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Bacterial genome plasticity - intercellular transfer of genetic information

Abstract: Mutations in the bacterial genomes are responsible for minor genetic changes. Most extensive restructuring of bacterial genomes
arise from inter- and intragenetic gene transfer. Multiple types of transposition elements responsible for movement of DNA within cells
have been described. All these transposable elements may outreach other cells of the same bacterial species or bacteria of another species
via transduction, conjugation and transformation. These three mechanisms of horizontal gene transfer have a great impact on evolution of
prokaryotic organisms by allowing molecular innovations to spread among bacteria and promote their adaptation to a new environments.
On the other hand, horizontal gene transfer also enablesbacteria to adapt to the host both, by spreading virulence determinants and allowing
pathogens to acquire genes of resistance to many antimicrobials. This review presents phenomenons of transduction, conjugation and
transformation, as three distinct mechanisms of intercellular DNA transfer that provide potential evolutionary advantage to prokaryotes.

1. Introduction. 2. Transduction - bacteriophages. 3. Conjugation and plasmids. 4. Transformation. 5.Summary.
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1. Wstep

Wsrdd bakterii przez caly czas ma miejsce inten-
sywny wewnatrzkomorkowy i miedzykomorkowy trans-
fer informacji genetycznej, ktéry prowadzi do ogromnej
zmiennosci genetycznej tych organizméw w obrebie
jednego gatunku i zapewnia drobnoustrojom szybkie
tempo ewolucji. Wewnatrzkomoérkowy transfer infor-
magcji genetycznej nosi nazwe transpozycji, a biorace
w nim udzial mobilne elementy genetyczne nazywane
sg elementami transpozycyjnymi (TE - transposable ele-
ments). Naleza do nich sekwencje insercyjne, transpo-
zony, integrony i kasety genowe, integracyjne elementy
koniugacyjne oraz wyspy patogennosci. Transpozycja
fragmentu DNA w inna pozycje genomu prowadzi do
jego rearanzacji i moze odbywa¢ si¢ na drodze ewo-
lucyjnie konserwatywnej lub replikacyjnej. Miedzyko-
morkowe przemieszczanie si¢ DNA, a wigc horyzon-
talny transfer genéw (HGT - horizontal gene transfer)
nazywany rowniez transferem lateralnym (LTG - lateral
gene transfer) prowadzi do wzbogacenia puli genow
danego gatunku i odbywa si¢ u bakterii na drodze
transdukcji, koniugacji lub transformacji [22, 30].

2. Transdukcja - bakteriofagi
Wirusy bakteryjne (bakteriofagi, fagi) reprezen-

tuja najliczniejsza (globalna populacja obejmuje ok.
10*" fagéw) prawdopodobnie najstarsza, najbardziej

zroznicowang pod wzgledem genetycznym oraz naj-
szybciej powielajaca sie (ok. 10** infekcji/sek. w skali
Ziemi) forme Zycia ziemskiej biosfery. Szacuje sig, Ze na
kazdg komorke bakteryjng przypada srednio od 5 do
10 swoistych fagow [19, 20, 21]. Podobnie jak u wszyst-
kich wiruséw, genom fagéw moze stanowi¢ jedno- lub
dwuniciowe RNA lub DNA w formie liniowej lub
kolistej, ktore zamkniete jest w biatkowym kapsydzie
o symetrii helikalnej, izometrycznej (ikosaedralnej)
lub zlozonej [28]. Fagi o ztozonej strukturze (zbudo-
wane z gléwki i ogonka) z rzedu Caudovirales, ktére
zawieraja jako genom podwdjng ni¢ DNA, stanowia
najlepiej poznang i najliczniejsza grupe fagéw [10]. Na
podstawie sposobu replikacji bakteriofagi dzielone sa
na fagi lityczne, zjadliwe, ktore zawsze powoduja lize
zakazonej bakterii oraz fagi lagodne, ktérych DNA
wbudowuje sie w genom bakterii, ale w pod wplywem
réznych czynnikéw moze wylaczac si¢ z genomu i ini-
cjowac lityczny cykl replikacyjny faga, konczacy sie,
podobnie jak w przypadku fagow litycznych, lizg bak-
terii [9]. Zaleznie od typu faga (lityczny vs. fagodny),
wyroznia si¢ transdukcje uogoélniong oraz wyspecjalizo-
wang (ograniczong). Transdukcja uogélniona zachodzi
z udziatem fagéw litycznych, ktére po wstrzyknieciu
swojego materialu genetycznego degraduja bakteryjne
DNA do krétkich odcinkéw. Po replikacji faga, pod-
czas skfadania fagéw potomnych, segmenty bakteryj-
nego DNA, odpowiadajace wielko$cig genomowi faga,
moga zosta¢ omytkowo upakowane w kapsyd faga. Fag
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Rys. 1. Cykl replikacji fagéw litycznych i lizogennych. Po adsorpcji do powierzchni bakterii fag lityczny wprowadza swoje DNA
i rozpoczyna replikacje. Potomne fagi opuszczaja komorke bakteryjna po jej lizie. DNA fagow tagodnych wbudowuje sie
w genom bakterii i jako profag replikuje razem z DNA bakteryjnym. Indukcja profaga uruchamia lityczny cykl jego replikacji.

taki, pozbawiony wlasnego DNA, cho¢ niezdolny do
replikacji, zachowuje zdolno$¢ adsorpcji do swoistych
receptorow na powierzchni bakterii oraz wprowadze-
nia materialu genetycznego do jej cytoplazmy. W ten
sposob fag lityczny staje sie wektorem przenoszacym
DNA z jednej bakterii do drugiej, natomiast termin
transdukcja uogolniona oznacza, ze praktycznie kazdy
odcinek bakteryjnego DNA moze zosta¢ przeniesiony
w ten sposob (Rys. 1).

Los obcego, pochodzacego z komoérki dawcy DNA,
wprowadzonego do cytoplazmy bakterii przez faga
litycznego jest rozny. W wiekszosci przypadkéw nowo
pozyskane DNA pozostaje w postaci pozachromoso-
malnej i przyjmuje strukture kolista, co zapobiega jego
degradacji, ale takze rekombinacji z chromosomem
bakterii (tzw. transdukcja abortywna). Pozachromoso-
malna, kolista forma DNA nie ma zdolnosci replikacji
i jedynie losowo, w wyniku podzialu komorki bakte-
ryjnej, moze zosta¢ przekazana nastepnemu pokoleniu
bakterii. Stad, nabyte w ten sposéb odcinki DNA sa

przez bakterie do$¢ szybko tracone. Bardzo rzadko nato-
miast dochodzi do rekombinacji pozachromosomalnej,
kolistej czasteczki DNA z chromosomem bakterii np.
w wyniku uszkodzenia DNA genomowego bakterii
przez czynniki zewnetrzne (np. promieniowanie UV),
indukujace procesy naprawcze, ktore sprzyjaja wbudo-
waniu DNA [38]. Okolo 8% nowo nabytych fragmentow
DNA pozostaje w cytozolu bakterii w formie liniowe;j
i ulega degradaciji, a uzyskane nukleotydy stuzg komorce
bakteryjnej jako budulec w procesach naprawy DNA.
Tylko okolo 2% nowo nabytych fragmentéw DNA,
homologicznych z genomem bakterii, ulega rekombi-
nacji homologicznej z chromosomem [16].
Transdukcja wyspecjalizowana dotyczy fagéw tagod-
nych, ktérych DNA po wprowadzeniu do cytozolu
ulega integracji z genomem bakterii na drodze rekom-
binacji homologicznej i w tej postaci nazywane jest
profagiem. Nieliczne fagi tagodne (np. P1, N15, LE1,
¢20, ¢BB-1) po wprowadzeniu swojego DNA pozostaja
w cytozolu bakterii w postaci kolistych lub liniowych
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plazmidow [9]. Zintegrowany z bakteryjnym genomem
profag ,wyltacza” wiekszos¢ swoich gendw (w tym geny
konieczne do replikacji w cyklu litycznym) i podlega
replikacji zgodnej z genomem bakterii [24]. W wyniku
spontanicznej indukgeji lub po zadzialaniu czynnikéw
zewnetrznych (np. mitogendw, lekéw itp.) niekorzystnie
oddziatujacych na bakterie, profagi moga aktywowac
geny indukujace lityczny cykl ich replikacji. Stad szczep
bakterii noszacy profagi nazywa sie lizogenem, nato-
miast fagi fagodne - lizogennymi, a wiec zdolnymi do

lizy bakterii po procesie indukcji [7, 9, 43].
Whylaczajac sie z genomu bakterii, indukowany pro-

fag moze omylkowo wycig¢ sekwencje bakteryjnego

DNA sgsiadujgce z genami faga. Zwykle w procesie

tym wycieciu ulegaja odcinki bakteryjnego DNA zlo-

kalizowane po jednej stronie wbudowanego genomu
faga, co oznacza, ze aby zachowac¢ wielko$¢ genomu, fag
musi pozostawi¢ réwnowazny odcinek wlasnego DNA

w genomie bakterii. Jezeli pozostawiony w bakteryjnym

genomie segment fagowego DNA nie obejmuje gendw

istotnych dla jego cyklu Zyciowego, materiat genetyczny
faga ulega replikacji z utworzeniem fagéw potomnych,
zdolnych do zakazania nastgpnych bakterii. W ten spo-
so6b nowy plon fagowy bedzie zawieral material gene-
tyczny zawierajacy segmenty DNA bakteryjnego, ktdre
moga obejmowac geny nadajgce kolejnej, zakazanej
populacji bakterii zupelnie nowe cechy fenotypowe np.
zwigkszajace wirulencje lub adaptacje do nowej niszy
ekologicznej [4, 7, 9, 33]. Jezeli jednak wylaczajacy sie

z genomu bakterii profag, wycinajac omyltkowo czes¢

bakteryjnego DNA, pozostawi w genomie bakterii

wlasne, wazne w procesie replikacji geny, utraci zdol-
nos$¢ samodzielnego powielania sig.

Analizy sekwencji DNA fagowego wskazuja, ze
wiekszos$¢ profagéw wbudowanych w genomy bakterii
jest defektywna, niezdolna do autonomicznej replika-
cji i nierzadko znajduje si¢ w stanie rozpadu. Proces
transdukcji wyspecjalizowanej, ktéry moze pozbawia¢
fagi czesci waznych genow, ale takze mutacje i rearanza-
cje zachodzace w obrebie genomu bakterii, podobnie
jak rekombinacje zachodzace pomiedzy profagami
zakazajagcymi ta sama komorke bakteryjna, czesto
powoduja unieczynnienie gendéw fagowych lub utrate
czesci tych gendw [7, 19, 41, 43]. Stad poza tzw. nie-
tknietymi profagami zdolnymi do replikacji, w geno-
mach bakterii scharakteryzowano cztery formy genow
zwigzanych z fagami:

a) defektywne profagi, nazywane kryptycznymi, ktore
cho¢ posiadaja funkcjonalne geny niezdolne s3 do
replikacji;

b) satelitarne fagi, ktore nie posiadaja wlasnych genow
kodujacych biatka strukturalne kaspydu;

¢) bakteriocyny, przypominajace ogonki fagowe; np.
bakteriocyny F i R Pseudomonas aeruginosa sa
podobne do ogonkéw fagéw X i P2, natomiast geny
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kodujace te bakteriocyny s3 homologami gendw

fagowych kodujgcych ogonki;

d) czynniki transferu gendw GTA (genetic transfer
agents), tj. czastki podobne do fagéw z ogonkami,
ktére charakteryzuja si¢ brakiem genow struktu-
ralnych i nie posiadaja zdolnosci replikacji. DNA
czastek GTA prawdopodobnie integruje si¢ z chro-
mosomem bakterii na zasadzie rekombinacji homo-
logicznej, nazywanej w tym przypadku kapsdukcja
3,9, 16, 26, 27, 46].

Wszechobecno$¢ bakteriofagéw oraz zmiany zacho-
dzace w obrebie ich materialu genetycznego czynia te
formy zycia ,kolem napedowym” ewolucji bakterii
i kreacji gatunkéw patogennych. Klasycznym tego przy-
ktadem s3 zdolne do syntezy toksyny Shiga paleczki
E. coli serotypu O157. Szczep E. coli O157 Sakai zawiera
w swoim genomie 18 profagéw oraz szes$¢ segmentdw
chromosomalnych, prawdopodobnie pochodzenia
fagowego. Wszystkie te profagi wykazuja delecje lub
elementy insercyjne w obrebie DNA, co wskazuje, Ze sa
defektywne. Pomimo to, koduja one wigkszos$¢ czynni-
kéw wirulencji pateczek E. coli 0157 szczepu Sakai tj.
toksyne Shiga, dysmutaze¢ nadtlenkows, opornos¢ na
bakteriobojcze dzialanie surowicy i adhezyny [18, 47].

Wirtualna obecno$¢ bakteriofagéw w kazdym eko-
systemie oraz ich zdolno$¢ przenoszenia materialu
genetycznego pomiedzy bakteriami Zyjacymi w roz-
nych, czesto odlegtych niszach ekologicznych przektada
sie na ich ogromny wplyw na genetyczng zmiennos¢
bakterii. Swiadczy¢ o tym moze fakt, ze fagowy materiat
genetyczny stanowi¢ moze od 10 do 20% bakteryjnych
genomow [6, 9, 30].

3. Koniugacja i plazmidy

Koniugacja polega na jednokierunkowym transferze
materialu genetycznego z jednej komorki bakteryjnej
(dawcy) do drugiej (biorcy). W wigkszosci przypadkow
koniugacja dotyczy plazmidowego DNA, cho¢ u nie-
ktérych drobnoustrojow (np. pateczek E. coli i Pseudo-
monas spp.) w ten sposob moze by¢ réwniez przeka-
zywane DNA chromosomalne [15]. Poniewaz koniu-
gacja umozliwia przenoszenie genéw plazmidowych
pomiedzy bakteriami i niekoniecznie jest ograniczona
do szczepow tego samego gatunku, w szerszym pojeciu
stanowi wazny sposob rozprzestrzeniania si¢ informa-
c¢ji genetycznej pomiedzy réznymi, niespokrewnio-
nymi taksonomicznie gatunkami bakterii. Cho¢ proces
koniugacji najczesciej wigzany jest z bakteriami Gram-
-ujemnymi, nie jest ograniczony do tej grupy drobno-
ustrojow i moze wystepowac takze u innych proteobak-
terii oraz cyjanobakterii [17]. Wystapienie koniugacji
uwarunkowane jest obecnoscia u donorowego szczepu
bakterii plazmidu koniugacyjnego, ktéry posiada:
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Rys. 2. Proces koniugacji. Transfer DNA plazmidowego zapoczat-
kowuje enzym relaksaza nacinajaca jedng ni¢ DNA w swoistym
miejscu oriT (origin of transfer). Plazmidowo kodowana helikaza
rozkreca podwdjng helise DNA, co umozliwia rozdzial obu nici
i przeniesienie jednej z nich do bakterii-biorcy przez tzw. mostek
koniugacyjny. Polaczenie miedzy dawca a biorca wymaga obecnosci
u bakterii-dawcy fimbrii plciowej, ktora po interakcji ze swoistym
receptorem powierzchniowym bakterii-biorcy ulega skréceniu, two-
rzac mostek koniugacyjny. Nastepnie do obu nici zostaja dobudo-
wane komplementarne nici DNA, ktére ulegaja skreceniu i zwinie-
ciu z utworzeniem superskreconej czasteczki DNA. Bakteria-biorca
plazmidu uzyskuje w ten sposéb nie tylko dodatkows informacje
genetyczna, kodujaca nowe cechy fenotypowe, ale i zdolnos¢ przeka-
zywania kopii nowo uzyskanego plazmidu innym bakteriom. Kon-
sekwencja tego zjawiska moze by¢ epidemiczne rozprzestrzenianie
sie plazmidu w mieszanej populacji bakterii.

a) gen mobilnosci odpowiedzialny za transfer plaz-
midu (gen mob, kodujacy enzym relaksaze, ktdra
rozcina ni¢ DNA w miejscu oriT)

b) geny kodujace biatka Tra tworzace mostek koniuga-
cyjny tj. potaczenie pomiedzy dawca i biorca, przez
ktore nastepuje transfer DNA (Rys. 2).

Plazmidy pozbawione genéw kodujacych system Tra,
cho¢ zachowuja zdolnos¢ transferu do komorki biorcy,
nie maja mozliwosci utworzenia polaczenia pomiedzy
dawcg a biorcg i nie mogg przenosi¢ si¢ samodzielnie.
Plazmidy te mogg jednak zosta¢ przeniesione do biorcy,
ale tylko wtedy, gdy obecny réwnoczesnie u bakterii-
-dawcy plazmid koniugacyjny (posiadajacy kompletny
zestaw gendw koniecznych do autotransferu) utworzy
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mostek koniugacyjny. Proces ten nazywany jest mobi-

lizacjg plazmiddw niekoniugacyjnych [15].

Plazmidy bakteryjne s pozachromosomalnymi ele-
mentami genetycznymi, ktére najczesciej majg postac
kolistej, dwuniciowej, superskreconej czgsteczki DNA
(cccDNA - covalently closed circle). U bakterii z rodza-
jow Streptomyces, Mycobacterium, Rhodococcus oraz
Borrelia wystepuja ponadto plazmidy liniowe, ktére
moga wspolistnie¢ z plazmidami kolistymi, np. u kret-
koéw Borrelia burgdorferii wykryto 9 plazmidéw koli-
stych oraz 12 liniowych [8, 36]. Struktura plazmidu
obejmuje replikon minimalny tj. geny konieczne
w procesie replikacji oraz replikon podstawowy, ktéry
skupia geny regulujace liczbe kopii danego plazmidu,
jego stabilno$¢ i zgodnos¢ z innymi plazmidami. Plaz-
midy kryptyczne pozbawione s replikonu podsta-
wowego. Geny replikonu minimalnego koduja tylko
niektére enzymy niezbedne w procesie replikacji plaz-
midu, natomiast pozostale, kluczowe w tym procesie
enzymy np. helikazy, polimerazy DNA, ligazy, pry-
mazy, dostarczane sg przez komorke bakteryjna [2].
Poza informacja genetyczna niezbedna do replikacji
na plazmidach, znajduja si¢ geny, ktdre cho¢ nie maja
wplywu na podstawowy metabolizm bakterii, moga jej
nadawa¢ dodatkowe, korzystne cechy fenotypowe, np.
geny opornosci na antybiotyki, geny kodujace toksyny,
inwazyny i adhezyny, geny odpowiedzialne za produk-
cje kolicyn lub umozliwiajace rozklad i asymilacje roz-
nych zwiazkéw organicznych [25].

Plazmidy bakteryjne klasyfikowane s na podstawie:
a) wielkosci, ktéra waha sie w szerokich granicach od

<1kpz do >1Mpz;

b) przynaleznosci do grupy niezgodnosci Inc (incom-
patibility), bazujacej na sposobie kontroli replikacji
plazmiddéw. Plazmidy zgodne naleza do réznych
grup niezgodno$ci, natomiast plazmidy niezgodne
do tej samej grupy Inc;

¢) zakresu gospodarzy - plazmidy moga by¢ swoiscie
zwigzane z konkretnym gatunkiem bakterii lub wie-
loma taksonomicznie niespokrewnionymi gatun-
kami;

d) charakterystyki molekularnej, ktéra umozliwia po-
réwnywanie plazmidéw réznych bakterii na podsta-
wie wzordw restrykcyjnych, hybrydyzacji lub pelnej
sekwencji plazmidu.

Poza tym, na podstawie rdznej strategii replikacji
plazmidy dzielone sg na dwie grupy: a) mate plazmidy
wystepujace w komorce bakteryjnej w duzej licznie
kopii (wysokokopijne), ktére w zwiazku z ograniczong
wielko$cig czasteczki DNA i ilo$cig informacji gene-
tycznej, nie posiadaja genéw koniecznych do samo-
dzielnego transferu oraz b) duze plazmidy obecne
w komorce bakteryjnej w jednej lub dwoch kopiach
(niskokopijne), zdolne do promowania wtasnego trans-
feru w procesie koniugacji [13, 15]. Replikacja plazmi-
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dow wysokokopijnych przebiega niezaleznie od repli-
kacji chromosomu, a nawet w warunkach hamujacych
replikacje chromosomu (tzw. fenomen amplifikacji pla-
zmidoéw). Duza liczba kopii matych plazmidéw zapew-
nia podczas podziatu komorki bakteryjnej przekazanie
komérkom potomnym, co najmniej jednej kopii plaz-
midu. Dla przykladu: jezeli bakteria zawiera 50 kopii
plazmidu, szansa na to, ze komédrka potomna nie
otrzyma zadnej kopii plazmidu jest niewielka i wynosi
1 na 1015 komdrek potomnych. Z drugiej strony, duza
liczba kopii plazmidu metabolicznie obcigza komérke
bakteryjna, co przektada si¢ na wzrost presji selekcyj-
nej do utraty plazmidu. Duze plazmidy koniugacyjne
replikujg si¢ réwnolegle z DNA chromosomalnym, co
zapewnia obecno$¢ co najmniej dwdch kopii plazmidu
w momencie podziatu, a tym samym przekazanie jednej
kopii plazmidu do komoérki potomnej. Tym nie mniej,
istnieja odstepstwa od powyzszego podzialu. U pale-
czek E. coli wykryto bowiem szereg niekoniugacyjnych,
matych plazmidow wystepujacych w malej liczbie kopii,
a takze duzych plazmidéw obecnych w duzej liczbie
kopii. U Streptomyces opisano z kolei male plazmidy
koniugacyjne [12, 15].

Jedna z charakterystycznych cech plazmidéw jest
ich niestabilno$¢ i czesta utrata przez bakterie cech
kodowanych plazmidowo, cho¢ z drugiej strony na-
turalnie wystepujace u bakterii plazmidy s3 trwale
dziedziczone przez komorki potomne. Na stabilnos¢
plazmidow przede wszystkim ma wplyw ich integral-
nos¢ oraz segregacja podczas podziatu bakterii. DNA
plazmidéw, podobnie jak DNA chromosomalne, pod-
lega cigglym zmianom spowodowanym obecnoscig
w ich strukturze sekwencji powtérzonych w obrebie
transpozondw lub sekwencji insercyjnych, co ulatwia
proces rekombinacji i moze prowadzi¢ do delecji lub
insercji genéw plazmidowych. Im wiecej dany plaz-
mid zawiera sekwencji powtdérzonych, tym wieksze
prawdopodobienstwo jego utraty. Prawidlowa segre-
gacja kopii plazmidu do komdrek potomnych podczas
podziatu komérki bakteryjnej ma zasadnicze znaczenie
dla utrzymania plazmidu w danej populacji bakterii,
stad bakterie wyksztalcily szereg mechanizméw prze-
ciwdzialajacych utracie plazmidéw podczas podziatu.
Plazmidy wysokokopijne rozdzielane s3 do komorek
potomnych w sposdb losowy, jednak proces ten moze
zaburza¢ tendencja wielu kopii plazmidu do tworzenia
form multimerycznych, a tym samym redukcji liczby
kopii plazmiddw, co z kolei zwieksza prawdopodobien-
stwo, ze czes$¢ komorek potomnych nie otrzyma plaz-
midu. Dla przyktadu: 30 kopii plazmidu to 30 mono-
mero6w, ale 15 dimeréw, 10 trimeréw itp. Gtéwnym
mechanizmem przeciwdziatajagcym temu zjawisku jest
miejscowo-swoista rekombinacja, ktorej efektem jest
rozdziat dimeréw na pojedyncze, monomeryczne plaz-
midy (Rys.3) [1, 35, 48].
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Rys. 3. Rozdzial dimeru plazmidéw poprzez miejscowo-swoista

rekombinacje. Biatko XerCD indukuje miejscowo-swoista rekom-

binacje pomiedzy sekwencjami cer w dimerycznej formie plazmidu,

co prowadzi do rozdzialu dimeru na monomery. Podobng funkcje

bialka XerCD pelnig w procesach naprawczych podczas replikacji
chromosomu bakteryjnego.

Innym mechanizmem przeciwdzialajagcym utracie
plazmidu jest eliminacja tych bakterii, ktore w wyniku
podzialu nie uzyskaly plazmidu. Proces eliminacji
bezplazmidowych komoérek bakteryjnych (tzw. mecha-
nizm posegregacyjnego zabijania) angazuje dwie kom-
ponenty: stabilng toksyne oraz niestabilny czynnik
hamujacy ekspresje toksyny lub niwelujacy jej tok-
syczne dzialanie. Dla przykladu: plazmid F zawiera
operon ccd, skladajacy sie z dwoch genéw ccdA i ccdB.
Produkt genu ccdB, biatko CcdB, interferuje z gyraza
DNA, co zaburza replikacje materialu genetycznego
bakterii i ostatecznie prowadzi do jej $mierci. Niesta-
bilne bialko CcdA antagonizuje efekt dzialania biatka
CcdB. W komorce bakteryjnej pozbawionej plazmidu
na skutek blednej replikacji, bialko CcdA jest szybko
niszczone przez enzymy proteolityczne, co promuje tok-
syczne dzialanie biatka CcdB. Podobne systemy zapo-
biegajace utracie plazmidowo-kodowanej informacji
genetycznej posiada wiele niezwigzanych ze sobg plaz-
midéw [15, 48]. Plazmidy, podobnie jak inne mobile
elementy genetyczne, przyczyniaja sie do efektywnego
rozprzestrzeniania si¢ informacji genetycznej. W prze-
ciwienstwie do bakteriofagéw, ograniczonych swo-
isto$cig gospodarza, plazmidy moga by¢ przenoszone
pomiedzy niespokrewnionymi gatunkami bakterii
o ile beda w stanie replikowac sie w komoérce gospoda-
rza. DNA plazmidowe podlega ciagglym zmianom np.
rekombinacji homologicznej wewnatrz struktury wia-
snej, badz z DNA innych plazmidéw, co zwigzane jest
z obecnoscig w strukturze plazmidu sekwencji insercyj-
nych IS lub transpozonéw, umozliwiajacych rearanzacje
plazmidowego DNA [5, 23]. Niektére plazmidy moga
wbudowywac si¢ w chromosom bakteryjny (tworzac
tzw. episom), co pomimo, ze oznacza utrate autonomii
plazmidu, zapewnia bakterii pokoleniowe dziedziczenie
cech kodowanych przez plazmid [32, 45]. Proces inte-
gracji plazmidu z genomem prawdopodobnie przyczy-
nia si¢ do powstawania wysp patogennosci, wplywajac
w ten sposOb na zmiennos$¢ genetyczng bakterii [6].
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4. Transformacja

Transformacja polega na pobieraniu przez bakterie
materialu genetycznego ze $srodowiska. DNA pozyski-
wane tg droga moze wzbogacac informacje genetyczng
danego drobnoustroju o nowe cechy np. czynniki wiru-
lencji, opornos¢ na antybiotyki lub inne, korzystne
determinanty. Jezeli kwas nukleinowy pobrany ze $ro-
dowiska pochodzi od blisko spokrewnionego gatunku
moze réwniez stuzy¢ do naprawy uszkodzen genomo-
wego DNA lub stanowi¢ zrodto wegla, azotu i fosforu
[11]. DNA obecne w $rodowisku najczesciej pochodzi
z obumarlych komdrek bakteryjnych, ktére rozpadajac
sie uwalniajg nieostoniete czasteczki kwaséw nukle-
inowych. Ponadto, wiele bakterii (np.: Pseudomonas,
Streptococcus, Micrococcus, Bacillus, Acinetobacter)
moze aktywnie uwalnia¢ do srodowiska swo6j materiat
genetyczny [29, 39, 44]. Kinetyka degradacji zewnatrz-
komorkowego DNA zalezy od warunkéw panujacych
w $rodowisku i obecnosci enzymoéw degradujacych
DNA, stad czas polowicznego rozpadu czgsteczki DNA
moze wynosi¢ od kilku godzin do kilku dni, a nawet
lat, zwiekszajagc prawdopodobienstwo jego pobrania
przez bakterie [34, 39, 42].

Pobieranie zewnatrzkomérkowego DNA przez bak-
terie jest procesem ztozonym, ograniczonym do kom-
petentnych komorek bakteryjnych tj. takich, ktére
posiadaja na swojej powierzchni receptory wiazace
fragmenty zewnatrzkomoérkowego DNA oraz specy-
ficzne bialka, chronigce pobrane DNA przed degra-
dacja w cytozolu i umozliwiajace proces rekombinacji
pobranego DNA z genomem biorcy (Rys. 4) [39]. Stan
kompetencji danej populacji bakterii nalezacych do jed-
nego gatunku waha si¢ od liczby bliskiej zeru do nawet
100% komorek bakteryjnych i moze trwac kilka godzin
[11, 14]. W pierwszym etapie procesu transformacji
fragment DNA pozakomoérkowego wigze si¢ nieko-
walencyjnie z receptorem powierzchniowym kompe-
tentnej komorki bakteryjnej. W przypadku wiekszosci
drobnoustrojéw sekwencja pobieranego DNA nie
ma wplywu na proces translokacji, cho¢ zdarzajg sie
wyjatki np. Haemophilus influenzae i Neisseria gonor-
rhoeae. Nastepujaca po zwigzaniu fragmentu DNA jego
translokacja przez bton¢ komorkowy jest odmienna
u réznych gatunkéw bakterii. Najczesciej, po zwigza-
niu z receptorem powierzchniowym biorcy, jedna z nici
DNA ulega degradacji i do cytozolu biorcy DNA wpro-
wadzana jest pojedyncza ni¢, dzieki czemu pobrany
material genetyczny chroniony jest przed dzialaniem
wewnatrzkomoérkowych endonukleaz. Dodatkowo,
ochrone¢ pobranej nici DNA zapewniaja specyficzne
biatka obecne w cytoplazmie komorki bakteryjnej [11].
Jezeli pobrany fragment liniowej czasteczki DNA jest
komplementarny w przynajmniej 75% z DNA chro-
mosomu biorcy, wowczas jest wlaczany do genomu
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liniowy fragment
DNA

REKOM-

BINACJA fragment
_—

Rys. 4. Rekombinacja pomig¢dzy liniowym odcinkiem DNA pobra-
nego ze $rodowiska a dwuniciowym, kolistym chromosomem bak-
terii. Rekombinacja w dwoch miejscach prowadzi do zastgpienia
odcinkiem obcego DNA fragmentu chromosomu, ktéry nastepnie
ulega degradacji. Niekiedy moze dochodzi¢ do integracji bez delecji
fragmentu DNA biorcy. Zalezy to od orientacji sekwencji bioragcych
udzial w procesie rekombinacji (réwnoleglej albo anty réwnoleglej).
Poza inkorporacja obcego DNA, mechanizm rekombinacji petni
fundamentalng role w procesach naprawy chromosomu.

na zasadzie rekombinacji homologicznej zaleznej od
biatka RecA, enzymu stymulujgcego interakcj¢ pomig-
dzy rekombinujgcymi fragmentami DNA [11, 15, 40].

5. Podsumowanie

Miedzykomorkowy transfer informacji genetycznej
umozliwia bakteriom wzbogacenie wlasnej puli genéw
o dodatkowa informacje genetyczna pochodzac czgsto
od niespokrewnionych taksonomicznie gatunkéw bak-
terii. Cho¢ zjawiska transformacji i koniugacji wymagaja
bliskiego sasiedztwa zaangazowanych w te procesy drob-
noustrojow, mozliwe jest réwniez pozyskanie nowych
genow z odleglych niszy ekologicznych np. za posred-
nictwem bakteriofagéw. Material genetyczny niesiony
przez te wirusy, zamkniety w kapsydzie, chroniony jest
przed dzialaniem nukleaz niszczacych DNA oraz nieko-
rzystnymi czynnikami §rodowiska co sprawia, ze pozo-
staje aktywny przez diugi czas, stanowigc tym samym
wazny dla bakterii depozyt informacji genetyczne;j.

Cechy nabywane na drodze horyzontalnego trans-
feru genow bezposrednio od innych bakterii w proce-
sie koniugacji, posrednio przez bakteriofagi w proce-
sie transdukcji lub poprzez pobranie natywnego DNA
ze $rodowiska w procesie transformacji, umozliwiaja
bakteriom zasiedlanie nowych srodowisk i czesto pro-
wadzg do selekcji nowych, wysoce wirulentnych szcze-
pow bakteryjnych.
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