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Bakterier kan vokse hurtig, og ha et meget komplekst celledelingsmenster. Kjennskap til
cellesyklus er viktig ikke bare i grunnforskningssammenheng, men ogsa under anvendt bruk
av bakterier. Caroline Stokke har i dette arbeidet utviklet simuleringsprogrammer for
beregning av cellesyklusparametre. Basert pa flowcytometri-histogrammer av cellenes
DNA-fordeling kan man med programvaren bestemme cellesyklus for ulike bakterier. Disse
replikasjonsmenstrene ble funnet for to bakterier, Escherichia coli og Vibrio cholerae. E.
coli er en vanlig brukt modellorganisme som inneholder ett kromosom.
Replikasjonsmenstre for denne bakterien ble bestemt for vekst ved ulike temperaturer og
dyrkningsmedier. Mediet har en stor innvirkning pa replikasjonsmensteret, mens
temperaturforskjeller gir mindre utslag. Det er mer utfordrende & beregne
replikasjonsmenstre for V. cholerae siden den har to kromosomer. Bakterien er potensielt i
stand til & kunne dele seg med et enda mer komplekst replikasjonsmenster enn tidligere
antatt. Det utviklede simuleringsprogrammet er allment tilgjengelig og kan kjores fra et
Excel ark.

I mikroskopistudier er kjennskap til cellenes replikasjonsmenster avgjorende. Etter 4 ha
funnet cellesyklusfordelinger for E. coli og V. cholerae, ble de intracellulaere posisjonene av
ulike replikasjonsproteiner gransket ved fluorescensmikroskopi. Spesielt ble SeqA proteiner
som binder ved cellenes DNA replikasjonsmaskin studert. I saktevoksende V. cholerae celler
ble det foreslatt en parvis samlokalisering av replikasjonsstrukturer fra hvert kromosom.
©@kende kompleksitet av cellesyklusmgnster (gkende grad av overlapp) gker
samlokaliseringen av disse SeqA strukturene.



