozony’.

Taxomoémia octovych baktérii sa za posledné roky
niekol’kokrat zmenila. Rod Acetobacter bol pdvodne zara-
deny do ¢el'ade Pseudomonadaceae, spolu s rodmi Gluco-
nobacter a Pseudomonas. V suCasnosti octové baktérie
tvoria samostatnt ¢elad’ Acetobacteriaceae, do ktorej boli
povodne zaradené dva rody Acetobacter a Gluco-
nobacter'®. V poslednom obdobi sa &elad’ rozsirila o d’al-
Sie rody Gluconoacetobacter, Acidomonas"', neskor boli
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pridané rody Asaia"?, Kozakia", &m sa &elad’ rozsirila na
sucasnych Sest’ rodov.

Fenotypicka identifikacia octovych baktérii z hl'adiska
druhového odliSenia je vel'mi naro¢nd. Jednym z dovodov
je vysoké frekvencia spontdnnych mutécii ako aj pritom-
nost’ inzerénych elementov'®. Klasické metody identifika-
cie fenotypov nie st schopné postrehniit’ mensie rozdiely
v kmetioch, ¢o vyrazne zmenilo pouZivanie molekularnych
metdd zameranych na identifikaciu konzervativnych $peci-
fickych DNA oblasti'’. Klasické metody identifikicie boli
predovsetkym zalozené na testoch metabolickych schop-
nosti bunky'’, hybridizacii DNA s rDNA (DNA po PCR
reakcii rRNA), plazmidovych profilov alebo DNA/DNA
hybridizacii'®.

Na genotypizaciu fenotypovych rodov baktérii sa vyu-
ziva niekol’ko metdd. Prvou je metdéda RAPD (cit.") zalo-
zend na porovnavani nahodne amplifikovanej DNA
z ndhodného 10 bp dlhého prajmeru a porovnavanie kon-
zervativnych oblasti 16S tRNA a 23S rRNA (cit.'*'®).
Druhou progresivnou metddou identifikdcie je metoda
ARDRA, ktora vyuziva Stiepenie produktov PCR
s restrikénymi endonukledzami rozpoznavajlicimi tetra-
nukleotidovu Stiepiacu sekvenciu a nésledne porovnanie
velkosti fragmentov'’. PCR-RFLP ako tretia metoda iden-
tifikdcie sa vyuziva pri identifikécii polymorfizmu baktérii
nielen na arovni rodov, ale aj druhov. Vyuziva sa amplifi-
kacia casti 16S rRNA aporovnavaju sa rozdiely
v nukleotidovej sekvencii konzervativnych oblasti vo
vnutri druhu, ale aj medzidruhovo™?'.

Identifikacia a separacia bakteridlnych druhov klasic-
kymi mikrobiologickymi metédami mé obmedzené moz-
nosti, ktoré¢ vyplyvaji z pouzivanych metdd zavislych na
morfologickych a metabolickych vlastnostiach buniek.
Preto sa pre presné zatriedenie baktérii pristupuje
k modernym a citlivym metédam porovndvania genomov
baktérii v oblastiach konzervativnych sekvencii, ktoré
vyhodne doplnia zname metabolické schopnosti buniek,
atym umoznia presné zaradenie mikroorganizmu do
spravnych rodov, druhov a poddruhov. Takyto zdmer ma
aj nasa praca, pri ktorej sme sa snazili porovnat’ spravnost’
druhového zaradenia Styroch zbierkovych kmenov Aceto-
bacter pasteurianus vyuzitim vzajomného porovnania
medzigénovych oblasti medzi 16S a 23S rRNA vyuzitim
ITS-PCR identifika¢nej metody.

Material a metody

Bakteridlne kmene a kultivac¢né
podmienky

Vsetky kmene 4. pasteurianus subsp. ascendens CCM
3612, A. pasteurianus subsp. paradoxus CCM 3614, A.
estunensis CCM 3613, A. pasteurianus CCM 2374 su
kmene z Ceskej zbierky mikroorganizmov v Brne. Bunky
boli kultivované na YPG médiu (5 % kvasni¢ny autolyzat,
3 % pepton a 2 % glukdza). Kmene boli kultivované v 150
ml bankéach s 20 ml YPG média 24 h pri teplote 28 °C na
rotaénej trepatke GLF 3032 pri 180 ot.min"'. Bunky Es-
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cherichia coli XL1 Blue boli kultivované na Luria-Bertani
(LB) kultivaénom médiu pri 37 °C (cit.*?).

Izoldcia chromozoémovej DNA

Chromozémova DNA z buniek Acetobacter bola izo-
lovand modifikovanou metdédou popisanou v praci
Poblet*'. Rozrastené bunky z 3 ml YPG média usadime
centrifugaciou pri 12 000 g pri teplote 4 °C. Sediment sus-
pendujeme v 200 pl roztoku GET (50 mmol.I”! glukéza, 10
mmol.I"" EDTA pH 8,0, 25 mmol.1™" Tris.HCI pH 8,0),
pridame 4 mg.ml™" lyzozymu a zmes inkubujeme 10 min
pri laboratérnej teplote. Po inkubécii priddme 400 pl 3 %
(w/v) roztoku SDS a po jemnom premieSani inkubujeme
10 min pri laboratérnej teplote. K zmesi priddme 100 pl
tlmivého roztoku TE (10 mmol.I"" Tris.HCI pH 8,0,
1 mmol.I™ EDTA), 700 ul zmesi fenol-chloroform (1:1).
Po pretrepani a naslednej 10 min centrifugacii pri 12 000 g
odoberieme vrchni vodnu fazu a prezrazame dvojnasob-
nym objemom vychladeného etanolu. Vyzrazani DNA
prenesieme sklenenou ty¢inkou do inej skimavky
a rozpustime v 500 pl sterilnej deionizovanej vody.

Molekularno - biologické metddy

Pri purifikacii plazmidovej DNA a rekombinantnych
molekiil DNA bola pouzita Birnboim a Doly metoda®. Pre
pripravu rekombinantnych DNA bol pouzity klonovaci
vektor pBlueSK" (Stratagene), restrikéné endonukledzy
EcoRI, Haelll, Hpall, Smal, a Sphl a T4 DNA ligaza,
DNA polymeraza I Klenowov fragment a Taq DNA poly-
meraza (Gibco BRL). Pre transformaciu boli pouzité kom-
petentné bunky E. coli XL1 Blue* a transformanty selek-
tované na LB médiu s X-Gal (40 ug.ml"l), IPTG (0,5
mmol.I™") a ampicilinom (100 pg.ml™).

PCR amplifikacia ITS oblasti rRNA

Substratom pre ITS PCR bola izolovana chromozémo-
va DNA z buniek Acetobacter. 25 pl reakénej zmesi obsa-
hovalo 10 mmol.I"" Tris.HCl pH 8,8, 50 mmol.I"" KClI,
1,5 mmol.I"! MgCl,, 0,05 % Tween 20, 200 umol.l’1 70 vSet-
kych dNTP, 0,8 pmol.I"" z prajmerov L1 (5’-CAAGGCATC-
CACCGT-3") a G17 (5’-GAAGTCGTAACAAGG-3"),
1U Taq DNA polymeréaza a 2 pl templatovej DNA. Reak-
cia PCR sa uskutocnila v termocykléri BIOMETRA UNO
II s nasledovnym nastavenim programu: DNA denaturacia
1 min pri 94 °C, anel4cia 0,5 min pri 54 °C, 1 min amplifi-
kacia pri 71 °C pri 30 cykloch.

Sekvenc¢na analyza

DNA po ITS PCR amplifikécii bola klonovana do
pBlueSK" klonovacieho vektora do Smal miesta. Analyzo-
vané rekombinanty boli sekvenované vyuZzitim M13 uni-
verzalneho a reverzného prajmera na automatickom sekve-
natore ABI PRISM 310.
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Elektroforéza

Produkty PCR a restrikéné fragmenty boli analyzované
na 1-2 % agarézovom géli v TAE tlmivom roztoku®
av4% PAGE v TBE tlmivom roztoku®. Ako $tandard
bol pouzity 100 bp DNA standard plus (Fermentas). DNA
fragmenty boli vyzualizované po farbeni etidium bromi-
dom pod transiluminatorom 2011 Macrovlie (LKB)
a nasledne fotografované.

Vysledky a diskusia

Fyziologicka charakterizdcia bunie
k Acetobacter pasteurianus

Za stipajucim  vyznamom  octovych  baktérii
v biotechnolodgiach vyrazne zaostdva genetickd charakteri-
zacia jednotlivych bakterialnych kmenov. V predchadza-
jucej praci sme sa predovsetkym zamerali na Stadium bak-
térii povodne zaradenych do rodu Acetobacter pasteuria-
nus. Ztejto skupiny sme izolovali restrikéné endo-
nukleazy”, plazmidy®, sledovali sme produkciu pB-
galaktozidazy a jej sekréciu z buniek do prostredia®, ako
aj schopnost’ rastu buniek na tazkych kovoch a inkorpora-
ciu selénu do proteinov v bunkovych struktirach®’. Pri
vSetkych experimentoch sme vyuzivali Styri zakladné
kmene Acetobacter pasteurianus 3612, Acetobacter paste-
urianus 3613, Acetobacter pasteurianus 3614 a Acetobac-
ter pasteurianus 2374. Napriek tomu, Ze bakteridlne kme-
ne su zaradené do druhu Acetobacter pasteurianus vyrazne
sa od seba odliSuji z morfologického hl'adiska ako aj rych-
lostou rastu v Standardnom kultivaénom médiu YPG.
Bunky sme kultivovali na tekutom médiu YPG pri teplote
28 °C na rota¢nej trepacke a v jednotlivych ¢asovych inter-
valoch sme merali absorbanciu pri 590 nm a skonstruovali
rastové krivky vSetkych Styroch bakterialnych kmenov.
Ako vidiet' z obrazka 1 najrychlejSie rasta bunky 4. paste-
urianus 3614 a najpomalSie A. pasteurianus 2374.

Mikroskopickou analyzou sme sledovali tvar a velkost’
buniek vSetkych Styroch kmenov A. pasteurianus. Kmen
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Obr. 1. Rastova krivka buniek Acetobacter na YPG Kultivac-
nom médiu pri teplote 28 °C. O — 4 pasteurianus 3614, m — A.

pasteurianus 3612, ® — A. estunensis 3613 a O — A. pasteurianus
2374
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Obr. 2. Mikroskopicka vizualizacia baktérii; a — Acetobacter pasteurianus 3612, b — Acetobacter pasteurianus 3613, ¢ — Acetobacter
pasteurianus 3614, d — Acetobacter pasteurianus 2374 pri 800 nasobnom zvacseni

A. pasteurianus 3614 rastie zo vSetkych kmetiov najrychlej-
Sie, bunky su najvicsie, vytvaraju retiazky ana pevnych
médiach tvoria plazivé kolonie (obr. 2¢). Pomal$im rastom
modZeme charakterizovat’ bunky A. pasteurianus 3612, ktoré
vytvaraju samostatné tyCinkovité bunky mensie ako 4. pas-
teurianus 3614 (obr. 2a). NajpomalSie rastt bunky A. paste-
urianus 2374, tvoria malé ty¢inky, pricom ich rychlost’ rastu
je takmer trikrat pomalSia ako uAd. pasteurianus 3614
(obr. 2d). Osobitni skupinu tvoria pomaly rastuce bunky
A. pasteurianus 3613 (obr. 2b), ktoré na zéklade klasickej
taxondmie boli pred ¢asom preradené do druhu Acetobacter
estunensis 3613. Rozdielnost’ v morfologii a rychlosti rastu
buniek A. pasteurianus nas priviedla k tomu, aby sme sa
pokausili potvrdit’ opodstatnenost’ zaradenia vsetkych Styroch
baktérii do rovnakého druhu.

Tabulka I

Velkosti ITS PCR 16S-23S rDNA fragmentov z bakteri-
alnych kmenov Acetobacter pasteurianus Stiepenych res-
trikénou endonukleazou Haelll a Hpall

Kmen Fragmenty PCR
po Stiepeni
Haelll Hpall
A. estunensis CCM 3613 200, 300,350 500
A. pasteurianus CCM 2374 200, 300,350 500
A. pasteurianus subsp. as- 250,250,250 250
cendes, CCM 3612
A. pasteurianus subsp. para- 250, 220 250

doxus, CCM 3614
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Klonovanie ITS PCR 16S-23S rRNA
fragmentov

Zo vsetkych Styroch kmetiov buniek Acetobacter sme
izolovali chromozémovi DNA metodou popisanou v Casti
Material a metdody. DNA sme vyuzili na PCR amplyfika-
ciu medzernikovych oblasti medzi 16S-23S rRNA vyuzi-
tim dvoch prajmerov L1 a G17 (cit.%®). ITS PCR amplyfi-
kaciou sme ziskali dva fragmenty vel'kosti 623 bp a 711 bp
pre bakteridlne kmene Acetobacter pasteurianus 3612,
Acetobacter estunensis 3613, Acetobacter pasteurianus

1 2 3 4 5
800 bp — e
600bp — .-
500 bp — —

Obr. 3. Elektroforetogram ziskanych ITS-PCR profilov dru-
hov rodu Acetobacter. 1 — standard molekulovej hmotnosti, 2 —
A. pasteurianus 3612, 3 — A. estunensis 3613, 4 — A. pasteurianus
3614, 5 — A. pasteurianus 2374
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1 70
ggaccgacaggaattcgctccttaggaccgttatagttacggeccgeccgtttactggggcttcaattcecgea
ggaccgacaggaattcgctccttaggaccgttatagttacggccgecgtttactggggecttcaattcecgea
——————————————————— ccttaggaccgttatagttacggccgccgtttaccggggcttcaatt——-ca

71 140
gcttcgcttgcgctaaccactcecctcttaaccttccagcaccgggcaggecgcageccctatacgtcacctt
gcttcgcttgcgctaaccactcctcecttaaccttccagcaccgggcaggcgcageccctatacgtecaccett
g-——————- tgctctcacacctcctcttaacctteccggcaccgggcaggcgcagaccctatacgtegtett

141 210
acggttttgcagagacctgtgtttttgctaaacagtcgcctgggecctattcactgecggectctcatgeget
acggttttgcagagacctgtgtttttgctaaacagtcgcctgggecctattcactgecggectctcatgeget
tcgacttcgcagagtcctgtgtttttaataaacagtecgce————————-———--——"-—-""-"-"""-"--—--—=

tgggcctattcactgcggctctcatgeget

211 280
tgcacgctcaagagcaccccttctcccgaagttacggggtcattttgeccgagtteccttaacgagagttet
tgcacgctcaagagcaccccttctecccgaagttacggggtcattttgecgagtteccttaacgagagttet
——————————————————— cttatcccgaagttacacgagcaatttgcctagttccttcagcatcecgttct
tgcacgctcaagagcaccccttcectecccgaagttacggggtcattttgecgagtteccttaacgagagttet

281 350
ctcgcacaccttaggattctctcecctcgactacctgtgtcggtttgeggtacgggcacctctcacctecgat
ctcgcacaccttaggattctctcctcgactacctgtgtcggtttgecggtacgggcacctctcacctecgat
ctcaagcgccttggtattctcecctaccagtccacctgtgteggtttegggtacgg——"———————————-
ctcgcacaccttaggattctctcctcgactacctgtgtcggtttgecggtacgggcacctctcacctecgat

351 420
agaggcttttcttggcagtgtgaaatcaggaacttcgtccttaaaggactcgccatcacagctcaacgtt
agaggcttttcttggcagtgtgaaatcaggaacttcgtccttaaaggactcgccatcacagctcaacgtt

agaggcttttcttggcagtgtgaaatcaggaacttcgtccttaaaggactcgccatcacagctcaacgtt

421 490
acagtgtgcggatttgcctacacacacgccttactgecttggacgcgcacaaccaacggcgcgcttaccct
acagtgtgcggatttgcctacacacacgccttactgcttggacgcgcacaaccaacggcgcgcttaccect

acagtgtgcggatttgcctacacacacgccttactgcttggacgcgcacaaccaacggcgcgcttaccect

491 560
atcctactgcgtccceccecccatttctcaaacggtgaggaggtggtacaggaatatcaacctggttgtcecate
atcctactgcgtccccccatttctcaaacggtgaggaggtggtacaggaatatcaacctggttgtccatce
———————————————————————————————————————— ggtacaggaatattcacctgtttcccatcg
atcctactgcgtccccccatttctcaaacggtgaggaggtggtacaggaatatcaacctgtttgtccatce

560 623

gcctacgcctatcggectcecggettaggtcccgactaaccctgageggacgageccttectcecagg -3613
gcctacgcecctatcggcecteggettaggtccecgactaaccctgagecggacgagecttectcecagg -3612
actacggctctcgeccctegecttaggggeccgactaaccctg————————————————————— -2374
gcctacgcctatcggectcecggettaggtcccgactaaccctgagecggacgageccttectecagg -3614

Obr. 4. Porovnanie ITS nukleotidovych sekvencii $tyroch analyzovanych kmeiiov A. estunensis 3613, A. pasteurianus 3612,
A. pasteurianus 3614 a A. pasteurianus 2374 (— oznacuje vyrazne odli§né poradie nukleotidov ako maju ostatné tri kmene)
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2374, ¢o determinuje pritomnost’ dvoch aliel toho istého
génu. V kmeni Acetobacter pasteurianus 3614 sme ziskali
iba jeden fragment s velkostou 442 bp, Co determinuje
pritomnost’ jednej alely na chromozéme popripade dvoch
identickych aliel (obr. 3).

Restrikéna analyza fragmentov
ITS-PCR

ITS PCR amplyfikaty medzernikovych oblasti 16S—
23S rRNA sme osobitne Stiepili restrikénou endonuklea-
zou Haelll a Hpall. Ziskali sme fragmenty s vel'’kostou od
200 do 350 bp pre Haelll a fragmenty s velkostou 250 a
500 bp pre Hpall restrikénti endonukleazu (tab. I). Velko-
sti Haelll fragmentov pre baktérie A. pasteurianus 2374 a
A. estunensis 3613 st rovnaké s velkost'ou 200 bp, 300 bp
a 350 bp a pre Hpall 500 bp. Velkosti fragmentov A. pas-
teurianus 3612 a A. pasteurianus 3614 sa od seba odlisuju,
¢o moze byt spdsobené aj rozdielnou velkost'ou amplyfi-
kovaného fragmentu. Podobné vysledky dosiahli Tréek
a Teuber” pri analyze 57 bakterialnych kmefiov, kde na
zaklade poctu a velkosti fragmentov baktérie rozdelili na
16 az 21 podskupin. NaSa skupina baktérii nepatri ani do
jednej zo skupin a vytvara d’alSie samostatné skupiny bak-
térif.

Porovnanie nukleotidovych sekvencii
medzernikovych oblasti 16S-23S rRNA

Na presné urc¢enie podobnosti amplyfikovanych nukle-
otidovych sekvencii sme jednotlivé fragmenty klonovali
do Smal miesta klonovacieho vektora pBlueSK". Sekveng-
nou analyzou z M13 univerzélneho a reverzného prajmera
sme urcili primarnu Struktiru obidvoch fragmentov vo
vSetkych Styroch testovanych kmenoch. Jednotlivé nukleo-
tidové sekvencie sme vzajomne porovnali a vyhodnotili v
programe Blast. Vysledky ukdazali, Ze porovnané nukleoti-
dové sekvencie medzernikovych oblasti buniek 4. pasteu-
rianus 3612 a A. estunensis 3613 sa podobaju takmer na
100 % (obr. 4). Nukleotidova sekvencia kmena 4. pasteu-
rianus 3614 sa s dvoma predchadzajicimi kmenmi zhodu-
je takmer na 75 %. Sekvencia je o 181 bp z 5’- konca mo-
lekuly rRNA kratSia ako v kmenioch A. pasteurianus 3612
a A. estunensis 3613. Pri analyze kratSich sekvencii sa
vsetky tri kmene podobaju takmer na 100 %. Na druhej
strane nukleotidova sekvencia medzernikovych oblasti
16S-23S rDNA kmena 4. pasteurianus 2374 je zhodna
s predchadzajucimi troma sekvenciami na 53 %. Uplne
podobné oblasti (okolo 98 %) st vSak prerusované oblas-
tami, ktoré sa nezhoduju vobec s predchadzajicimi sek-
venciami. V tomto kmeni je popisand skupina Styroch
plazmidov pAP1 az pAP4, skupina transpozoénov, ktoré
svojim posobenim mohli zmenit’ aj medzernikové oblasti
v kmeni 4. pasteurianus 2374 (cit.*®). Vysledky naznagili,
ze kmene A. pasteurianus subsp. ascendens 3612, A. pas-
teurianus subsp. paradoxus 3614 a A. estunensis 3613
patria pravdepodobne do toho istého druhu pasteurianus
a zrejme bude kmen 4. estunensis 3613 treba premenovat’
na A. pasteurianus subsp. estunesis 3613, Co CiastoCne
naznacuju vyssie prezentované vysledky.
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Nato, aby bolo mozné jednoznaéne rozhodnut
o preradeni bakteridlneho kmeila z jedného druhu do iného
bude potrebné analyzovat' aj konzervativne oblasti 16S
rRNA a 23S rRNA. Na zaklade ich podobnosti alebo roz-
dielov bude mozné presne rozhodnit o preradeni
a premenovani kmeila 4. estunensis 3613.

Skratky

ARDRA - amplified rDNA restriction analysis (restrikéna
analyza amplifikovanych fragmentov)

ITS — internal transcribed spacer (medzernikova ob-
last)

RAPD - random amplified polymorphic DNA
(polymorfizmus nahodnej amplifikacie DNA)

RFLP  — restriction fragment length polymorphism
(polymorfizmus dizky restrikénych fragmen-
tov)

LB — Luria-Bertani kultivacné médium

X-gal  — 5-bromo-4-chloéro-3-indoyl-f-galaktopyranozid

TAE — tris-acetatovy tlmivy roztok

TBE — tris-boratovy tlmivy roztok

SDS — dodecylsulfat sodny

IPTG - izopropyl-B-tiogalaktopyranozid
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M. Kretova and J. Grones (Department of Molecu-
lar Biology, Comenius University, Bratislava, Slovak Re-
public): Characterisation and Identification of Aceto-
bacter Bacteria

Identification and classification of strains of Aceto-
bacter bacteria were determined by standard methods of
microbiology and molecular biology. 16S-23S rDNA in-
ternal transcribed spacer regions of four strains of genus
Acetobacter pasteurianus were analysed in order to re-
examine classification of these strains. By ITS-PCR ampli-
fication of the 16S-23S spacers, two products of similar
size were produced for three analysed strains, but only a
single product for one strain. The sequence of spacer re-
gions of Acetobacter bacteria were subjected to restriction
analysis by Haelll, Hpall and Alul enzymes. After analy-
sis we obtained three different restriction groups of strains
of A. pasteurianus for all enzymes. Amplified products
were sequenced and nucleotide sequences were compared.
The results showed two identical sequences for three
strains A4. pasteurianus 3612, A. pasteurianus 3614 and A.
estunensis 3613. Intergenic region of A. pasteurianus 2374
is 40 % similar to other tested bacteria.

ZPRAVY

ESEAC 2004

Ve dnech 6.-10. ¢ervna 2004 probéhla na Univer-
zité v Galway v Irské Republice jiz 10. mezinarodni kon-
ference o elektroanalyze organizovana Evropskou spolec-
nosti pro elektroanalytickou chemii (European Society for
ElectroAnalytical Chemistry — ESEAC). 5 plenarnich
pfednaSek prednesenych Spickovymi odborniky
v elektroanalytické chemii (A. J. Bard, D. Diamond,
W. Schuhmann, H. H. Girault, D. Williams) poutavym
zpusobem seznamilo  UcCastniky s modernimi trendy
v elektrochemické skenovaci mikroskopii, vyvoji elektro-
chemickych senzoril a biosenzori a jejich komercnim vyu-
ziti a elektrochemickém znaCkovani pii nanosprayové
ionizaci polypeptidii. Na né navazalo vice nez 30 kvalit-
nich Gstnich sdéleni rovnomérné zaméfenych na rdzné,
dynamicky se rozvijejici oblasti elektroanalytické chemie.
Soucasti konference bylo i sympoium o nanotechnologiich
se zaméfenim na povrchy, systémy a senzory. Celkové
konference dokumentovala rostouci aktivitu védecko-

vyzkumnych pracovnikli v oblasti elektroanalytické che-
mie. Zvlasté potésujici bylo neobycejné vysoké procento
mladych castnikl a jejich aktivita pii ustnich sdélenich
1 pfi prezentaci posterll. Zajemci o konferenc¢ni materialy
mohou kontaktovat autora tohoto ¢lanku, jehoz Gcast na
konferenci byla umoZnéna jednak grantem Ministerstva
skolstvi, mladeze a t&lovychovy Ceské republiky v ramci
projektu INGO LAO034 (2004) (Reprezentace Ceské analy-
tické chemie ve Federaci evropskych chemickych spole-
nosti ) a jednak laskavou podporou firem Merck, s.r.o.
Praha, Eco-Trend Plus s.r.0., Praha a ChromSpec, Praha.
Autor jim touto cestou dékuje za jejich pochopeni a pod-
poru aktivit Ceské spolegnosti chemické a Odborné skupi-
ny analytické chemie.
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