
A
ABC, sistema di secrezione, 69, 70f, 106
accettori di elettroni organici e inorganici, 181, 184
accrescimento cellulare, 9, 100
acetoacetil-ACP, 241, 243
Acetobacter, 175, 176, 243
Acetobacter aceti, 176
Acetobacter pasteurianus, 176
Acetobacter peroxidans, 176
Acetobacter xylinum, 176, 243
acetogenesi, 185, 186, 186t
Acetomonas, 175
acidi

grassi, 8, 25, 26, 27, 51, 241
biosintesi, 241f
β-ossidazione, 192

lipoteicoici, 608
micolici, 56, 57
nucleici, 228, 240
teicoici, 39
teicuronici, 39

Acidithiobacillus, 201, 202
Acidithiobacillus ferro-oxidans, 203, 204f
acido

clavulanico, 47
dipicolinico, 91, 92f, 390
fitico, 240f
acido folico, 242
gluconico, 160
N-acetilmuramico, 33

forma lattamica, 91f
nalidixico, 136f, 251
oxolinico, 140t, 251
piruvico, 158

vie fermentative da, 159f
propionico, 171

produzione, 173f
Acidobacteria, 496t, 514t
acidofili, 124, 203

obbligati, 124
Acidovorax, 199
acil-omoserin-lattone, 539

struttura, 539f, 543f
acinete, 221f
Acinetobacter, 536
Acinetobacter baumannii, 540
Acinetobacter calcoaceticus, 559
ACP, vedi proteina per il trasporto di acile
acquaporine, 106
acridine, 316
Actinobacillus actinomycetemcomitans, 561
Actinobacillus pleuropneumoniae, 596
Actinobacillus suis, 596
Actinobacteria, 57, 161, 496t, 513t
Actinomyces viscosus, 561
Actinomycetales, 57
Actinoplanes, 47, 135
actinorrize, 658
acyclovir, 480

adattamento
batterico, 308
cromatico, 221

adenilato ciclasi, 365, 366f
adenosina glucosio difosfato (ADPG), 243
adenosina trifosfato, vedi ATP
adenosina-5-fosfato, 239
adenovirus, 417, 435, 456, 459, 462

struttura, 418f
adesine

BabA, 575
TAA, 584

adesione batterica, sistemi, 584
ADH, vedi alcol deidrogenasi NAD o NADP-

dipendente
ADP, 151
ADP glucosio pirofosforilasi, 243
ADPG, vedi adenosina glucosio difosfato
aerobactina, 579
aerobi, 16, 126

con clorofilla, 224
facoltativi, 126
obbligati, 126

Aeromonas, 73, 181
aerotolleranti, 126, 157
agar, 13, 110

metodo di diffusione in, 138
sangue, 161f, 560
soffice, 112, 115

agenti
antimicrobici, 545
chelanti il ferro, 103f
genotossici, 300, 306
mutageni, 300
ossidanti, 125
sub-virali, 477

agfBAC, 592
aggregati

batterici, 22f
cellulare, 546

Aglaeophyton, 658
agrB, 544
agrC, 544
agrD, 544
Agrobacterium, 284, 315, 668
Agrobacterium rhizogenes, 668
Agrobacterium rubi, 668
Agrobacterium tumefaciens, 253, 325, 540, 668

e trasformazione nelle piante, 668f
Agrobacterium vitis, 668
alanina deidrogenasi, 235
alarmone, 386
albero

della vita, 508
e trasferimento genico orizzontale, 511f
sulla base dell’rRNA 16S, 510f

filogenetico, 337, 497f, 502, 503f
dei batteri, 218f, 497f, 500f
delle catene peptidiche, 498f

di cianobatteri, 504f, 509f
di eucarioti, 518
universale, 15f
di geni, 503
di specie, 503
radiale, 503f

Alcaligenes, 181
alcol deidrogenasi NAD o NADP-dipendente

(ADH), 176
alcoli, 133
aldeide deidrogenasi (ALDH), 176
aldeidi, 133
ALDH, vedi aldeide deidrogenasi
alghe, 518, 519, 521t
alginato, 549f
allergene, 635
alloficocianina, 211, 213f, 221
allolattosio, 364f, 366
Alnus glutinosa, 658
alofili, 103, 125

estremi, 125, 518
alogeni, 133
alone di inibizione, 138
alorodopsine, 226
alotolleranza, 125
α-amanitina, 351
amantadina, 479
ameba, 520f
amidasi, 37
amido, 190

degradazione, 191f
amilopectina, 191
amilosio, 191
amine vasoattive, 626
aminoacidi, 7, 8, 104

biosintesi, 240
carenza, 385f
catabolismo, 192
fermentazione, 174

aminoacil-tRNA (aa-tRNA), 354
Aminobacter, 199
aminoglicosidi, 141t, 357

meccanismi di resistenza, 358
ammoniaca, 204

assimilazione, 234
ammoniaca monossigenasi (AMO), 204
ammonificazione, 663
ammonio, 8

composti quaternari, 133
ossidazione anaerobia, 142

ammonio-ossidanti, 204, 205f, 663
AMO, vedi ammoniaca monossigenasi
Amoeba, 519t
Anabaena azollae, 223, 238, 659f
anaerobi, 16, 126t

aerotolleranti, 126
facoltativi, 126, 157
obbligati, 126, 157

anaerobic ammonium oxidation, vedi anammox

Indice analitico
I numeri seguiti da f si riferiscono alle figure, quelli seguiti da t alle tabelle.
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anafilotossine, 622
analoghi

dell’acido folico, 242
delle basi, 301

anammox, 142, 205, 206
processo, 206f

anammoxosoma, 206
anello Z, 394

dei plastidi, 400
formazione, 395f
formazione in Escherichia coli, 397

anergia immunologica, 652
anidride carbonica (CO2), 554, 575

fissazione, 101, 231
fissazione autotrofica, 229

animalcules, 10
ansamicine, 141t, 350
antibiogramma, 138, 139
antibiotici, 15, 134

batteriolitici, 135
batteriostatici, 134
che agiscono sulle membrane, 29
e interazione tra microrganismi, 554
effetti di diverse concentrazioni, 555f
effetto, 135
efficacia in vitro e in vivo, 138, 236
inibitori della replicazione del DNA, 288
inibitori della sintesi del DNA, 136f, 140f,

141t, 251, 288
inibitori della sintesi del peptidoglicano, 42
inibitori della sintesi dell’RNA, 140f, 141t,

350
inibitori della sintesi proteica, 355
inibitori della trascrizione, 350
a livello della membrana plasmatica, 37
meccanismi d’azione, 139, 140t
meccanismi di resistenza, 29, 42, 43, 45, 47,

134
acquisita, 137

meccanismi di tolleranza intrinseca, 137
saggi di sensibilità, 138
semisintetici, 134
sintetici, 134
spettro d’azione, 139
suddivisione in base al bersaglio, 140t
β-lattamici, 37, 60

anticodone, 351
anticorpi, 604, 615, 632, 633f, 636

catene leggere (L), 633
catene pesanti (H), 633
classi, 634
funzione, 636f
opsonizzanti, 634
selezione e sviluppo, 636
tipologia, 634

antigene/i, 616, 631, 641
b di Lewis, 575
cattura degli, 651f
di istocompatibilità, 643
endogeni, 645
esogeni, 646
HLA, 643
O, 51
processamento, 641, 645

antiporto, 107
antirepressore Cro, 446
antisettici, 133
antiterminazione, 376, 377f
antivirali, 478, 479t
antranilato sintasi, 374

Apicomplexa, 518, 519t
aploide, 526f
aplotipo, 644
apoptosi, 610, 611
aporepressore, 364, 376
Aquificae, 496t, 512t
ara, 368
ara-bad, 370f
Arabidopsis, 400
Arabidopsis thaliana, 400, 665, 668
arabinogalattano, 56
arabinosio, 662

operone, 368
operoni coinvolti nel trasporto e nel

catabolismo, 368
arbutoidi, 657
Arbutus, 657
Arbutus menziesii, 657
Archaea, 5, 14, 15f, 26, 60, 123, 125, 159, 185

vs Bacteria, 5, 21t
flagelli, 81
fototrofi, 226
genoma, 274
gruppi tassonomici, 512
membrana plasmatica, 27
metanogeni, 59, 142, 185, 186, 187f
metanotrofi, 194
parete cellulare, 58
ricombinazione, 291
traduzione, 354
trascrizione, 349

Arctostaphylos, 657
ARF-1, 629
Armillaria, 657
Arp2/3, 627
Arthrobacter, 22, 667
Ascomycota, 523t
ascospore, 524
asparagina, 661
aspartasi, 235
assimilazione, 101, 228

trasporto di molecole, 105
associazioni

micorriziche, 656, 657
microbiche, 546
simbiotiche, 222, 238, 659f

assorbanza, 114
ATP (adenosina trifosfato), 151f

sintesi, 151
sintesi, flusso ciclico e non ciclico, 216

ATP sintasi, 152, 153, 155, 216
complesso ab2c12, 155
rotore, 155
statore, 144
subunità c, 155
subunità esterne b2, 155
subunità α, 155

ATPasi, 153, 155
attC, 272
attenuazione, 376

in Bacillus subtilis, 376
dell’operone trp, 377f
in Escherichia coli, 376

attI, 271
attivatore trascrizionale, 368, 383
attivazione del complemento, 622, 623f
attività dell’acqua, 124
attività enzimatica, regolazione feedback, 372
autoclave, 130, 133
autoinduttore, 536, 546

peptidico, 544f
struttura, 539f

autolisine, 37
autoregolazione, 376
autotransporter, 575
autotrofi, 9, 14, 100, 229
auxotrofi, 104, 300, 308
avr, 666
azidotimidina, 480
Azoarcus, 667
Azomonas, 199
Azorhizobium, 659
Azospirillum, 24, 667
azoto, 8, 9, 100, 102

approvvigionamento di, 9
assimilazione, 104, 234, 234f, 235f
batteri nitrificanti, 204
ciclo nel suolo, 662, 663f
fissazione, 9, 104, 222, 236, 238
ossidazione, 204
ossidazione anaerobica, 205

Azotobacter, 85, 199, 667
Azotobacter chroococcum, 14, 238
Azotobacter vinelandii, 255
azotofissatori, 14, 104, 656, 658, 670
aztreonam, 45

B
bacillo, 22
Bacillus, 34, 62, 124, 181, 234, 538, 542, 545, 564,

596, 664, 667
ciclo vitale, 17, 90f
colorazione, 58

Bacillus anthracis, 12, 61, 62f, 93, 574, 596
Bacillus bifidus, 167
Bacillus stearothermophilus, 130
Bacillus subtilis, 6, 35f, 89, 108, 250, 254t, 284, 326,

342, 376, 378f, 379f, 380f, 392, 433,
508, 535, 545, 569t

Bacillus thuringiensis, 92, 93, 270
bacitracina, 43
Bacteria, 5, 21, 25, 56, 102, 104, 161, 166, 203, 235,

256f, 257, 353, 487, 495, 510f, 512,
512t, 658, 664

vs Archaea, 5, 21t
Bacteroides, 564
Bacteroides distasonis, 564
Bacteroides eggerthii, 564
Bacteroides fragilis, 564
Bacteroides ovatus, 564
Bacteroides thetaiotaomicron, 564, 568
Bacteroides uniformis, 564
Bacteroides vulgatus, 564
Bacteroidetes, 496t, 515t
bactoprenolo, 36

struttura, 34, 38
Bail, O., 572
basi azotate, 104

forme tautomeriche, 300
Basidiomycota, 523t
basidiospore, 524
basofili, 124, 616
bastoncello, 22, 38f, 39
batteri

didermi, 24, 59
enterici, 80, 87, 168, 169
ferro-ossidanti, 203
Gram negativi, 23, 24, 59

parete cellulare, 33, 50, 50f
senza parete, 56
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Gram positivi, 23, 24, 40, 59
parete cellulare, 33, 39
senza parete, 55

Gram variabili, 56
invasivi, 586, 588f
lattici, 161
magnetotattici, 87f
monodermi, 24, 40, 59
nitrificanti, 204
nitrosanti, 204
omoacetogeni, 173
patogeni, 574, 582f

perdita di funzioni, 258f
riconoscimento, 664

peduncolati, 22
prostecati, 223
purpurei fotosintetici, 210
rossi non sulfurei, 223
rossi sulfurei, 224
solfato riduttori, 182
verdi, 210, 224
verdi fototrofi, 226
verdi non sulfurei, 225
verdi sulfurei, 224
zolfo-ossidanti, 201

battericidi, 135
batteriemia, 625
batteriocine, 30, 167, 267, 556
batteriociti, 569
batterioclorofilla, 209, 210f, 211t

spettri di assorbimento, 210
struttura, 210

batteriofago, vedi fago
batteriolitici, 135
batteriorodopsina (BR), 226
batteriostatici, 134
batteroidi, 658
BCR, vedi recettore delle cellule B
Bdellovibrio bacteriovorus, 76
Beggiatoa, 14, 201
Beijerinck, Martinus W., 14, 414, 496
benzene, metabolismo, 197f
beocita, 113, 402
BER, vedi riparazione mediante escissione di basi
Betula, 656
Betulaceae, 656, 658
Bifidobacterium, 156, 161, 163, 167, 563, 564, 568,

569
Bifidobacterium adolescentis, 167
Bifidobacterium bifidum, 167
Bifidobacterium breve, 167
Bifidobacterium catenulatum, 156
Bifidobacterium infantis, 167
Bifidobacterium lactis, 568
Bifidobacterium longum, 167
bifidobatteri, 163, 167

fermentazione, 163
biofilm, 536, 546, 547, 551

adesione, 547
dissolvimento, 548, 552
e flocculi, 547f, 553f
e infezioni microbiche, 552, 553f
e macromolecole coinvolte nella formazione,

548
e regolazione genica, 550
formazione e architettura, 547
formazione e decadimento, 547
maturazione, 548
ruolo del quorum sensing, 551

biofouling , 553

biogenesi, 11, 39, 52, 63
bioinformatica, 448, 484
biolisciviazione, 203
biologia dei sistemi, 481, 491
bioluminescenza, 537
biomassa, 4, 114

determinazione del peso secco, 114
biosintesi, 32, 228
biovar, 493
bla, 270
BLAST, 484, 485f
Blastocladiomycota, 523t
Blochmannia, 570
Blochmannia floridanus, 570
Blochmannia pennsylvanicus, 570
Boletus betulicola, 656
Bordetella pertussis, 66, 72, 596, 627, 5987
Borrelia, 253, 255
Borrelia burgdorferi, 81f, 255, 259
Botrytis bassiana, 14
Bradyrhizobium, 659
Bradyrhizobium japonicum, 661
breakpoints, 138
Brevundimonas, 199
Brocardia anammoxidans, 206
Brucella, 253, 284, 620
Brugia malayi, 571, 571f
Bryophyta, 656
Buchnera, 258, 259f, 569, 570
Burkholderia, 101, 199
Burkholderia cepacia complex (Bcc), 494
Burkholderia complex, 199
Burmanniaceae, 658
burst respiratorio (od ossidativo), 619
γ-butirrolattone (GBL), 543
Butyrivibrio, 24, 173

C
C3, 621
C3 convertasi, 621
C3a, 622
C3b, 621
C5a, 622
cabine anaerobie, 127
caduta nel rosso o effetto Emerson, 216
calcio, 100, 103, 204
Calluna, 657
calore, 129
Calothrix, 221, 222f
calreticulina, 645
camera di conta, 115, 115f
Camponotus, 570
Camponotus pennsylvanicus, 570
Campylobacter, 561, 615
Campylobacter rictus, 561
camuffamento, strategia di, 627
Candida, 194
Candida albicans, 605, 619
Candida non albicans, 32
cannibalismo, 406
Capnocytophaga, 561
cappa a flusso laminare, 132f
capside, 413, 415

dei fagi filamentosi, 427
capsomeri, 416
capsula, 23, 60, 61

composizione chimica, 61
di Klebsiella, 61f

capsule di Petri, 13, 110
carbamilfosfato sintetasi, 234, 235f

carbapenemi, 45
carboidrati, catabolismo, 189
carbonio, 8, 9, 92, 101

approvvigionamento di, 9
assimilazione riduttiva, 101
fonte, 100
organicazione, 101
ridotto, 101
sostanze di riserva, 85, 243

carbonio inorganico, 100
carbossipeptidasi, 38
carbossisomi, 86, 87f, 221, 231
CARD-FISH, 506, 508f
cariogamia, 524
β-carotene, 211
carotenoidi, 211
carrier, 168, 596
carrier proteins, 106
cascata

dei fattori σ, 388
del complemento, 611
di coagulazione, 611
di trasferimento del fosfato, 108

caspasi, 613
catabolismo, 626

aminoacidi, 192
carboidrati, 189
composti xenobiotici, 196
glucosio, 158
idrocarburi, 196, 197f
lattosio, 364, 365f
lipidi, 192
proteine, 192

catabolita (repressione da), 364, 367
catalasi, 126
catecolati, 103
catelecidine, 606
catena

α polimorfica, 644
di trasporto degli elettroni, 103, 151, 153

nei batteri chemioeterotrofi, 152
nella fotofosforilazione, 155

invariante, 647
catepsina G, 619
Caudovirales, 426
Caulobacter, 406, 408
Caulobacter crescentus, 6, 23, 60, 95, 253, 285f, 406,

407, 490, 552
ciclo cellulare, 95, 407f
ciclo vitale, 407
fisiologia del ciclo, 410f
localizzazione del sito di divisione, 411f
progressione del ciclo cellulare, 409f

CCL2, 626
CCL5, 626
CcrM, 408
CD3, 641
CD4, 616, 642, 650
CD8, 616, 642, 651
CD14, 612
CD25, 616
CD80, 651
CD86, 650
CDR o regioni ipervariabili, 633
cefalosporine, 43, 44f, 45
cellula, 3, 20

composizione elementare, 100
confronto tra tessuti e specie diverse, 4f
elementi chimici, 100
flagellata, 406
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morfogenesi, 22
peduncolata, 406
prostecata, 406, 410, 411
sciamante, 406, 411

cellule
del Paneth, 605, 606f
del sistema immunitario, 615
dendritiche, 616, 647, 651

attivazione, 650f
e attivazione dei linfociti T, 648f
e mucosa intestinale, 651
morfologia, 648f
processo di maturazione, 649f

di Langerhans, 604
M, 603, 605
natural killer, 615, 620
presentanti l’antigene (APC), 594, 616, 646,

647
staminali ematopoietiche, 615
terminali differenziate, 221

cellulosa, 191
foglietto di, 552f
produzione, 551, 552

cellulosoma, 174, 192
Cellvibrio, 199
CEN, 528
centro di reazione (RC), 210, 212

dei batteri purpurei, 213f
centromero, 399
Cephalosporium acremonium, 45
Ceppi

batterici multiresistenti, 262
mutatori, 307
tipo, 493

cere, 57, 85
chaperon, 50, 55, 67, 120

molecolari, 382
chemioautotrofi, 104, 156
chemioeterotrofi, 146

catena di trasporto degli elettroni, 156
chemioinorganotrofi, 8, 104, 200
chemiolitoautotrofi, 9, 200
chemiolitoeterotrofi, 9, 200
chemiolitotrofi, 8, 14, 104, 143, 156, 178, 200
chemiorganotrofi, 8, 101, 104, 156, 178
chemiotassi, 78, 616
chemioterapici, 134
chemiotrofi, 8, 104, 143, 156
chemochine, 614, 616, 619, 626

CC, 626
CXC, 626

chemostato, 121
cheratina, 190
α-chetoglutarato sintasi, 232
chetolidi, 355, 356f
chimera, 260
chinolo-bactina, 198
chinoni, 150, 216

pool (Q pool), 216, 217f
chitina, 522, 523, 524f, 665
chitinasi, 667
Chlamydia, 258t, 570, 574, 586, 620, 628
Chlamydia pneumoniae, 610
Chlamydia trachomatis, 246, 610
Chlamydiae, 514t
Chlamydiae/Verrucomicrobia, 496t
Chlamydomonas, 210f
Chlorobi (batteri verdi sulfurei), 217, 224, 496t,

515t

Chloroflexi (batteri verdi non sulfurei), 217, 225,
496t, 513t

Chlorophyta, 519, 521t
Chrysiogenetes, 496t
Chrysophyta, 521t
Chytridiomycota, 523t
cianobatteri, 113, 214, 218, 221, 222, 238

attuali e fossili, 510f
azotofissatori, 658
diversità morfologica, 229f
divisione tassonomica, 219t
ecologia, 222
fisiologia e metabolismo, 221
strutture cellulari e differenziamento, 218

cianoficina, 85, 221
ciclo

cellulare, 606f
modello di Helmstetter e Cooper, 397f
modello formale di controllo, 396

degli acidi tricarbossilici (TCA o ciclo di
Krebs), 178, 179f

del gliossilato, 180
dell’azoto nel suolo, 662
dell’idrossipropionato, 232
di Calvin, 229, 232f
di Krebs, vedi ciclo degli acidi tricarbossilici
fotosintetico “secondario”, 214
lisogeno, 430, 446

dei fagi temperati, 436
litico, 363, 429, 430, 444

e trasposizione replicativa, 297
ossidativo dei pentoso fosfati, 160, 162f
riduttivo del TCA, 229, 232

cicloserina, 42
ciglia, 604
ciliati, 518
Ciliophora, 518
circovirus suino, 462
citochine, 607, 614, 624

azione autocrina, 624
azione endocrina, 624
azione paracrina, 624

citochinesi, 298, 391
apparato, 393
assemblaggio dell’apparato, 394f

citocromi, 103, 150, 153, 184
citomegalovirus, 458, 459
citopatologia, 454
citoplasma, 84
citoscheletro, 22f
citotossicità

cellulare anticorpo-dipendente, 458
cellulare non specifica, 458
cellulare anticorpo-dipendente (ADCC), 458,

634
citrato liasi ATP-dipendente, 232
Citrobacter rodentium, 566, 579
clade, 224
Cladosporium fulvum, 666
clamidie, 56
classe, 493
classificazione

artificiale, sistemi di, 493
binomiale, sistemi di, 493
degli organismi viventi, 6f, 493
dei batteri, 496
dei virus, 419
fenetica, sistema di, 494
naturale, sistema di, 494

clone, 110

cloramfenicolo, 137f, 358
meccanismi di resistenza, 358

cloro, 133
clorobi epibionti, 225
clorofilla, 208, 209, 212

in batteri aerobi, 224
cloroplasti, 216, 217f
clorosomi, 210, 224

struttura, 212f
clostridi, 173, 174, 175
Clostridium, 89, 130, 173, 564, 567, 598, 667

ciclo vitale, 90f
Clostridium aceticum, 92
Clostridium acetobutylicum, 173
Clostridium botulinum, 131, 173, 174, 596, 598, 599
Clostridium butylicum, 173
Clostridium butyricum, 173
Clostridium cellulolyticum, 174
Clostridium difficile, 174
Clostridium pasteurianum, 174
Clostridium perfringens, 174, 270, 620
Clostridium tetani, 174, 596, 598, 599
Clostridium thermoaceticum, 173
Clostridium thermocellum, 174
cobalto, 100
cocco, 22
coccobacilli, 22
codice genetico, 351
codone, 351, 353

di stop, 354
d’inizio, 353
nonsenso, 298t, 354
sinonimo, 260

coefficiente
di accoppiamento semplice (SSM), 494
di similarità di Jaccard (Sj), 494

coenzima Q (ubichinone), 150, 206
coenzimi, 150
coiled-coil, 250
cointegrato, 273, 322
cointegrazione, 292
colicina E1, 267
colicine, 556
colite ulcerosa, 614
colon, 564

batteri “benefici”, 566
specie dominanti, 565f

colonia
batterica, 110, 546
granulocitaria, 624
macrofagica, 624
unità formante, vedi ufc
sciamante, 170f

colorazione
delle spore (metodo di Schaeffer-Fulton), 89
di Gram, 24
di Ziehl-Neelsen, 58

colorimetro, 114
coltura, 574

in batch, 118, 120, 121
cellulare in virologia, 452
continua, 121f
di cellule primarie, 453
pura, 112
in sistema chiuso, 118
a termine, 118

Comamonas, 199
commensalismo, 557
competenza, 326, 328

artificiale, 328
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e apparati di trasformazione, 326
proteine di, 314
significato biologico, 330
sviluppo, 327f

competizione, 535
tra organismi, 4

complessi-antenna, 212
complesso

binario, 340
cAMP·CRP, 364, 366f
del recettore NK, 621
del TcR, 641
flavoproteina/NAD(P)H ossidoreduttasi, 216
MAC, 622
maggiore di istocompatibilità (MHC), 620,

632, 643
di classe I (MHC-I), 620, 625, 643, 644f
Q pool/citocromo bf, 216

RecBCD, 290
sinaptico, 294
ternario, 340

componenti
cellulari, 632

biosintesi, 32
vasoattivi, 635

composti fenolici, 669
comunicazione intracellulare batterica, 536
comunità microbiche, 535
concentrazione microbica, 121f
condizione permissiva, 299
condizioni ambientali, variabilità, 535
conidi, 524
coniugazione, 264, 313, 315, 316, 321, 334

di Escherichia coli, 315f
di tipo F, 320f
esperimento di controllo, 317f
esperimento di Lederberg e Tatum, 316f
inizio del trasferimento del fattore F, 322f
interspecie, 325
tra un ceppo HFR e un ceppo F–, 324f

conta delle colonie, 115
diretta al microscopio, 115
in piastra, 115
totale, 112, 114, 115
vitale, 115

contagium animatum, 14
contig, 483
controllo della crescita microbica

metodi chimici, 129
metodi fisici, 129

conversione
energetica, 212
lisogenica o fagica, 271

cooperatività del legame, 363
cooperazione, meccanismi di, 535, 536
coppia

redox, 145
speciale, 212

core, 51, 56, 92
core (lipopolisaccaride), 50, 51, 54
core (nel flagello delle spirochete), 80
core (parete dei micobatteri), 56
core (RNA polimerasi), 340, 346, 347
core (spora), 92
core (virus), 418, 442, 462, 469, 475
core genome, 483
corepressore, 363, 375
Coriolus, 657
Coronaviridae, 424
corpi

apoptotici, 610
di inclusione, 85

virali, 425
fruttiferi, 95

corpo basale, 77
corsa, 77
corteccia (spore), 91

formazione, 91
Corynebacterium, 559, 562, 563
Corynebacterium diphtheriae, 572, 584, 596
Corynebacterium renale, 584
cpxA/cpxR, 551
recettore CR1, 622
CR2, 622
Crenarchaeota, 250, 275, 516, 518
crescentina, 23
crescita

filamentosa, 113
microbica, 116, 118, 555, 619

diauxica, 120
in batch, 118, 120, 121
continua, 121
controllo, 129
descrizione matematica, 116
effetto della concentrazione di Na+, 125
effetto della temperatura, 122
esponenziale, 119
fattori che influenzano, 122
in risposta all’ossigeno, 125
rappresentazione grafica, 118

crisofite, 520, 521f
CRISPR-Cas, sistema, 18, 335, 448
cristallo parasporale, solubilizzazione, 94f
cromosoma, 637, 642

controllo della replicazione e della
segregazione, 411

segregazione, 411
topologia, 362
batterico

architettura, 251
circolare, 253
lineare, 253
numero, struttura e dimensioni, 253
organizzazione, 256
ripartizione, 402
singolo, 253

crossing over, 293, 336
crosslinking, 303
CSF (competence and sporulation factor), 545
CtrA, 408, 409

controllo della distribuzione spaziale, 410
controllo temporale, 409

Culex pipiens, 570
cumermicina, 251
curli, 550, 592, 627
curva di crescita, 118
CXCL-8, 626
Cyanobacteria, 214, 218, 402, 496t, 514t
Cycas, 658
Cylindrospermum, 221f, 238

D
DAEC, 578, 584
danni al DNA, 291, 304, 306

da radiazioni UV, 303f
e ciclo cellulare, 396
riparazione infedele, 298
riparazione per ricombinazione, 305
riparazioni, 304

daptomicina, 32

Darwin, Charles, 494, 497
defensine, 604, 605, 667

α-, 605
β-, 605, 614, 619
θ-, 606

Deferribacter, 59f, 514t
Deferribacteres, 496t, 514t
degradazione di composti inquinanti, 483
deidrogenazioni, 145
Deinococcus radiodurans, 255, 306
Deinococcus-Thermus, 496t, 512t
Delftia, 199
Delisea pulchra, 542
dendrogramma, 503f
denitrificazione, 181, 182f, 205, 662, 663

comparazione batteri e funghi, 182f
in Pseudomonas, 182f

densità ottica (OD), 114
deossinucleotidil transferasi terminale (TdT), 640
deriva antigenica (antigenic drift), 468
desmosomi, 603, 604f
destrine, 191
Desulfovibrio, 183, 184
diaminoacidi, 34f
diatomee, 520, 522f
diauxia, 120, 364, 367
diazotrofi, 236
Dictyocha, 520
Dictyoglomi, 496t, 512t
dieteri, 27
difese

fisiche contro i patogeni, 602
“strutturali” dei microrganismi, 626

differenziamento cellulare, 387, 391, 403
batteri, 88, 387, 391, 406
come risposta adattativa, 406

diffusione (o trasporto passivo), 105
facilitata, 106
semplice, 106

1,3-difosfoglicerato, 229
di-GMP ciclico, 551
diluizioni seriali, 116
dimensione del poro, classificazione delle tossine,

595
dimeri di timina, 303
dinoficee, 523
diossigenasi, 196
diplobacilli, 22
diplococchi, 22
diptericina, 608
disinfettanti, 133
divergenza nucleotidica, 502f
diversità

combinatoria, 639
giunzionale, 640
immunitaria, meccanismi molecolari, 638
metabolica, 142

divisione
binaria, 100
cellulare multipla, 392
degli organuli cellulari, 400f
delle cellule procariote, 391
per scissioni multiple, 402

divisoma, 391
DNA, 4, 7

alieno, 576
allungamento, 285
avvitamento, 252
circolare, 248
confronto tra sequenze omologhe, 530
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contenuto percentuale in G+C, 499
controllo della fedeltà di replicazione, 305
eteroduplice, 327
extracellulare, 550
impacchettamento, 433
incapsidamento, 434f, 435f
melting, 340
modificazione e restrizione, 447
non codificante, 256f
omologia, 500f, 501t
proprietà topologiche, 250
riparazione dei danni, 304
ripartizione, 398
sequenze a replicazione autonoma (ARS),

279, 528
sintesi, 304
stato topologico, 250, 252
superavvolgimento, 252, 253f
trasferimento polarizzato, 317f
trasformante, 326

DNA girasi, 250, 252, 288, 291, 556
DNA polimerasi, 278, 282

I, 291
DnaA, 280, 408
dnaQ, 306
DNasi, 620
domini topologici, 253f

indipendenti, 252f
dominio

ATPasico (dominio ABC), 69
di oligomerizzazione (NOD), 613
di reclutamento e azione delle caspasi

(CARD), 613
immunoglobulinico, 633
LRR, 611, 613
tassonomico, 15, 493, 518
TIR, 611
transmembrana, 26

donatori di elettroni, 204
dose

infettiva, 575
letale 50 (DL50), 576

drosomicina, 608
Drosophila, 260, 279, 382, 527, 531, 607, 608, 609
Drosophila melanogaster, 610

armi molecolari, 607, 609
vie di segnalazione Toll e Imd, 607f

Dubos, René, 573

E
Ebolavirus, 471f
ecologia microbica, 536
ectendomicorrize, 657
ectomicorrize, 656, 657f
ectorizosfera, 654
effetto

citopatico, 453
Emerson o caduta nel rosso, 216
polare, 344

delle mutazioni nonsenso, 345f
effettori, 585, 632, 665

batterici, 584
Eikella corrodens, 561
elastasi, 619

dei neutrofili, 619
elementi

criptici, 268
genetici, 261, 315

accessori, 261, 274
mobili, 478

nell’evoluzione batterica, 272
in tracce, 100
trasponibili, 247, 266, 269f, 271, 291, 295
virali, 271

elettronegatività, 146
elettroni, 663

catena di trasporto, 103, 151, 152, 153, 155
donatori, 154f, 204
flusso inverso, 200, 203, 214
trasferimento primario e secondario, 215f
trasportatori di, 148
trasporto durante l’ossidazione

dell’ammoniaca, 204
eliobatteri, 214
elongasi, 39
eme, 150, 153
emoagglutinina, 421, 466
emolisine, 595

α-, 596
endoflagelli, 80, 81f
endomicorrize, 656, 657, 658f
endonucleasi, 669
endopeptidasi, 38
endorizosfera, 654
endosimbiosi, 569
endospora, 89, 92f, 655
endotossina, 51, 589
energia, 4, 7, 104, 143, 144, 186, 200

approvvigionamento di, 4
chimica, 104, 143
di Gibbs (G), 144, 153
diversità delle fonti organiche, 189
fonti, 7
libera, 143, 144

di formazione, 144
di Gibbs, 153
di idrolisi, 151f
variazione, 144

luminosa, 104
principali forme, 143
produzione, 28

enfuvirtide, 479
Enterobacter, 163, 170, 181, 667
Enterobacteriaceae, 168, 169, 262, 594, 619
enterobactina, 103, 579
enterobatteri, 163, 172f

identificazione, 172f
test diagnostici per la classificazione, 172f

Enterococcus, 47, 166, 567
Enterococcus faecalis, 334, 564
enterosomi, 86, 87f
Enterovirus, 419
entropia, 143
envelope, 50, 64, 75, 413, 418, 465
enzimi

che eliminano intermedi tossici dell’ossigeno,
126

di tipo allosterico, 372
eosinofili, 616
epibionti fototrofi, 225f
episoma, 270, 319
epiteli, 603

architettura, 604f
gastrici, 575
semplici, 603
stratificati, 603

epitopi, 634
equazione di Nernst, 147
eredità infettiva, 412
ericoidi, 657

errori (replicazione), 300, 304
Erwinia carotovora, 540, 545, 555, 667
escape (sistema immunitario), 608
Escherichia, 169, 181, 591
Escherichia coli, 26, 63, 69, 76, 84, 107, 150, 170,

247, 258, 274, 279, 285, 306, 315,
321, 330, 338, 361, 376, 383, 384,
392, 397, 493, 535, 549, 551, 558,
563, 566, 578, 583, 596, 605, 627, 669

cromosoma, 249f, 277f
della meningite neonatale (NMEC), 578
diarrogeni, 578
diffusamente aderenti, 578
diffusamente aderenti (DAEC), 580
diversificazione dei genomi, 274
enteroaggregativi (EAEC), 578
enteroemorragici (EHEC), 578
enteroinvasivi (EIEC), 578
enteropatogeni (EPEC), 578
enterotossigenici (ETEC), 578, 584
extraintestinali, 578
forme patogene, 578
siti potenziali di divisione, 397f
uropatogeni (UPEC), 579, 583f

Escherichia coli K12
geni, 275t, 319f

Escherichia coli O157:H7, 493
escissionasi, 293
escissione, 292

del profago λ, 333f
delle basi danneggiate, 304

esclusione
allelica, 639
di superficie, 321, 566
plasmidica, 266

esocrescita, 92
esonucleasi, w8
esopolisaccaridi (EPS), 549
esotossine, 590
esperimento

ciclo unico di crescita, 430
di Ebel-Tsipis, 331
di Griffith, 329f
di Hayes, 317f
di Lederberg e Tatum, 316f

espressione genica, 294, 363, 379, 423
controllo spazio-temporale, 387
regolazione, 294, 308, 360

essudati (piante), 655
estremità coesive, 427, 448
estremofili, 122
esulosio fosfato sintasi, 193
eterocisti, 220, 238
eterodimeri, 644
eterotrofi, 9, 101, 103, 200

facoltativi, 200
eterotrofia, 229
Eubacterium, 564
euglenoidi, 521t
Euglenophyta, 521t
Eukarya, 5, 21, 103, 217, 256f, 349, 495, 518
Euprymna scolopes, 536, 538, 571
Euryarchaea, 250, 291
Euryarchaeota, 249, 516, 517t, 518
evasione della risposta immunitaria, 458, 459t,

589, 626
eventi mutageni diretti, 301t
evoluzione, 6, 298, 337, 495
evoluzionismo, 12
extravasazione, 617
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F
FAD (flavina adenina dinucleotide), 148, 149f
Fagaceae, 656
fago/i, 308

a DNA a doppia elica, 434f
a dsRNA, 441
a RNA, 440
a ssDNA filamentosi, 439
a ssDNA isometrici, 439
a ssRNA, 440
adsorbimento, 431, 438f
analisi genetica, 436
della serie T, 437
diversità, 428
filamentosi, 427, 435f
involucro proteico, 426
modello, 426
lambdoidi, 445
rilascio e disseminazione, 435
riproduzione, 429
temperati, 271, 436
titolazione, 428
trasponibili, 266
virulento, 437

fago λ, 442
antirepressore Cro, 446
ciclo litico e lisogeno, 445
ciclo replicativo e impacchettamento del

DNA, 445f
genoma, 442, 443f
maturazione, 444
regione regolativa, 443
replicazione, 444f
replicazione θ e σ, 445
repressore CI, 446
trascrizione a cascata, 443
virione, 426

fago M13, 440f
fago MS2, ciclo vitale, 441f
fago N15

genoma, 433
profago-plasmide lineare, 446

fago Φ6, 441
fago ΦX174, 417, 440
fago T4, 427f

adsorbimento e iniezione del DNA in
Escherichia coli, 438f

inizio della replicazione, 439
replicazione, 439
virione, 426

fago trasducente P1, 446
fagocitosi di neutrofili e macrofagi, 618f
fagosoma, 629

alterazioni causate da Salmonella, 630f
fago-trasposone Mu, 294, 446

segmento G, 294
sito gix, 294, 295f

fagovar, 493
Falk, I.S., 573
Falkow, S., 573
fase

acidogena, 173
di crescita esponenziale, 117, 119
di eclisse, 423
di latenza, 119
di morte, 120
lag, 119
solventigenica, 173
stazionaria, 120

fattore
A, 543
di allungamento EF-Ts, 354
di allungamento EF-Tu, 354
di elongazione Tu, 665
F, 267

integrazione nel cromosoma, 326
stimolante, 624

fattori
di adesione, 548, 582
di crescita, 104
di virulenza, 575, 580, 581, 609t, 610f

specifici, 574
Nod, 660, 662f
σ, 340, 346

alternativi, 347
della sporulazione, 389f
e varie forme di oloenzimi, 346

FBP-fosfatasi, 229
Fe3+, come accettore di elettroni, 185f
Fe2+, ossidazione, 203
fenilalanina, inibizione feedback della biosintesi,

373
fenoli, 133
fenomica, 490
fenotipo

condizionale letale, 437
ereditabile, 298
mutatore, 305

fermentazione, 157
acetica, 175
aceton-butanolica, 173
acido mista, 164, 165, 171f
alcolica, 163, 165f, 169
2,3-butandiolica, 163, 168, 172f
degli aminoacidi, 174
dei bifidobatteri, 163
eterolattica, 163
lattica, 161
omoacetica, 173
omolattica, 161, 163f
ossidativa, 175
propionica, 168
secondaria, 171
test, 172f

feromoni, 543
ferredossina (Fd), 216
ferro, 95, 100, 103

agenti chelanti, 103f
ossidazione, 203

ferrocromi, 103
Ferroplasma acidarmanus, 203
ferro-zolfo, 150, 153
Fibrobacteres, 496t, 514t
ficobiline, 211
ficobilisoma, 211, 213f, 220
ficocianina, 211
ficoeritrina, 211
filamento

assiale, 80
di DNA, 249, 252, 259, 277f, 278, 282, 287f,

291, 338, 339
di glicano, 34, 35, 37, 38, 39, 42, 46
intermedio, 22
nel flagello, 77, 80

fillosfera, 654, 655
filogenesi, 497

metodi molecolari, 498
microbica, 496
molecolare, 497, 498

filogenomica, 507
Filoviridae, 424, 469
filtrazione, 131
fim, 583
FimA, 584
fimAICDHF, 592
fimbrie, 82, 221, 549, 582

P, 579
Pef, 592

FimH, 583
fioritura, 222
Firmicutes, 40, 217, 225, 496t, 513t, 564, 567
FISH (fluorescent in situ hybridization), 506, 508f
fissatori d’azoto, 236
fissazione della CO2, 101, 208, 229, 233f
fitanile, 27f
fitasi, 240
fitati, 240
fitness, 260, 502, 571, 586
fitolo, 209
FlaA, 575
FlaB, 575
flagelli, 23, 76, 549

assemblaggio, 81f
di un Gram negativo, 77f
movimenti, 77
organizzazione, 77f
polari e peritrichi, 76
struttura, 77

flagellina, 77, 608, 613, 665
flavin adenin dinucleotide, vedi FAD
flavina mononucleotide, vedi FMN
flavivirus, 463, 465
Flavobacterium, 181
flavoproteine, 148
flocculo, 546

formazione, 547, 553f
flora batterica, 558

acquisizione nel neonato, 565f
e obesità, 567
endogena, 558

flusso
ciclico, 216
fotosintetico, 214
inverso degli elettroni, 203, 205

fluttuazioni, 310
FMN (flavina mononucleotide), 148, 149f
folding, 348, 382
Fomes, 657
Foraminiferi, 519t
forca replicativa, 260f, 278
forza proton-motrice (FPM), 152
FOS (frutto-oligosaccaridi), 569
fosfati inorganici, 240
fosfatidiletanolamina, 25f
fosfatidilserina, 25f
fosfato, 8

riserve, 86f
fosfoadenosina fosfosolfato reduttasi, 239
3′-fosfoadenosina-5′-fosfosolfato, 239
fosfoenolpiruvato (PEP), 36, 107
3-fosfoglicerato, 229
fosfolipidi, 7, 24, 228
fosfomicina, 42
fosforelé, 388

regolativo della sporulazione, 388f
fosforibulochinasi, 229
fosforilazione, 539

a livello del substrato, 151, 152f
a livello di membrana, 152
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non ciclica, 216
ossidativa, 152

fosforo, 8, 100, 102, 240
fosforoliasi, 190
fosfotransferasi, 107, 147
fotoautotrofi, 9, 104, 207, 221

obbligati, 221
fotoeterotrofi, 9, 104, 208
fotofosforilazione, 152, 155, 208, 209, 214

catena di trasporto degli elettroni, 155
fotoriduzione, 209
fotosintesi, 104, 207

anossigenica, 214, 215f
ciclica anossigenica, 217
ossigenica, 209, 214, 216

fotosistema
I (PSI), 214
II (PSII), 214

fototrofi, 8, 104, 143, 207, 214
facoltativi, 208
obbligati, 208

fototrofia, 200, 207, 212
Fox, George E., 495
FPM, vedi forza proton-motrice
frameshift, 259, 615
frammentazione, 113
frammento

Fab, 633
Fc, 633

Frankia, 658
Frankia alni, 658
Frankia-Alnus, 659f
fratricidio, 406
fruttosio difosfato-1-fosfoidrolasi, 229
fts, 392
FtsI, 394
FtsZ, 394
fucoxantina, 520
fumarato, 661
funghi, 518, 522, 523t, 524

parete cellulare, 524f
Fungi, 5
furanone alogenato, 543f
Fusarium oxysporum, 181
Fusobacteria, 496t, 514t
Fusobacterium, 560, 561
Fusobacterium nucleatum, 561

G
β-galattosidasi, 364
galattosio

metabolismo, 371f
operone, 371
utilizzo, 371

gal, 371
galE, 369
galETK, 369
galK, 369
Gallionella, 203
galP, 369
galT, 369
GALT (gut associated limphoyd tissue), 568, 637
galU, 369
ganciclovir, 480
G+C, contenuto percentuale, 501t
GcrA, 408
GDH, vedi glutamato deidrogenasi
gelatinasi, 619
Geminiviridae, 414
gemmazione, 113

di proteobatteri prostecati, 403
generazione, 10, 116
genere, 493
genetica classica, 529
geni, 501

asimmetrie e distribuzione nel cromosoma,
259

cassetta, 271
e forca replicativa, 260f
gruppo-specifici, 506
housekeeping, 505
nod, 661, 662
non essenziali, 257f, 314
ops, 669
orientamento nel cromosoma, 259
ortologhi e paraloghi, 504

genoma, 527
annotazione, 483
architettura, 254f, 274
batterico, 247, 261, 312, 335
collettivo, 565
dimensioni, 256f
fagico, 426
minimo, 258f
plasticità, 312
sequenziamento, 482
virale, 271, 413, 423

genomi virali, 261
diversità, 414
a DNA a doppia elica, 423
a DNA a singola elica, 423
a DNA parzialmente a doppia elica, 425
a RNA a doppia elica, 423
a RNA a singola elica con polarità positiva,

424
a RNA a singola elica con polarità positiva con

intermedi a DNA, 424
a RNA con polarità negativa, 424

genomica, 482
funzionale, 487

GENRE (metabolic genome-scale network
reconstructions), 491

Gentianaceae, 658
Geobacter, 185
Geothrix fermentans, 185
germinazione, 89
GFP (green fluorescent protein), 394
Giardia, 519f
Giardia lamblia, 519f
giare per anaerobiosi, 127f
giunzione

di estremità non omologhe, 291
di Holliday, 291

glicano tetrapeptide, 33
di Escherichia coli, 34f

gliceraldeide-3-fosfato, 229
glicerolo, 243

chiralità, 27
glicilcicline, 358
glicina betaina, 125
glicocalice, 23
glicogeno, 190, 221, 231

biosintesi, 243f
degradazione, 191f
granuli, 221

glicolipidi fenolici, 56
glicolisi, 152f, 158
glicopeptidi, 47, 48
glicoproteine, 418
glicosilasi, 305

globuli bianchi, 615
Glomales, 658
Glomeromycota, 523t, 658
β-1,3 glucanasi, 667
β-glucani, 665, 669
glucano, 523, 524f
Gluconacetobacter, 552
Gluconacetobacter xylinus, 551, 552
gluconeogenesi, 229, 231f
6-gluconico deidratasi, 160
Gluconoacetobacter, 667
Gluconobacter, 175
Gluconobacter oxidans, 175
glucosio, 19, 158, 189

degradazione ad acido piruvico, 158
glucosio-6-fosfatasi, 229
glutamato deidrogenasi (GDH), 234, 235f
glutamato sintasi, 234, 235f
glutamina, 661
glutamina sintetasi (GS), 223, 234, 235f, 374

controllo da feedback, 374f
glutamina sintetasi (GS)-glutamato sintasi

(GOGAT), 234
GMCSF (granulocyte-macrophage colony-stimulating

factor), 624
goblet cells, 604
gonococcal genetic island, 326
Gonyaulax, 522
gp41, 473
gp120, 473
gradiente

elettrochimico protonico, 153
protonico, 152

grado di similarità, 494
graenzimi, 652
Gram, colorazione di, 24, 56
grandi virus a DNA nucleocitoplasmatici

(NCLDV), 475, 476
granuli, 619

azzurrofili, 619
di riserva, 85
di zolfo, 86, 221
metacromatici, 85
primari, 619
secondari, 619
specifici, 619

granulociti, 615
granzimi, 621
green chemistry, 17
gruppi tassonomici, 512
gruppo di incompatibilità (Inc), 266
GTP-binding proteins, 597
guanina, 608

ossidazione spontanea, 307f
Gymnospermae, 656
gyrA, 251
gyrB, 251

H
Haemophilus, 560
Haemophilus ducreyi, 270
Haemophilus influenzae, 17, 66, 270, 326, 330, 482,

562
genoma, 482f

Halobacterium salinarum, 255
Halococcus, 125
Halomonas, 199
Hansenula, 194
HAO, vedi idrossilamina ossido-reduttasi
HAP (histidine-aspartate phosphorelay), 361
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HD5 (Human Defensin 5), 605
HD6 (Human Defensin 6), 605
heat shock, 382, 383
Helicobacter pylori, 72, 75, 124, 249, 284, 325, 563,

574, 575, 577
fattori di virulenza, 575f

Heliobacterium, 214, 225
Hepadnaviridae, 425, 455, 458
hepadnavirus, 473
herpes simplex, 456

di tipo 1, ciclo replicativo, 460f
herpes virus umano di tipo 8 (HHV-8), 457
Herpesviridae, 423, 458
herpesvirus, 455
Hfr, ceppi batterici, 317, 323
HH, vedi idrazina idrolasi
hilA, 592
hilC, 592
hilD, 592
histone-like proteins, 249
HLA-A, 644
HLA-B, 644
HLA-C, 644
HLA-DP, 644, 645
HLA-DQ, 644, 645
HLA-DR, 644, 645
HLA-E, 644
HLA-F, 644
HLA-G, 644
hly, 596
hlyC, 596
hns, 250
Hooke, R., 9
horizontal gene transfer, 313
host cell killing , 401
HTLV-1, 456
Hydrogenophaga, 199
Hymenoscyphus, 657
Hyphomicrobium, 194

I
IBD (inflammatory bowel diseases), 586, 615
ibernazione, 406
ibridazione competitiva, 488f
icaADBC, 549
ICAM1, 617
ICAM2, 617
icosaedro, 417
IcsA, 577, 580
ICTV (International Committee on Taxonomy of

Viruses), 419
identificazione, 493
identità cellulare, 3
idrazina idrolasi (HH), 206f
idrocarburi

alifatici, 196
aromatici, 196

idrogenasi, 145, 200
idrogenazioni, 145
idrogeno, 100, 101

atomi, 148, 153
ossidazione, 200

idrogeno solforato (H2S), 201
idrogenobatteri, 104
idrogenosoma, 520f
idrossamati, 103
idrossilamina, 204
idrossilamina ossido-reduttasi (HAO), 204
idrossimetilcitosina, 427
idrossimetiluracile, 427

idruri
ionici, 146
salini, 146

ife, 22, 524
cenocitiche, 524
monucleate, 524
plurinucleate, 524
riproduttive, 524
settate, 524

Ig, vedi immunoglobulina
IgA, 634, 635f, 636

secretorie (sIgA), 604, 637, 641
IgD, 634, 637
IgE, 634, 635
IgG, 634, 635f
IgM, 634, 635, 637t
IL-2, 651
IL-4, 652
IL-12, 652
immature dendritic cells (iDC), 649
immunità, 267

acquisita, 606
adattativa, 606, 607t
cellulare, 606
cellulo-mediata, 606
innata, 606, 607t
innata primaria, 664
innata secondaria, 665
specifica, 606
umorale, 606

immunoglobulina, 604, 631, 633, 634, 636,
637

di membrana (mIg), 615, 631
organizzazione dei loci, 637, 638f
struttura, funzione e distribuzione, 637t
superfamiglia, 633

immunopatologia, 458
indicatore batterico, 428
induttore, 363
infezione, 542, 660

batterica, 138
nosocomiale, 566, 575
virale, 457
virale cronica di tipo trasformante (virus

oncogeni), 456
virale litica, 455
virale persistente di tipo cronico, 455
virale persistente di tipo latente, 455

informazione genetica, 4, 7, 90
inibitori

della trascrizione, 350
della β-lattamasi, 45, 141t
di proteasi, 667
non-nucleosidici, 480
nucleosidici, 480

inibizione
da prodotto finale, 372f
della replicazione del genoma virale, 479
dell’assemblaggio virale e della maturazione,

480
dell’attacco e della penetrazione del virus,

479
iniettosoma, 586f
InlA, 586
InlB, 586
innesco, 573, 611, 624, 661
inoculazione incrociata, 659
int, 271, 293
integrasi, 292, 293
integrative conjugative elements (ICE), 325

integrazione di DNA estraneo nel genoma
batterico, 335

integrine, 617
integrità dell’informazione genetica, 298

meccanismi, 301f
integroni, 261, 271, 272f
interazione

Agrobacterium-piante, modello, 668
microrganismo-animale, 557
microrganismo-organismo vegetale, 654
microrganismo-ospite, 558
tra batteri, 535
tra rizobi e radici delle leguminose, 660f

interferoni, 457, 613, 624
-α, 613
-β, 613
-γ, 642

interleuchine
-1, 611
-3, 624
-4, 624
-8, 624
-10, 624
-12, 624
-13, 624

intimina, 579, 628
inulina, 569
Inv, 586
invasine, 584
invasività, 584

meccanismi molecolari, 585
inversione, 292

geneticamente programmata di sequenze di
DNA, 293, 294

invertasi, 292, 294
invF, 592
invGEABCIJ, 592
involucro

corticale, 91
pericapsidico (envelope), 418

ipermutabilità
permanente, 307
transiente, 307

ipermutazione, 307
somatica, 638, 640

ipertermofili, 122
ipotesi

adattativa, 309
mutazionale, 310

isole genomiche, 260, 337, 580
di patogenicità, 258, 260, 577, 578f
di saprofitismo, 260
di simbiosi, 260
ecologiche, 260

isoleucina, 374
isomerasi, 193
isoprenoidi, 27
isotipi anticorpali, 634
isozimi, 498
istamina, 635
istidina chinasi, 361
istoni, 249
Ixodes, 255

K
killing , 617, 620
KIR, 621
Klebsiella, 170, 579

capsula, 61f
Klebsiella granulomatis, 170
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Klebsiella oxytoca, 65
Klebsiella pneumoniae, 170
Kluyver, A., 496
Koch, R., 12, 14

postulati, 15, 16f, 574
Korarchaeota, 516, 517t
Krebs, vedi ciclo di Krebs

L
lac, 364, 365f, 366f, 367f
lacO, 253
Lactobacillus, 161, 167, 563, 564, 568
Lactobacillus acidophilus, 167, 563, 568
Lactobacillus bulgaricus, 166
Lactobacillus casei, 161, 563
Lactobacillus cellobiosus, 563
Lactobacillus fermentum, 563
Lactobacillus pentoaceticus, 163
Lactobacillus pentosus, 161
Lactobacillus plantarum, 166
Lactobacillus rhamnosus, 568
Lactococcus, 49, 163, 166
ladderane, 205
lagging strand, 259, 286
Lamarck, Jean B., 497
Lamp1, 629
lantibiotici, 49, 545, 556
lasI, 541, 542
LasR, siti di legame, 541
Last Universal Common Ancestor (LUCA), 495
β-lattamasi, 269

inibitori, 50
β-lattamici, 38, 60
lattoferrina, 604
lattosio, 189

come fonte di energia, 190f
geni coinvolti nel catabolismo, 365f
idrolisi, 364f
operone, 364, 365f
trasporto nella cellula, 366

leading strand, 259, 260, 285
lectine, 611, 624, 650, 660
LEE (locus of enterocyte effacement), 579
legami

crociato 3-4 diretto, 35
etere, 27
ad alta energia, 151f
peptidici crociati, 35f
sulfoanidridici, 151

Legionella, 586, 620, 629
Legionella pneumophila, 72, 550, 583, 629
Leguminosae, 658
Leptospirillum, 203
Leptothrix, 203
leucine rich proteins, 613
leucine zipper, 665
leucine-rich repeats (LRR), 613, 665
leucociti, 615, 617f

polimorfonucleati (PMN), 616
trasmigrazione, 618f

Leuconostoc, 163, 167
Leuconostoc mesenteroides, 163
leucotrieni, 626
LexA, 384
L-glicerolo, 27
libreria metagenomica, 486
lievito/i, 522, 524

separazione dei cromosomi, 528f
tipi di plasmidi, 529f
trasformazione ricombinazionale, 530f

ligandi, 363
lincosamidi, 355
linea mieloide, 613
linee cellulari continue, 453
linfociti, 67, 605

attivazione, 651
selezione, 642
selezione clonale, 607

linfociti B, 615, 631
naïve, 640
sviluppo, 640f

linfociti citotossici (CTL), 617f, 650
linfociti T, 615, 641

autoreattivi, 642
CD4+, 616
CD8+, 616
citotossici, 616, 650
helper, 617, 651, 652, 655
helper, polarizzazione della risposta, 652
helper TH1, 652
helper TH2, 652
polarizzazione della risposta, 653f
regolatori (Treg), 616
selezione negativa, 642
selezione positiva, 642

Linneo, 493, 494
lipide/i, 192, 241

A, 51
di membrana, struttura, 26
I, 37
II, 37
ladderane, 205

lipopeptidi, 32, 140t
lipopolisaccaride (LPS), 51f, 52, 548, 608, 665

trasporto, 50, 54, 75
lipoproteine27, 608

trasporto, 53, 53f
lisi, 622

cellule microbiche, 621
osmotica, 33

lisogenia, 271
lisozima, 34f, 604
Listeria, 567, 596
Listeria monocytogenes, 578, 586, 605, 620

meccanismo di internalizzazione, 588
litoautotrofi, 200t
litotrofi, 9, 104, 156
locus, 644

agr, 544
H, 637
κ, 637
λ, 637
MHC, organizzazione dei loci, 644f

lpfABCDE, 592
Lpt, sistema, 55
LRR, 611, 613, 614, 665
luce, 8
Lupinus mutabilis, 658
luxICDABE, 537, 538
luxR, 537, 539, 540
lysogenic conversion genes (LCG), 335

M
MAC, complesso, 622
macchia oculare, 519
macchinario BAM, 52f
macrodomini funzionali, 260
macrofagi, 605, 616, 617, 620, 652

attivazione, 621
macrolidi, 32, 141t, 355

meccanismi di resistenza, 356f
struttura, 355

macromolecole, 548
biologiche

elementi, 100
idrolisi, 108
trasporto dei prodotti di degradazione,

108
cellulari, 7

composizione elementare, 7
secrezione, 63
sintesi, 228, 230f

macronutrienti, 100, 101t
magnesio, 100, 103
magnetosomi, 87
malattie autoimmuni, associazione di NOD1 e

NOD2, 614t
malattie infettive, 552

associazione di NOD1 e NOD2, 614t
mal, 363, 368
malT, 368
maltosio, 190

come fonte di energia, 190f
operone, 363, 368

MAMP, 609, 664
MAMP-PRR, sistema, 664
manganese, 100
manipolazioni genetiche, 530
mannano, 523, 524
mannosio, 624
mappatura a tempo mediante coniugazione

interrotta, 318f
mappe genetiche, 273
Marasmius, 657
maraviroc, 479
marcatori molecolari, 501
maree rosse, 522
Marinobacter, 199
Marshall, Barry J., 574
Mastigophora, 518
mastociti, 616
MAT, 527
maturazione dell’affinità, 640
MBP (mannan binding protein), 624
MD2, 612
mediatori dell’infiammazione, 622
meiosi, 21, 312, 391
membrana

esterna, 23, 50, 51, 53, 56
biogenesi, 54f

interna, 23, 65f
permeabilità, 105f
plasmatica, 3, 23, 25f

antibiotici che agiscono su, 29
barriera selettiva, 28
composizione chimica, 25
negli Archaea, 27

membrane fotosintetiche, 209
memoria immunologica, 631
menachinone, 150
mesofili, 122
Mesophilobacter, 199
Mesorhizobium, 659
metabolismo, 4, 142

centrale, 8, 189
fermentativo, 157
ossidativo, 176f
respiratorio, 178
schema generale, 143f
secondario, 135
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metaboliti
precursori, 8
secondari, 135

metaboloma, 565
metabolomica, 490, 491f
metagenomica, 484, 486f
metalloproteasi, 619
metano, 186

ossidazione aerobica, 193f
ossidazione anaerobica, 195f

metano monossigenasi, 193
metanogenesi, 185, 186

con acetato, 189f
con substrati contenenti gruppi metilici, 188f
conservazione dell’energia, 186
da CO2 e H2, 188f
e acetogenesi, 185, 187

metanogeni, 518
metanotrofi, 193
metazoi, 518
Methanobacterium thermoautotrophicum, 249
Methanobrevibacter smithii, 564
Methanococcus, 255
Methanococcus voltae, struttura del flagello, 82f
Methanothermobacter thermautotrophicus, 379
Methylobacterium, 199
Methylocella, 194
Methylococcus, 198
Methylococcus capsulatus, 193
Methylocystis, 198
Methylophilus, 198
Methylosinus, 198
metilotrofi, 193
metionina, 354

regolazione della sintesi, 380f
metodo delle placche, 428, 454
metofili, 193, 198
mglBAC, 369
MHC, vedi complesso maggiore di

istocompatibilità
MIC, vedi minima concentrazione inibente
micelio, 22

vegetativo, 524
micobatteri, 57
micoplasmi, 55
micorrize, 523, 656, 657

delle Ericales, 657
delle orchidee, 657

microaerofili, 126
microambiente altamente ossidante, 665
microarray, 408, 488, 490

a DNA (DNA chips), 487, 488
Microbacterium, 163
microbiologia, 558, 580

aree specialistiche, 18
evoluzione, 9

microbioma, 565
microbiota, 557, 558

del tratto gastrointestinale, 563
della cavità orale e dell’orofaringe, 559
della pelle e del naso, 559
delle vie respiratorie, 560, 562f
delle vie urogenitali, 562
residente, 559
transiente, 559

Micrococcus, 559, 562
microcolonia, formazione, 536f, 547, 548
microcompartimenti cellulari, 86
microflora, 558

del cavo orale, 560f

e sistema immunitario, 568
endogena, 558

β2-microglobulina, 644
Micromonospora, 135, 350, 357
micronutrienti, 100, 102t
microplasmodesmi, 220, 222
microrganismi

eucarioti, 518
non coltivabili, 127
patogeni, evoluzione dei genomi, 580f

microrganismo, 3
come agenti di malattie, 14
determinazione quantità, 114
distribuzione nell’ambiente, 13
e nuove tecnologie agrarie, 669
scoperta, 9

microscopio ottico, 3
microvilli, 604
midollo osseo, 615
Mimivirus, 476
min, 392, 397
Min, sistema, 397
mineralizzazione, 178
minima concentrazione inibente (MIC), 139
misappaiamento, 301
misreading dell’mRNA, 358
mitosi, 20

modelli di ripartizione e segregazione, 391
mixobatteri, 95

corpi fruttiferi, 95
mixotrofi, 104, 201
MMR (mismatch repair), 304, 304f
mob, 321
modalità di trasporto attraverso la membrana, 105
modelli

di ricombinazione, 291
di Campbell, 293f
di Helmstetter e Cooper, 397f

MOFS (multiple organ failure syndrome), 625
molecole

costimolatorie, 607, 620, 625, 649
segnale, 119

molibdeno, 100, 238
Monera, 5
monobattami, 45
monociti, 617, 620
monossigenasi, 196
monosaccaridi, 8
Monotropaceae, 657
monotropoidi, 657
Moraxella, 560
Moraxella catarrhalis, 562
morbo di Crohn, 614, 615
morfogenesi

delle cellule batteriche, 22
virale, 433

morfologia, 299
batterica, 21

morfovar, 493
Morganella morganii, 596
morte cellulare programmata, vedi apoptosi
morte microbica, cinetica, 129f
motore flagellare, 77
movimento (tassi), 406

dei batteri, tipologie, 78f
mpf, 315
mRNA, 338
msDNA (multicopy single-strand), 272
MTB, complesso, 57
MTH, 475

mucigel, 655
mucina, 604
mucinasi, 575
muco, 604
mucose, 454

sistema immunitario, 637
muffe, 524
mukB, 250, 251f
multilocus enzyme electrophoresis (MLEE), 591
multilocus sequence typing (MLST), 591
muramidasi, 37
muramildipeptide (MDP), 614
mureina, 24, 32
Murray, Everitt G.D., 496
mutagenesi, 299
mutageni, 300, 301t
mutanti, 298

attenuati, 573
auxotrofi, 300, 308
letali condizionali, 300
metabolici, 300
morfologici, 299t
nutrizionali (auxotrofi), 299t
nutrizionali (catabolici), 299t
post-adattativi, 310
resistenti, 299t
resistenti ad antibiotici, 300, 308
resistenti al fago, 308
termosensibili, 300, 437f
tipi, 299t

mutazione, 298, 300, 305, 308
adattativa, ipotesi di origine, 309
da lesione al DNA, 303
eventi alla base, 300
fissazione, 302f
generazione, 298
indotta, 300
letale, 299
a livello molecolare, 298t
neutrale, 299
non-permissiva, 299
pato-adattativa, 580
post-adattativa, 310
puntiforme, 299
silente, 299
spontanea, 300, 305
termosensibile, 393f

mutualismo, 557
mutualismo obbligato, 569
MVOC (microbial volatile organic compounds), 670,

671f
Mycobacterium, 56, 57, 58, 629
Mycobacterium leprae, 258, 574
Mycobacterium tuberculosis, 15, 57, 131, 258, 284,

572, 615, 629
Mycoplasma, 500, 560, 580, 586
Mycoplasma genitalium, 257, 258t, 346, 361, 394,

580
geni essenziali e non essenziali, 257f

Mycoplasma pneumoniae, 404f
Myoviridae, 426, 446
Myrtaceae, 656
Myxococcus xanthus, 272, 405

N
N-acetilglucosamina, 33, 523
NAD, 148, 176, 216
NADH

riossidazione, 161
sintesi, 214
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NADH deidrogenasi, 148
NADH ossidasi, 166
NAD+(NADP+)/NADH(NADPH), 148
NADP, 148
Nanoarchaeota, 516, 517t
Nanoarchaeum equitans, 256, 275
NAP (nucleoid-associated proteins), 249
natural killer (NK), 615, 620
NBS, 665
NE (neutrophil elastase), 619
necridi, 113
nef, 473
nefelometro, 114
Neisseria, 560, 562, 583, 584, 610, 624, 628

variazione antigenica della pilina, 628
Neisseria gonorrhoeae, 65, 270, 326, 327, 583
Neisseria meningitidis, 76, 501t, 583, 584
Neocallimastigomycota, 523t
NER, vedi riparazione mediante escissione di

nucleotidi
NET (neutrophil extracellular trap), 619

assemblaggio, 619f
neuraminidasi, 466
Neurospora, 289, 316
Neurospora crassa, 6, 16
neurotossine, 598
neutrofili, 616, 617, 621f
NF-κB, 568
NGC (next generation sequencing), 482
nif, 507, 661
nisina, 545
nitrato, 663, 664

assimilazione, 235
denitrificazione, 181
riduzione assimilativa, 102, 236

nitrato reduttasi assimilativa, 236
nitrificanti, 204
nitrificazione, 204, 662, 663
nitriti, 204
nitrito ossidoreduttasi, 204
nitrito reduttasi assimilativa, 236
nitritobatteri, 204
nitrito-ossidanti, 204
Nitrobacter, 204, 206
Nitrococcus, 204, 663
nitrogenasi, 222, 236, 660
nitrogenasi reduttasi, 236
Nitrosobacter, 663
nitrosobatteri, 204
Nitrosomonas, 204, 205f, 663
Nitrosomonas europea, 204, 206
Nitrosospira, 663
Nitrospina, 204
Nitrospira, 663
Nitrospirae, 496t, 514t
NKC, vedi complesso del recettore NK
NLR, 611, 613

e malattie infiammatorie dell’intestino, 615
Nocardia, 135, 281
nocciolo, 51
NOD, 613, 662f
Nod1, 613

moduli strutturali, 613f
Nod2, 613

moduli strutturali, 613f
nod box, 662
nodA, 661
nodB, 661
nodC, 661
nodD, 662

nodE, 662
nodF, 662
nodH, 662
nodL, 662
nodPQ, 662
nodS, 662
nodU, 665
nodulazione della soia, 660f
noduli radicali, 658

formazione, 660f
fotografie, 659f

nodX, 662
nodZ, 662
noe, 662
noeC, 662
noeE, 662
noeI, 662
nol, 662
nolK, 662
nolL, 662
nolO, 662
nomenclatura, 493
non-self, 606, 632, 643
nopalina, 669f
novobiocina, 140f, 251
nucleocapside, 413
nucleoide, 85, 248

proteine associate, 251t
struttura fisica, 248

nucleosidi
pirimidinici, 240
purinici, 240

nucleotidi, 8
biosintesi, 240
pirimidinici, 240
purinici, 240

numero
di generazioni, 310
di legame topologico, 252
di ossidazione, 146

nutrizione microbica, 100

O
occlusione del nucleoide, 398, 399f
octopina, 669f
OD, vedi densità ottica
oligotrofia, 535
Oligotropha, 199
oloenzima, 340, 346
omeostasi, 3, 360
omologia tra sequenze di DNA, 499, 500, 501t

misura della, 501
omoserin-lattone, 537, 539, 542

produzione, 539f
OMP (outer membrane protein), 51
OmpF, struttura, 52f
ompT, 580
onc, 669
opanoidi, 26, 26f
operatori, 347, 363, 368
operone

criptico, 310
monocistronico, 339
policistronico, 339

opine, 669
ops, 669
opsonizzazione, 458, 611, 618, 621, 634

dei batteri, 621, 623f
optimum, 122, 171
Orchidaceae, 657

ordine, 493
organismi

modello, 5, 20
pluricellulari, 3
unicellulari, 3

organismo vivente, 3
classificazione, 5, 6f
proprietà comuni, 5f

organo linfoide primario, 615
organoeterotrofi, 9
ori, 253, 439
oriC, 277, 279, 284
origine

della specie, 12
della vita, 12, 492f
di replicazione (sito ori o oriC), 277

oriT, 320, 325
ormogoni, 113, 221
orologio molecolare, 498
orthomyxovirus, 416, 465, 466f
oseltamivir, 480
ossidasi terminali, 154, 181
ossidazione, 104

dell’ammoniaca, 204, 205
parziale, 157

β-ossidazione, 192
degli acidi grassi, 196

ossido
di etilene, 133
nitrico, 620

ossigeno, 100, 101, 551, 619, 660
disponibilità, 125
forme reattive, 125
molecolare, 102, 125, 126f

8-ossi-guanina, incorporazione, 305
outer membrane protein (OMP), 51
outgroup, 503
oxazolidinoni, 141t, 356

meccanismi di resistenza, 357

P
P680, 216
P700, 214
pagC, 594
pagD, 594
pagL, 628
pagP, 594, 628
PAMP (pathogen-associated molecular patterns),

608, 609, 627
e fattori di virulenza, 609t, 610f

Pandoravirus, 476
pangenoma, 482, 483
pap, 583
PapG, 583
Papillomaviridae, 423, 458
papillomavirus (HPV), 456
PAPS, 139
PAPS reduttasi-tioredossina dipendente, 239
par, 401
Paracoccus denitrificans, 181, 194, 253, 664
Paracoccus versutus, 202
Paramecium, 519f
Paramecium bursaria chlorella virus 1, 475
Paramyxoviridae, 417
paramyxovirus, 466
parete

cellulare, 23, 57
dei batteri Gram negativi, 23, 50
dei batteri Gram positivi, 39
negli Archaea, 57
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mureinica, 33, 50
accrescimento, 35
biogenesi, 39
modelli di accrescimento, 39

particelle trasducenti, genesi, 332f
parvovirus, 461

ciclo replicativo, 463f
PAS, 361
Pasteur, L., 12, 15

esperimento di, 13
Pasteurella haemolytica, 596
pastorizzazione, 16, 131
patobionti, 565
patogenesi, 572
patogeni

biotrofi vegetali, 664
intracellulari, 574, 576

esogeni, 557
facoltativi, 586
obbligati, 586
opportunisti, 557, 559f, 574

patogenicità, 572, 573f, 577
isole di, 260, 577, 578f, 609
misura della, 573

patotipi, 578
Pauling, L., 498
PBP (penicillin binding proteins), 37
PC, 475
PC, vedi plastocianina
pectina, 190, 669
Pediococcus, 163, 166
pefBACD, 592
pelle, meccanismi di difesa, 604t
penicillina G, 43
PEP carbossichinasi, 229
PEP, vedi fosfoenolpiruvato
PEP-carbossilasi, 232
peptide core (lantibiotici), 49
peptide leader, 376
peptidi antimicrobici, 29
peptidoglicano, 22, 23, 33, 35, 56, 608

biosintesi, 35, 39
inibitori della sintesi, 42
legami crociati, 35
modelli di biogenesi, 38f
sintesi, 33, 35
struttura, 33f

Peptostreptococcus, 559
perforina, 621, 652
pericapside, 413, 418
periplasma, 23, 50
peristalsi, 604
permeasi, 106
perossidasi, 126
peso secco, 114
pgm, 369
PGPR (plant growth-promoting rhizobacteria), 658,

667, 670
pH, 123
Phaeophyta, 521t
Phaseolus vulgaris, 658
phyla batterici, 496t
phylum, 14, 493
Phyrrophyta, 522
piastra basale, 426
piastramento, 110, 115

con agar soffice, 115
efficienza di, 429
per inclusione, 110, 115
in superficie, 115

piccoli RNA(sRNA)/piccoli RNA non codificanti
(ncRNA o sncRNA), 338, 339, 380,
449

Pichia, 194
picornavirus, 464f
pigmenti fotosintetici, 209
PilC, 584
pilE, 628
pili, 23, 82, 220, 549

di tipo I, 579
di tipo IV, 82, 83f, 84f
sessuali, 315, 319

pilina, 319
pilS, 628
PilT, 584
Pinaceae, 656
Pinus, 657
piocianina, 198
piomelanina, 198
piorubina, 198
pioverdina, 198
pirenoide, 521f
pirogeni, 625
piruvato carbossilasi, 229
piruvico deidrogenasi, 178
Pisolithus arhizus, 656
Pisum sativum, 658
Pithovirus sibericum, 476
placca dentale, 560, 561
placche, metodo delle, 428, 454
Planctomycetes, 496t, 515t
Planomonospora, 135
Plantae, 5
plasmacellule, 615
plasmidi, 85, 247, 261, 263, 264t, 267, 323, 401,

449
autotrasmissibili, 325
ColE1, 267
compatibili, 265
coniugativi, 271, 323
coniugativo F, 319
degradazione composti inquinanti, 264t
di tipo autotrasferibile, 315
dimensioni e numero, 254t
evoluzione delle funzioni, 273f
geni di resistenza, 264t
identificazione, 263
incompatibilità, 266, 268f
integrativi e coniugativi, 323
metodi di studio, 266
mobilizzabili, 325
modelli di replicazione, 261
modello, 267
multicopia, 261
numero di copie, 264f
ripartizione, 264, 401, 402f
segregazione, 264, 402f
Sym, 661
Ti, 668

disarmati, 669
plasmodesma, 421
Plasmodium, 519t

ciclo vitale, 520f
plasmogamia, 524
plastocianina (PC), 216
pleconaril, 479
pleomorfismo, 308
PM, 475
pmrE, 594
pmrF, 594

pneumococco, 329
Podoviridae, 426
polA1, 270
polarità cellulare, 403

formazione, 404f
polarizzazione della risposta, 649, 652
polieni, 32, 140t
poliesteri, 221, 243
polifosfati, 85, 147, 221

chinasi, 147
granuli, 147, 221

poligenismo, 644
poliidrossibutirrato, granuli, 221
polimixine, 30, 140t
polimorfismo, 499t

allelico, 644
poliovirus, ciclo replicativo, 464f
poliploidia, 255
poliribosoma, 85, 354
polisaccaridi, 61, 62t, 85, 228, 243

capsulari, 71f
complessi, 228
extracellulari, 61 71f

polisoma, 354
poli-β-idrossialcanoati (PHA), 85
poli-β-idrossibutirrato (PHB), 243
polymerase chain reaction (PCR), 16, 123
ponte interpeptidico, 35
pool genico, 258, 609
popolazione clonale, 652
pori piccoli, 596
porine, 51, 106
Porphyromonas gingivalis, 554, 561
postulati di Koch, 15, 16f, 574
potassio, 100, 103
potenziale

di ossidoriduzione, 143, 201f
di riduzione, 145
elettrico, calcolo, 153
immunogenico, 634
standard di riduzione, 145

potere
codificante, 261
riducente, 142, 143, 209f

poxvirus, 418f, 421, 459, 460
ciclo replicativo, 461f

(p)ppGpp, 385
prebiotici, 569
precursori, 35, 228

metabolici, 8, 142, 231f
prespora, inglobamento, 90, 91
pressione di vapore, 124
Prevotella intermedia, 561
prgHIJK, 592
primer, 382
priming, 667
prioni, 477, 478
probiotici, 566, 569t
procarioti, 5, 247
processività di fenotipi, 490
profago, 262, 271, 333f, 334, 436

λ, 293, 333, 445
progenitore

ematopoietico, 616f
linfoide, 615
mieloide, 615

programma darwiniano, 496
Prokarya, 5
promotore, 340, 347

galETK, regolazione, 371f
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riconoscimento, 340
scelta e risposte adattative, 347
sequenze e regioni di regolazione, 347

proofreading, 304, 306, 307
Propionibacterium, 56, 171, 173f, 559
Propionibacterium freudenreichii, 171
Propionibacterium jensenii, 171
Propionibacterium shermani, 171
Propionibacterium thoenii, 171
prostaglandine, 626
prosteca, 22
proteasi, 471
proteasi ATP-dipendenti, 382
proteasoma, 645
proteina/e, 4, 7, 192, 228

AfaE, 583
Ail, 586
amiloide del siero, 611
anti-ghigliottina, 398
anti-TRAP (AT), 378
Avr, 665, 666f
bersaglio, 665
C reattiva, 611
canale, 419
che legano DNA a singola elica, 291
cold-shock, 665
con comportamento oscillatorio, 405f
compartimentalizzazione, 403
confronto tra proteine omologhe, 502f
del citoscheletro batterico, 405
del divisoma, 396t
della famiglia ABC, 69
della matrice, 418
della membrana interna, biogenesi in E. coli,

65f
elettroforesi, 498f
ferro-zolfo, 150, 153
Gin, 294
indirizzamento alla membrana interna, 64
indirizzamento all’ambiente extracellulare, 65
integrali di membrana, 26, 53
legante, 106
legante i lipopolisaccaridi (LBP), 612
LRP (Leucine-responsive regulatory protein),

349
NLR, 611, 613
non polimorfica, 644
Opa, 628
per il trasporto di acile (ACP), 241
periferiche, 26
PR, 667
recettore, 361
regolatrice della risposta (RR), 361
Rho, 344
SMC-like, 249
stabilità, 381
stress-specifiche, 120
TRAP, 378

Proteobacteria, 217, 223, 496t, 515t
α-, 223
β-, 223
γ-, 224, 249

proteoma, 489
proteomica, 488
proteorodopsina (PR), 226
Proteus, 170, 262, 579
Proteus mirabilis, 170, 272, 563
Proteus myxofaciens, 170
Proteus penneri, 170
Proteus vulgaris, 170, 596

Protista, 5
protisti, 5
protoplasti, 33
prototrofi, 104
protozoi, 518, 519t
Providencia rettgeri, 323
PRR (pattern recognition receptor), 609, 613, 627,

664
Pseudoalteromonas, 199
pseudogeni, 639
Pseudomonadaceae, 198
Pseudomonas, 101, 159, 181, 189, 198, 199, 628,

667
Pseudomonas acidovorans, 199
Pseudomonas aeruginosa, 83, 160, 199, 537, 539,

540, 541, 542, 546, 549, 550, 554,
555f, 580, 583, 628

Pseudomonas cepacia, 199
Pseudomonas chlororaphis, 199
Pseudomonas diminuta, 199
Pseudomonas facilis, 199
Pseudomonas fluorescens, 199, 551
Pseudomonas mallei, 199
Pseudomonas maltophila, 199
Pseudomonas palleronii, 199
Pseudomonas pertucinogena, 199
Pseudomonas picketti, 199
Pseudomonas putida, 199, 264t, 493, 536
Pseudomonas Quinolone Signaling (PQS), 540, 550,

555
Pseudomonas saccarophila, 199
Pseudomonas solenacearum, 199
Pseudomonas stutzeri, 199
Pseudomonas syringae, 199, 665
Pseudomonas testosteroni, 199
Pseudomonas vesicularis, 199
Pseudomonas-like, 199
pseudopeptidoglicano, 59

struttura, 60f
PSI, vedi fotosistema I
psicrofili, 122
psicrotolleranti, 123
psicrotrofi, 123
PSII, vedi fotosistema II
psittacosi, 56
Pteridophyta, 656
PTS (phosphotransferase system), 107
Pyrococcus furiosus, 126
Pyrolaceae, 657

Q
quantificazione, 494
quorum sensing, 134, 536, 537, 538, 540, 541f

in batteri Gram positivi, 543
e attivazione della trascrizione, 537f
in Pseudomonas aeruginosa, 541f
ruolo nel biofilm, 551
ruolo nell’interazione batteri-eucarioti, 542

R
radiazioni, 131

ionizzanti, 131, 306
ultraviolette, 131, 454

radiolari, 519t
rag1, 638
rag2, 638
Ralstonia, 199, 200, 201f
Ralstonia eutropha, 200

raltegravir, 480
rame, 100
ramificazione, 373, 502
reazione/i

anaboliche, 161, 229
anaplerotiche, 179
cataboliche, 142
di danneggiamento (piante), 667
di ossidoriduzione, 143, 145, 149f
di Stickland, 177f
di Schwartzman, 625
di transaminazione, 235
endoergoniche, 143
esoergoniche, 143
fosforoclastica, 173
redox, 143

Rec, sistema, 291
RecA, 291
RecBCD, 191
RecBCD, complesso, 290
recettore

attivatore, 621
CD28, 652
delle cellule B (BCR), 616, 631, 641
delle cellule T (TcR), 616, 632, 641
Imd, 608
inibitore, 621
scavenger, 617
Toll, 608
Toll-like (LTR), 609, 611, 612f, 613t

Redi, F., 11
regione

discriminante, 348
eteroduplice, 327
ipervariabile (CDR), 633
leader, 376
spaziatrice, 348
TDNA, 668

regolatore
di risposta, 536
di risposta di classe LuxR, 539
trascrizionale, 347, 360

regolazione
autogena, 376
della replicazione, 283
della trascrizione di operoni, 374
di sistemi anabolici, modelli, 372
di sistemi catabolici, modelli, 363
feedback, 372
genica, 361, 550, 589
genica spazio-temporale, 387
globale, modelli, 382
per retroazione, 372
post-trascrizionale nei procarioti, 381
trascrizionale, 363, 375, 381f

regulone, 362
galattosio, 370f
maltosio, 367, 368f
σH in Escherichia coli, 384

relazione filogenetica, 503, 503f
tra cianobatteri, 509f

Reoviridae, 423, 458, 462
reovirus, 423, 462
repertorio anticorpale, 637
replicasi, 441
replicazione, 264, 542, 669

apparato, 278
bidirezionale, 278
a cerchio rotante, 322f
dei genomi fagici, 432
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del cromosoma di Escherichia coli, 279
fedeltà, 286
inizio, 279
proteine coinvolte, 279
σ, 445
semiconservativa e discontinua, 278
θ, 445
terminazione, 278f
unidirezionale, 278
virale, 430, 431f

replichore, 259
replicone, 264
replisoma, 277
repressione, 364, 375

da catabolita, 364, 367
repressori, 347, 363

CI, 445
repressosoma, 371
res, 270, 292
resistenza

agli antibiotici, 262t, 269, 315
sistemica acquisita (SAR), 666, 667f
sistemica indotta (ISR), 656, 666, 667

resolvasi, 292
respirazione, 157, 178

aerobia, 102, 178, 182f
anaerobia, 178, 180, 181

rete di regolazione a cascata, 408
retinale, 197, 226, 227f
retroelementi, 272
retron, 272
retrotrasposoni, 478
retrovirus animale

ciclo replicativo, 472f
struttura, 469f

rev, 473
reverse electron flow, 205
reversione diretta del danno, 304
revertenti prototrofi, 308
RFLP (restriction fragment length polymorphism),

501
Rhabdoviridae, 417
rhabdovirus, 416, 465

struttura, 465f
rhinovirus, 463
Rhizobacter, 199
Rhizobium, 659, 667
Rhizobium leguminosarum, 661, 662
Rhizobium meliloti, 253, 284, 662
Rhizobium tropici, 662
Rhizoctonia, 657
rhlI, 541, 542
rhlR, 541
Rhodobacter, 212, 215f, 223
Rhododendron, 657
Rhodomicrobium, 223, 224f
Rhodophyta, 521t
Rhodopseudomonas viridis, 210f
riarrangiamento V(D)J, 638
riassortimento antigenico (antigenic shift), 468f
riattivazione da UV delle particelle fagiche, 384
ribosoma, 84

confronto della subunità minore tra batteri e
eucarioti, 506f

sito aminoacilico (A), 354
sito d’uscita (E), 354
sito peptidilico (P), 354
struttura, 351f

riboswitch, 379
della tiamina in Escherichia coli, 380f

di tyrS in Bacillus subtilis, 379f
ribozima, 354, 477
ribulosio difosfato carbossilasi (RuBisCO), 229
ribulosio monofosfato, 193
ribulosio-1,5-difosfato, 231
ricadesina, 659
ricerca di base, 538
riciclo di molecole e atomi, 5
Rickettsia, 249, 501t, 570, 620
Rickettsia prowazekii, 249, 258, 284
Rickettsiae, 588
ricombinasi RAG, 638, 642
ricombinazione, 289

additiva del DNA dei batteriofagi temperati,
292

generale o generalizzata, 289
generale od omologa, 289
non omologa, 289, 291, 292
omologa, 260, 289
sito-specifica, 289, 291, 292
scoperta, 316
somatica, 638, 639f, 640f
tipi, 290f, 293

riduzione
assimilativa, 102, 103, 235
del piruvato, 161
dissimilativa del nitrato, 181

rifamicine, 350
rifampicina, 350
rilassosoma, 321
ripartizione plasmidica, 399
ripiegamento, 660
riproduzione

asessuata, 391
sessuata, 391

riserva
di carbonio polimerico, 86f
di fosfato, 85

risoluzione dell’intermedio di Holliday, 291
risposta

cellulare, 536, 596
cellulo-mediata specifica, 458
dell’ospite all’infezione virale, 457
di ipersensibilità (HR), 665
difensiva primaria nelle piante, 667
immunitaria, 621f, 632f
SOS, 384, 385f
stringente, 385f, 386f

ritonavir, 480
rivestimenti batterici, biogenesi, 63
rizobatteri promuoventi la crescita della pianta, 656
rizobi e leguminose, 658
rizodeposizione, 654
rizoplano, 654
rizosfera, 654
RLK, 665
RLK-LRR, 665
RNA, 7

a doppio filamento, 608, 612
messaggero (mRNA), 338, 381
ribosomale (rRNA), 351, 505, 518

16s, 351, 500f, 505
18s, 505, 518

transfer (tRNA), 338
virale a singolo filamento, 613

RNA polimerasi, 338, 340, 344
composizione in Escherichia coli, 346t
confronto tra diverse, 345f
core, o nocciolo, enzimatico, 340
interazioni con il DNA, 341f

nucleo catalitico, 344
RNA-dipendente (RdRP), 441
scelta dei promotori, 346
subunità, 340

RNP, 475
rodopsine, 208
rodopsine sensorie, 226
ROS (reactive oxygen species), 125
Rosenow, E., 572
rotavirus, 462
rotore, 77, 155
rotture

a doppia elica (DSBR), 291, 303, 304
 a singola o doppia elica, 303

rsaL, 541
RTF (resistance transfer factor), 262
RuBisCO, vedi ribulosio difosfato carbossilasi
Rubus, 668
ruffling, 592
Rugamonas, 199
rumine dei bovini, specie dominanti, 565f
rusticianina, 203
rut, 344

S
Saccharomyces, 260
Saccharomyces cerevisiae, 6, 121, 163, 218, 279, 478,

506f, 527, 530
analisi delle tetradi, 530f
ciclo mitotico, 527f
ciclo vitale, 528f, 529
geni, 531t
genoma, 531
ricerca di base, 531t

sacculo, 33
saggio

della placca, 428
dell’acetilene, 237f
di sensibilità agli antibiotici

metodo di diffusione in agar, 138
metodo di diluizione in brodo, 139

Salmonella, 70, 87, 163, 170, 179, 189, 260, 331,
549, 586, 588, 591, 594, 619, 627,
628, 629

alterazioni del fagosoma causate da, 630f
evoluzione, 591
processo invasivo, 587f

Salmonella bongori, 170, 591
Salmonella enterica, 170, 260, 331, 433, 550, 577,

583, 589, 591, 593, 619, 627
ciclo infettivo, 590f
eventi regolativi della virulenza, 592f
invasione dell’epitelio intestinale, 592f

Salmonella enterica serovar Typhi, 583
Salmonella Pathogenicity Island 1, 592
Salmonella Pathogenicity Island 2, 594
Salmonella typhimurium, 80, 179, 295, 296f, 443,

573, 589, 605, 619, 627
sanificazione, 129
saprofiti, 523
sarcine, 22
Sarcodina, 518, 519t
Schaeffer-Fulton, colorazione di, 89
schema a Z, 216, 217f
scienze omiche, 48
scissione

binaria, 9, 20, 100f, 392, 406
multipla, 113, 392, 403

SCV (Salmonella containing vacuole), 629
Sec, sistema, 53, 63
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SECIS (seleno cysteine insertion sequence), 103
secondo segnale di attivazione, 651
segnale, 361
segnali di co-stimolazione, 647
segregazione plasmidica, 264
selectine, 617
selenio, 100, 102, 103
selezione, 308
self, 606, 608, 621, 642, 647, 651
semina

in piastra, 110, 115
per striscio, 111f

sensore, 361
HK, 361

sepsi, 625
sequenza/e

consenso, 346, 347t
CpG, 608, 613
dei promotori, 347
di geni e proteine, 501
di inserzione (IS), 266, 336
leader, 353, 376
poli-U, 344
segnale, 63
Shine-Dalgarno, 353
ori e ter, 253
UAS, 348, 363
UP, 363
usate nella filogenesi molecolare, 504

sequenziamento
di genomi batterici, 483
di nuova generazione, 482

serina transidrossimetilasi, 194
serovar, 170, 493
Serpes, 199
Serratia, 163, 262, 667
sessualità, 312
setticemia, 625
setto di divisione, 23, 39, 113, 392, 393 388
sfruttamento di risorse nutrizionali alternative, 406
Shewanella, 184
Shigella, 70, 163, 170, 262, 323, 577, 586, 588, 605,

615
processo invasivo, 587f

Shigella flexneri, 266, 619
invasione e movimento intracellulare, 588f

Shigellae, 619
Shock

settico, 625, 628
tossico, 625

Schwartzman, G., 625
siderofori, 103
sierogruppi, 578
sierotipi, 578
SifA (Salmonella induced filaments A) 629
signature sequences, 506
simbiosi intracellulare, 569
simbiosomi, 660, 660f
simbiotici, 569
simporto, 107f
Sinorhizobium meliloti, 22
sintenia, 508
sintesi

del DNA, 304
delle proteine, informazione genetica, 374
macromolecolari, 408

sipA, 592
sipB, 592
sipC, 592
Siphoviridae, 426

sistema
a due componenti

BarA/SirA, 592, 593f
PhoP/PhoQ, 592, 593f
VanS/VanR, 48f

antenna, 208
chiuso, 118, 119f
CRISPR-Cas, 18, 335, 448
del complemento, 621, 622f

funzioni, 622f
dell’autotrasporto (sistema di secrezione di

tipo V), 66
delle fosfotransferasi (PTS), 107
di classificazione, 494

binomiale, 493
determinativo, 496
fenetico, 494

di regolazione a due componenti, 539, 544,
550, 551, 594

di riparazione, 303
di secrezione, 584, 586, 592

ABC, 69, 70f
di tipo I, 74f
di tipo II, 65, 74f
di tipo III, 70, 74f, 579, 585, 591, 665
di tipo IV, 72
di tipo V, 74f
di tipo VI, 73, 74f, 586
a due partner (two partner secretion), 65
Sec-dipendente, 63, 64f
Sec-indipendente, 67

di trasduzione del segnale, 361, 362f
di trasferimento del fosfato (PTS), 365
di trasporto ABC, 69, 106
immunitario, 568, 627

adattativo, 631
delle mucose, 637
distribuzione e organizzazione, 603f

inducibile, 363, 364
Lpt, 55
MAMP-PRR nelle piante, 664
Min, localizzazione delle proteine, 397
PTS (phosphotransferase system), 107
Rec, 291
reprimibile, 363
Sec, 53, 63
SOS, 305, 384

in Escherichia coli, 384
scoperta, 384

SRP, 64
Tat, 53, 68

sistematica, 492
siti attivatori, 347
sito bersaglio, 295
smc, 249
Smith, T., 572
sodio, 103
solfato, 8

assimilazione riduttiva, 240f
come accettore finale di elettroni, 181
riduzione assimilativa, 103

solfito reduttasi, 240
solfobatteri, 201

chemiolitotrofi, 203f
rossi, 224
verdi, 224

Solfolobus, 233
soluti compatibili, 125
soluzioni tampone, 124
sopB, 592

sopD, 592
sortasi, 584
SOS box, 384
sostanze

di riserva del carbonio, biosintesi, 243
organiche, degradazione, 157

SpaC, 584
Spallanzani, L., 11

esperimento di, 12f
spaSRQPO, 592
spatolamento, 115
specie, 493

biologica, definizione, 499
specificità

anticorpale, 636
antigenica, 616, 620, 632, 641

spettro
d’azione, 139
d’ospite, 264

ampio, 266
ristretto, 266
virale, 421, 452

spettrofotometro, 114
Sphaerotilus, 203
Sphingomonas, 199
spicole, 418
SPI-II, 629
spirilli, 22
Spirillum, 181
Spirochaete, 496t
Spirochaetes, 514t
spirochete, 22

endoflagelli, 80
spora, 550

asessuale, 524, 525f
colorazione, 89
maturazione e rilascio, 92
sessuale, 524, 526f
struttura, 92

sporangio, 524
sporangiospore, 524
sporulazione, 89, 387, 388f, 405, 406

geni coinvolti, 387
induzione, 90

sptP, 592
spvRABCD, 594
sRNA, 338, 380
SRP, sistema, 64
SSB, 291
ssRNA, 608, 613
stabilità plasmidica, meccanismi di controllo, 401
stafilococchi, 22, 563, 591
Stanier, Roger J., 496
Staphylococcus, 181, 325, 357, 549, 567, 625
Staphylococcus aureus, 264t, 270, 544, 554, 555, 562,

568, 594, 595, 605, 620
autoinduttore peptidico AgrD, 544f
sistema di attivazione AgrD-dipendente, 544f

Staphylococcus epidermidis, 562
starter, 167, 171
stato

antivirale, 457
di ipermutazione transitoria, 310
di ossidazione di un elemento, 146
topologico del DNA, 252

statore, 77
steady-state, 121
Stenotrophomonas, 199
sterilizzazione, 129

chimica, 132f
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steroli, 26
stigma, 519
stimulone, 362

heat shock, 383
strato

basale (core), 56, 93
S, 23, 60

streptobacilli, 22
streptococchi, 22, 591

emolitici, 166f
Streptococcus, 163, 166, 325, 501t, 550, 563, 596
Streptococcus agalactiae, 626
Streptococcus faecalis, 161, 270
Streptococcus mutans, 166, 167, 550, 554, 561
Streptococcus parasanguis, 584
Streptococcus piogenes, 620
Streptococcus pneumoniae, 16, 326, 329, 355, 560,

619
Streptococcus pyogenes, 166, 560, 584, 595
Streptococcus sanguis, 561
Streptococcus thermophilus, 166
Streptococcus viridans, 560
streptogramine, 355
streptolidigina, 350
streptomiceti, 95
streptomicina, 357
Streptomyces, 96, 134, 325, 333, 357, 404
Streptomyces bambergiensis, 262
Streptomyces coelicolor, 6, 257, 262, 284, 346, 387
Streptomyces fradiae, 333
Streptomyces griseus, 543
Streptomyces venezuelae, 333, 358
stress nutrizionale, 120
struttura

a forcina, 376
β-barrel, 66
crab-claw, 345
sopramolecolare, 7

succinato, 661
suicidio cellulare, 610
sulA, 397
sulbactam, 47
sulfamidici, 134, 242
Sulfolobus, 124, 201, 229
superantigene, 591

struttura, 595f
superavvolgimento del DNA, 253f, 292, 439

negativo, 250
superossidanti, 176
superossido dismutasi, 126
SV40, 456
sviluppo batterico, 95
swarmer, 170
switching isotipico, 641
sylA, 594

T
T helper, 616, 650, 652
tampone fosfato, 124t
TAP1, 645
TAP2, 645
tapasina, 645
tassonomia, 492, 493

numerica, 494
tat, 473
Tat, sistema, 53, 68
taxa, 495, 498
tazobactam, 47
TCA, vedi ciclo degli acidi tricarbossilici
TcR, 615, 641

organizzazione dei loci, 642
αβTcR, 641
γδTcR, 641
TCT, 627
tecnica delle colture di arricchimento, 14
teicoplanina, 47
TEL, 528
Telluria, 199
telomeri, 255, 264f
temperatura

di crescita, 122
massima, 122
minima, 122
ottimale, 122

di denaturazione del DNA ibrido, 500f
di fusione, determinazione, 499f

tempo
di generazione, 116

determinazione, 118f
di riduzione decimale, 129

tensioattivi (surface acting agents), 133
teoria

cellulare, 11
della biogenesi, 11
della diversificazione somatica, 637
della generazione spontanea, confutazione, 11
germinale, 636

ter, 253, 286, 434
terminasi, 434, 445
terminatori trascrizionali, 343
termoacidofili, 124, 518
termofili, 122
terreni di coltura

arricchiti, 112
chimicamente definiti, 109
chimicamente non definiti, 109
complessi, 109
di coltura, 109
di coltura MacConkey, 113
di coltura solidi, 109
differenziali, 112
inoculo, 111f
minimi, 109
preparazione, 109
selettivi, 112
solido, 109
solido MacConkey, 113

tessuti
epiteliali, 602
polarizzati, 603

test di fluttuazione di Luria e Delbrück, 309, 311f
testa, vedi capside
tetracicline, 141t, 358

meccanismi di resistenza, 358
tetradi, 22
tetraeteri di glicerolo, 27
TH2, 652
TH17, 652
Thaumarchaeota, 516, 517t
Thaumarchaeotae, 517t
Thermodesulfobacteria, 496t
Thermomicrobia, 496t
Thermoplasma, 60, 124, 250, 518
Thermotogae, 496t, 512t
Thermus aquaticus, 16, 123
Thiobacillus, 124, 201, 202
Thiobacillus denitrificans, 181, 664
Thiobacillus tepidarius, 202
Thiobacillus thiooxidans, 201
Thiotrix, 86f

tight junctions, 579, 603, 647
tilacoidi, 210, 220
timo, 615
timociti, 642
tionine, 667
tiopeptidi, 359
tiosolfato, 201

ossidazione, 202f
tipo

sessuale, 527
sierologico, 578

Tir, 579, 627
TIR, 611, 665
tirosina, inibizione feedback della biosintesi, 373
titolazione, 114, 115f

dei batteriofagi, 428, 429f
TLR, 611
TLR1, 611
TLR2, 611
TLR3, 611
TLR4, 611, 612

componenti e via di segnalazione, 612f
TLR7, 611
TLR8, 611
TLR9, 611
TLR10, 613
TLR11, 613
Tn3, 270, 271
Tn501, 271
tnpA, 270
tnpR, 270
Togaviridae, 424
Toll, 608, 609, 611

vs Imd, 609
tolleranza, 616, 617

centrale, 617
Toll-like, 609, 611
Toll-like receptor, 5, 568
topi ob-/ob-, 567
topoisomerasi, 250, 252

di tipo I, 252
di tipo II, 252

torbidità, 114, 135
torre degli elettroni, 147
Torulopsis, 194
tossina, 589

A-B, 597f
organizzazione strutturale, 597f
struttura A/B, 596

ad attività ADP-ribosilante, 596
botulinica, 599

bersagli, 599f
meccanismo d’azione, 600f

che agisce all’esterno della cellula, 594t, 596
che forma pori sulla superficie cellulare, 595
che produce pori di grandi dimensioni, 596
colerica, 596

meccanismo d’azione, 598f
della pertosse (PT), 596
LF, 596
LT, 579
monomerica, internalizzazione, 597f
RTX, 596
solubile con bersagli intracellulari, 596
ST, 579
Stx, 578
tetanica, 598

bersagli, 599f
meccanismo d’azione, 601f
struttura e trasporto, 600f
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tossine
CNF (cytotoxic necrotizing factors), 596
codificate da batteriofagi, 271f
entomopatogene, 93

Totiviridae, 423
tra, 320
traA, 319, 320
tracoma, 56
traduzione, 338, 351, 354

in Archaea ed eucarioti, 354
effetto polare, 344
fase di elongazione, 354
regolazione, 379
schema del processo, 352f
terminazione, 243f

transaminazione, 235
transglicosilasi, 37

litiche, 37
transpeptidasi, 37
transpeptidazione, 35
trascrittasi inversa, 272, 424
trascrittomica, 487
trascrizionale, 365, 368, 375
trascrizione, 338, 339, 349

controllo positivo e negativo dell’inizio, 348
dei genomi fagici, 432
e quorum sensing, 536
elongazione, 376
fase di polimerizzazione (allungamento del

trascritto), 342
fasi del processo, 340
geni e fattori che la regolano, 349
inibitori, 350
inizio, 340
negli Archaea, 349
nei batteri, 339
regolatori positivi, 347
segnale di pausa, 344
siti attivatori, 347
siti operatori, 347
terminatori intrinseci, 343, 343f
terminatori Rho-dipendenti, 343

trasduttanti, 331
trasduzione, 313, 331, 333, 335

del segnale, 28
a due componenti, 362f

esperimento di Ebel-Tsipis, 331
generalizzata, 313f, 331
particelle trasducenti, 332f
specializzata, 313f, 332f, 333

trasferimento genico
laterale, 313
meccanismi, 314
orizzontale (TGO), 247, 313, 314, 509, 511f

barriere contro, 335
e albero della vita, 511f
effetto sulla filogenesi, 511f
meccanismi, 313

verticale, 313
trasfezione, 330
trasformasomi, 326
trasformazione

batterica, 289, 313, 325
apparati di, 326
batteri Gram positivi, 327f, 328f
esperimento di Griffith, 329f
interspecie, 325

della sostanza organica, 15
indotte da Agrobacterium tumefaciens, 668f
ricombinazionale in lievito, 530f

traslocazione
del DNA nei processi coniugativi, 314
del DNA trasformante, meccanismi e

condizioni, 326
di gruppo, 107, 108f

traslocone Sec, 53
trasloconi, 314
trasmissione (virus)

non propagativa, 425
propagativa, 425

trasmissione o trasmittanza (luce), 114
trasportatori

ABC, 69
di elettroni, 148
TAP, 645

trasporto, 105
attivo, 106
contro gradiente, 105
di tipo ABC, 106f
direzionalità, 105
passivo, 105
primario, 106
secondario, 107
secondo gradiente, 105
sensibile a shock, 106

trasposasi, 266, 295
trasposizione, 266, 270, 291, 295, 296

conservativa, 295
esperimento, 270
meccanismo, 295, 296
non replicativa, 297
replicativa, 265, 297

meccanismo, 295
trasposoni, 261, 266, 297

compositi, 269
coniugativi, 271, 325
semplici, 269, 271f
sequenze ripetute, 297f

Treg, 616, 652
Treponema, 561
Treponema pallidum, 574
Treponema primitia, 80
triacilgliceroli, 85
tricomi, 220, 221f
trigger, 585, 586, 587f
trimethoprim, 242
triptofano, 373

inibizione feedback della biosintesi, 373f
operone, 375f

trp, 375, 376, 377f, 378f
tubulo d’infezione, 658, 660
tumor necrosis factor α (TNF-α), 620
tumori nelle piante, induzione, 668
tunica sporale, 91
Turberville Needham, J., 11
twist (DNA), 252

U
UDPG, vedi uridina glucosio difosfato
ufc, vedi unità formanti colonia
ufp, vedi unità formanti placca
UHT (ultra-high-temperature), 131
ultimo progenitore comune, 511f
ultracentrifugazione, 263
uncino (flagello), 77
uniporto, 106, 107f
unità formanti colonia (ufc), 115, 559, 576
unità formanti placca (ufp), 428
unità tassonomica, 499
UPEC, 579, 626

ureasi, 575
uridina glucosio difosfato (UDPG), 243
Ustilago hordei, 260
5′-UTR, 353

V
vaccinazione, 631
Vaccinium, 657
valina, sensibilità alla, 374
valore

D, 129
z, 130

van Leeuwenhoek, A., 10
van Niel, Cornelius B., 496
vancomicina, 47
variabilità

anticorpale, 639
genetica, 298, 308

variazione
antigenica, 628

della pilina in Neisseria, 629f
di fase, 628
ereditabile nella sequenza nucleotidica, 298

VCAM, 617
Veillonella, 560, 564
velocità

di crescita (K), 117, 121f
di diluizione, 121f

verde malachite, 89
verocitotossina, 578
Verrucomicrobia, 496t, 514t
vescicole

extracellulari, 75
gassose, 87, 220, 221

via
alternativa, 624
assimilativa del ribulosio monofosfato, 193
chaperon/usciere, 65, 67
classica, 624
d’attivazione del complemento, 622

alternativa, 624
classica, 624

dei pentoso fosfati, 176
del chetogluconato, 158, 159, 161f
del fruttosio-6-fosfato, 163, 165f
del pentoso fosfato, 231
del ribulosio, 193, 194f
della fosfochetolasi, 163, 164f
della lectina, 624
della serina, 194
dell’acetil-CoA, 177f
dell’esoso monofosfato (o della

fosfochetolasi), 151, 160, 162f, 163,
164f

dell’idrossipropionato, 229, 233
di Embden-Meyerhof-Parnas, vedi glicolisi,

158, 160f
di Entner-Doudoroff (o via del

chetogluconato), 158, 159, 161f
di Ljungdahl-Wood, 174, 177f
di secrezione generale, 63
glicolitica, 231

Vibrio, 181, 227, 265, 405, 552
Vibrio cholerae, 65, 73, 262, 272, 399, 550, 575, 578,

583, 584, 586, 597, 605
genoma, 265f

Vibrio fischeri, 536, 537, 538, 539, 546, 571
Vibrio fischeri/Euprymna scolopes, 536, 571
vibrioni, 22
Vicia faba, 658

674-692_IndiceAnalitico_Deho_3a.indd 691 16/11/18 15:00



ISBN 978-88-08-18623-2INDICE ANALITICO692

vie
anaplerotiche, 179, 180f
anfiboliche, 228, 231f
ricombinative RecBCD, RecE e RecF, 291

vif, 473
Vinogradskij, S., 14
vir, 669
virA, 669
virB, 669
virD, 669
virE, 669
virG, 669
virione, 413

assemblaggio, 425
liberazione, 425
maturazione, 425
nudo e rivestito, 417
penetrazione, 421
struttura e organizzazione, 413

viroide, 478f
virulenza, 572, 573, 592

batterica, 572, 592
sviluppo, 580, 581f

misura della, 574
virus, 617f, 632f, 637, 667

adeno-associato, 478
adsorbimento, 420, 431
animale, 455

ciclo replicativo, 421f
classificazione, 419
classificazione di Baltimore, 419, 420f, 423
classificazione ICTV, 419
forme e dimensioni, 415f
immunoevasione, 459f
modelli, 459
propagazione in uova embrionate, 452f
replicazione dei virus a DNA, 423
replicazione dei virus a RNA, 415f
tipo di infezione, 455f

attacco, 420
caratteristiche generali, 413
degli eucarioti, 452
dei procarioti, 426
dei vegetali, 475
del morbillo, 455, 465f
del mosaico del tabacco (TMV), 416, 475

del sarcoma di Rous, 456
della poliomielite, 463
dell’afta epizootica, 463
dell’epatite B (HBV), 455, 457

ciclo replicativo, 474f
dell’epatite C (HCV), 455, 457, 465
dell’epatite delta (HDV), 478
dell’immunodeficienza umana di tipo 1

(HIV-1), 471, 472, 473f
dell’influenza, 417, 466f, 468f
dell’influenza umana di tipo A, 466, 466f

ciclo replicativo, 467f
di Chlorella, 475
di Epstein Barr (EBV), 457
Ebola, 465, 470
grandi virus a DNA nucleocitoplasmatici

(NCLDV), 475, 476
helper, 478
linfotropo T-cellulare umano di tipo 1, 456
modalità di studio, 426, 428
modelli di infezione, 454
oncogeni, 456
sistemi ospite, 452
satelliti, 478
spettro d’ospite, 421
vaccinico, ciclo replicativo, 461f

virusoidi, 478
vis vitalis, 11
vitamine, 104
Vogesella, 199
volutina, 85
vpr, 473
vpu, 473

W
Warren, J.R., 574
Woese, C., 495
Wolbachia, 570, 571
Wolbachia pipientis, 570
Wolinella succinogenes, 181

X
Xanthobacter, 194
Xanthomonas campestris, 540
Xanthomonas oryzae, 666
Xantofite, 520

xantorodopsina (XR), 197226
xenobiotici, 196
XR, vedi xantorodopsina

Y
Yad, 586
Yeast Artificial Chromosome (YAC), 528
Yersinia, 71, 585, 586, 605, 610, 615, 619

meccanismo di internalizzazione, 587f
Yersinia enterocolitica, 584, 629
Yersinia pestis, 549
Yersinia pseudotuberculosis, 584, 629
yersiniabactina, 579
YFP (yellow fluorescent protein), 394
YopE, 629
YopH, 629

Z
zanamivir, 480
Zavarzinia, 199
Ziehl-Neelsen, colorazione di, 58
zigomicete, ciclo vitale, 526f
zigosi, 21, 312, 391
zigospore, 524
zigote, 524
zinco, 100
Zinsser, H., 572
zipper, 585, 586, 587f, 665
zolfo, 8, 100, 102, 239

assimilazione, 239
assimilazione biosintetica, 239
batteri zolfo-ossidanti, 201
elementare, 86, 201
fonte, 239
ossidazione composti ridotti, 201
solfobatteri, 201

zone
effettrici, 637
induttrici, 637

zuccheri esosi, 231f
zucchero, 8
Zuckerkandl, E., 498
Zygomycota, 523t
Zymomonas, 169
Zymomonas mobilis, 160, 163, 168f
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