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1. Wstep. 2. Aktualne badania genu gyrB u bakterii. 3. Wykorzystanie analizy sekwencji gyrB do identyfikacji bakterii fitopato-
genicznych oraz w badaniach nad ich filogeneza i zréznicowaniem genetycznym. 4. Podsumowanie

The use and importance of sequence analysis of gyrB gene in study of plant pathogenic bacteria

Abstract: The gyrB gene, coding for the B subunit of DNA gyrase (a protein belonging to topoisomerases) has been recently studied
as a potential marker for identification and genetic diversity determination of bacteria. Due to its high diversity the gyrB gene is
a very good candidate for an evolutionary marker of the relationship between closely related bacteria. Moreover, results obtained
from sequence analyses of housekeeping genes to which gyrB belongs, correspond to those of time consuming conventional methods
used for identification of bacteria and studies of their phylogeny and genetic diversity. The objective of this paper was to review the
recent knowledge regarding the gyrB gene in plant pathogenic bacteria, such as: Pseudomonas aeruginosa, P. syringae, P. viridiflava,
Xylella fastidiosa and some other bacteria from Enterobacteriaceae family and Actinomycetales order.

1. Introduction. 2. Present research on gen gyrB in bacteria. 3. Use of sequence analysis of gyrB for identification of plant patho-

genic bacteria and for study on their phylogeny and genetic diversity. 4. Summary
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1. Wstep

Gen gyrB koduje podjednostke B gyrazy tj. biat-
ka zaliczanego do topoizomeraz, ktoére uczestnicza
w przeksztalcaniu DNA w formg superhelisy i w jego
relaksacji. U prokariota, topoizomerazy naleza do
duzej grupy enzymoéw, ktére sa odpowiedzialne za
kontrolg stanu topologicznego DNA [1, 6, 16]. Sa to
enzymy niezbgdne dla replikacji, transkrypcji, rekom-
binacji i naprawy DNA [4, 19, 40]. Na podstawie ich
zdolno$ci do przecinania pojedynczej lub podwojnej
nici DNA wyr6znia si¢ odpowiednio dwa gtowne typy
topoizomeraz, I i II, ktore sa z kolei podzielone na
podrodziny: IA, IB, IIA i IIB. Gyraza nalezy do topo-
izomeraz typu II, podrodziny IIA. Sktada si¢ z dwoch
podjednostek A i B kodowanych odpowiednio przez
geny gyrd i gyrB [6, 41]. Enzym ten funkcjonuje jako
tetramer o strukturze A,B, [14, 32]. Masa czastecz-
kowa biatka GyrB u réznych bakterii wynosi 70 do
90 kDa [2, 19, 23].

U bakterii gyraza jest podstawowym enzymem ka-
talizujacym zalezna od ATP reakcje powstawania
ujemnych super-skrgtow w kolistym DNA, co daje
w rezultacie wysoka kondensacj¢ tego biopolimeru
1 utatwia rozkrgcanie podwojnej nici podczas replikacji
[18]. Gléwna role odgrywa tu N-koniec tego enzymu.
Natomiast C-koniec podtrzymuje kompleks utworzony

z podjednostka A gyrazy i uczestniczy w relaksacji
niezaleznej od ATP [11, 19, 44].

Gen gyrB jest ostatnio badany jako potencjalny
marker do identyfikacji i okreslania zr6znicowania ge-
netycznego bakterii, a takze jako marker ewolucyjny
pozwalajacy okresli¢ relacje filogenetyczne migdzy
bakteriami blisko ze soba spokrewnionymi [42]. Biatko
GyrB nalezy do klasy enzyméw warunkujacych pod-
stawowe funkcje komorki, czyli biatek niezbednych
dla utrzymania metabolizmu komoérkowego, ktorych
ekspresja nie podlega regulacji. Kodowane sa one przez
geny okreslane jako ,,housekeeping genes”. Analiza
sekwencji gyrB jest coraz czg$ciej uzywana w meto-
dzie MLST (Multilocus Sequence Typing). Metoda ta,
poprzez analizg czg$ciowych sekwencji (450—500 pz)
genow kodujacych bialka, pozwala uzyskaé¢ wysoki
poziom zroznicowania badanych bakterii i jest ostat-
nio zalecana przy definiowaniu nowych gatunkoéw
bakteryjnych [9, 22, 37].

Dodatkowo zaleca si¢ wykorzystanie analizy se-
kwencji genu gyrB w analizie filogenetycznej ze wzglg-
du na jego trzy bardzo pozadane cechy:

« uniwersalne wystgpowanie u bakterii

« molekularne tempo ewolucji, ktore jest wyzsze

niz 16S rRNA

 bardzo rzadki horyzontalny transfer - HGT [19,

35, 43].



