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Taxonomy, virulence and life cycles of Bacillus cereus sensu lato

Abstract: Bacillus cereus sensu lato is a group of several species of Gram-positive sporeformers ubiquitous in nature and showing huge
impact on human activities. They are often found in soil, air, plant material, animal tissues and digestive tracts as well as in food products.
Their genetic similarities and frequent horizontal gene transfer causes doubts regarding their taxonomy. In addition, their toxicity and
psychrotolerance constitute serious problems in the dairy industry, being responsible for food-poisonings and spoilage of cold-stored
products. Finally, recent finding indicate that B. cereus sensu lato toxicity plays an important role not only in their virulence, but also in
social interactions with other bacteria.

1. Introduction. 2. The most important aspects of B. cereus sensu lato biology. 2.1. First challenge — coherent taxonomy. 2.2. Second
challenge - life cycles and interactions with the environment. 2.3. Third challenge — adaptation to low temperatures. 2.4. Fourth challenge

- toxins of B. cereus sensu lato. 3. Summary
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1. Wstep

Grupa Bacillus cereus okreslana takze jako B. cereus
sensu lato obejmuje co najmniej dziewie¢ gatun-
kéw wzglednie beztlenowych i przetrwalnikujacych,
Gram-dodatnich bakterii, szeroko rozprzestrzenionych
w przyrodzie i wykazujacych szeroki wplyw na rozne
obszary aktywnosci czlowieka. W jej sktad wchodza:
(i) B.cereus sensu stricto znany z wlasciwosci cho-
robotwdrczych w stosunku do ludzi [66], (ii) B. thu-
ringiensis biosyntetyzujacy toksyny owadobodjcze [68],
(iii) psychrotolerancyjny B. weihenstephanensis [40],
(iv) B. mycoides oraz (v) B.pseudomycoides charak-
teryzujace si¢ ryzoidalnym wzrostem na podlozach
stalych [32, 52], (vi) B. anthracis bedacy czynnikiem
etiologicznym waglika [48], a takze posiadajgcy wlas-
ciwosci probiotyczne B. toyonensis [33], termotoleran-
cyjny i cytotoksyczny B. cytotoxicus [25] oraz izolo-
wany przede wszystkim z zywno$ci B. wiedmannii
[47]. Nalezy podkresli¢, ze w ostatnich latach pojawilty
sie tez prace wskazujace na zasadno$¢ wyrdzniania
dalszych gatunkéw w obrebie grupy Bacillus cereus,
m.in. B. manliponensis [34], B. bingmayongensis [41]
oraz B.gaemokensis [35]. Przeglad najwazniejszych
cech poszczegdlnych przedstawicieli grupy B. cereus
dostepny jest w literaturze [6].

B. cereus sensu lato, cho¢ znane od dawna (np.
B. mycoides opisany zostal juz w 1886 r.), nadal budza
ogromne zainteresowanie z uwagi na ich powszech-
nos¢, liczne czynniki wirulencji oraz odmienne interak-
cje z réznymi organizmami. Zwraca si¢ tez uwage na to,
iz B. cereus sensu lato poprzez skomplikowang strukture
genetyczng, stanowig interesujacy obiekt badan dostar-
czajacy uzytecznych danych poszerzajacych nasza wie-
dz¢ w zakresie taksonomii i systematyki bakterii.

Na podstawie analiz podobienstwa sekwencji nu-
kleotydowych rybosomalnego RNA oraz wybranych
genow metabolizmu podstawowego, a takze bazujac
na wynikach poréwnania elektroforetycznych wzoréw
prazkéw uzyskanych réznorodnymi metodami genoty-
powania (ang. DNA fingerprinting), zaproponowano,
aby calg grupe B. cereus traktowac jako jeden polimor-
ficzny gatunek bakterii [27]. Z kolei dane fenotypowe,
analizy stopnia hybrydyzacji genomowego DNA (DDH)
oraz odmienne wlaéciwos$ci chorobotworcze, tak wazne
réwniez w ujeciu praktycznym, zdajg si¢ sugerowac, ze
mamy do czynienia z odr¢bnymi gatunkami [40, 52].
Fakt, ze liczne cechy typowe dla poszczegoélnych takso-
néw sa kodowane przez geny plazmidowe, dodatkowo
komplikuje taksonomie grupy. Szczep B. thuringiensis,
ktéry w trakcie replikacji utracilby plazmid z genami
warunkujacymi synteze bialek parasporalnych, statby
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sie bowiem nieodréznialny od szczepdw B. cereus sensu
stricto. Nabycie za$ przez B. cereus sensu stricto w dro-
dze koniugacji genéw cry warunkujacych wspomniang
synteze, mogloby prowadzi¢ do wyksztalcenia cech
charakterystycznych dla B. thuringiensis. Nalezy zatem
zada¢ sobie pytanie czy wspolczesna koncepcja gatunku
bakteryjnego, zakladajaca co najmniej 70% podobien-
stwo DDH, zgodno$¢ sekwencji 16S rRNA na poziomie
>97% oraz odmiennos$¢ fenotypowa w zakresie przy-
najmniej jednej cechy [14, 46], to dobre wyznaczniki
gatunkowe, szczegdlnie w odniesieniu do tak polimor-
ficznych bakterii, jak B. cereus sensu lato.

Innym obszarem intensywnych badan nad B. cereus
sensu stricto i spokrewnionymi bakteriami jest kwe-
stia ich cykli Zyciowych oraz interakcji pomiedzy
biotycznymi sktadnikami réznorodnych ekosystemow.
Dotychczas potwierdzono obecno$¢ wspomnianych
bakterii miedzy innymi na roslinach oraz w przewo-
dach pokarmowych kregowcow i bezkregowcow, ale
brak jednoznacznych dowoddw na to czy fakt ten ma
charakter mutualistyczny, pasozytniczy czy stanowi
zalezng od warunkéw kombinacje¢ réznych interakeji.
Pomoc w odpowiedzi na to pytanie moze przynie$¢
takze lepsze zrozumienie powodéw, dla ktorych liczne
szczepy B. cereus sensu lato obdarzone sa zdolnoscia
do biosyntezy rdznych toksyn, ktdre moga nie tylko
stanowi¢ czynnik utatwiajacy kolonizacjg organizmow
gospodarza, ale takze mechanizm oddziatywania z in-
nymi mikroorganizmami [60].

Dalsze badania nad B. cereus sensu lato pozwola na
lepsze zrozumienie ewolucji bakterii oraz ich interakcji
ze Srodowiskiem ozywionym i nieozywionym. Dlatego
celem niniejszej pracy jest przedstawienie i dyskusja
watpliwosci dotyczacych filogenezy oraz taksonomii, to-
ksyczno$ci a takze cykli i Srodowisk Zycia B. cereus sensu
lato w kontekscie aktualnych danych literaturowych.

2. Najwazniejsze aspekty biologii B. cereus sensu lato
2.1. Wyzwanie pierwsze - spdjna taksonomia
Wspolczesna taksonomia bakterii opiera si¢ na

podobienstwie pomiedzy klasyfikowanymi organiz-
mami (taksonomia fenetyczna — bazujgca na cechach

1,00

0,80

o
D
o

T

441

fenotypowych) oraz stopniu ich wzajemnego pokre-
wienstwa (taksonomia filetyczna — odzwierciedlajaca
stosunki filogenetyczne). Jednak bezposrednie zasto-
sowanie wyznacznikow filo-fenetycznej koncepcji
gatunku w odniesieniu do bakterii B. cereus sensu lato
napotyka na powazne problemy. Juz analizy podo-
bienstwa sekwencji nukleotydowej, obecnego zwykle
w podobnych 10-15 kopiach genu 16S rRNA wyka-
zaly, ze B. cereus sensu lato roznig si¢ tylko nieznacznie
wykazujac 99,17-100% identycznosci ww. sekwencji
[1, 3], a sama zmienno$¢ ograniczona jest do regio-
néw hiperzmiennych, porozdzielanych obszarami
o wysokim stopniu konserwatywnosci (Rys. 1). Ponadto
stwierdzono, ze gen 16S rRNA charakteryzuje si¢ wyz-
szg zmiennoscia u szczepéw mezofilnych, podczas
gdy u psychrotrofow jest silnie konserwatywny [3], co
by¢ moze powigzane jest z adaptacja do zachowania
zdolnosci do biosyntezy bialek w nizszej temperaturze.
Przyjeto tez, ze obecnos¢ charakterystycznej sekwencji
12TCTAGAGATAGA w obrebie 16S rRNA wskazuje
jednoznacznie na B. weihenstephanensis [40], jednak
pozniejsze wyniki nie potwierdzily tego przypuszcze-
nia [3]. Bardziej prawdopodobne, ze wspomniany frag-
ment sekwencji typowy jest dla réznych przedstawicieli
B. cereus sensu lato posiadajacych taki sam mechanizm
adaptacji do chtodu.

W sytuacji, gdy poréwnywane sekwencje nukleo-
tydowe genu 16S rRNA s3 identyczne w mniej niz
97%, mozemy wyodrebni¢ odmienne gatunki. Jednak
w przypadku réznic nieprzekraczajacych 3% mozemy
mie¢ do czynienia zaréwno z odr¢gbnymi gatunkami,
jak i jednym tylko taksonem.

Podobienstwo profili elektroforetycznych w zakresie
izoenzymow (ang. multi-locus enzyme electrophoresis,
MLEE) oraz pdzniejsze badania w oparciu o polimor-
tizm sekwencji nukleotydowych genéw metabolizmu
podstawowego (ang. multi-locus sequence typing,
MLST) takze wykazujg wysokie pokrewienstwo gene-
tyczne przedstawicieli grupy B. cereus. Co wigcej, wia-
rygodna z uwagi na bazowanie na sekwencjach nukle-
otydowych technika MLST pozwala z jednej strony
na podzial B. cereus sensu lato na typy filogenetyczne,
z drugiej strony nalezy zaznaczy¢, Ze poszczegdlne typy
filogenetyczne grupuja czesto przedstawicieli roznych
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Rys. 1. Lokalizacja miejsc konserwatywnych i hiperzmiennych w sekwencji nukleotydowej genu 16S rRNA B. cereus sensu lato
(Bartoszewicz M., dane niepublikowane)
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gatunkow. Wspomniany podziat za to dobrze odzwier-
ciedla wlasciwosci ekologiczne [6, 26]. W oparciu o te
dane nalezy zatem zalozy¢, ze pod wplywem doboru
naturalnego, w obrebie B. cereus sensu lato uformo-
waly sie typy filogenetyczne o roéznych zakresach tem-
peratur optymalnych oraz, czgsto, o odmiennej wiru-
lencji. I tak typ I stanowig przede wszystkim szczepy
B. pseudomycoides, w odniesieniu do ktorych brak
jest danych wskazujacych na ich wirulencje. Typ II
oraz VI obejmuje szczepy psychrotolerancyjne, ktdre
tatwo odrézni¢ na podstawie (typowej wylacznie dla
przedstawicieli typu VI: B. weihenstephanensis oraz
czg$¢ szczepOw B. thuringiensis) sekwencji *ACAGTT
w obrebie genu cspA [3, 40, 58, 61]. Typ III to bakterie
mezofilne o wyraznym potencjale chorobotwdrczym.
Nalezg tu m.in. szczepy B. anthracis (m.in. B. anthra-
cis Ames) oraz tzw. emetyczne szczepy B. cereus sensu
stricto wraz z referencyjnym szczepem B. cereus sensu
stricto F4810/72 (zdolne do wywolywania wymiotnej
postaci zatru¢ pokarmowych) [5, 73]. Typ IV grupuje
mezofilne, zwykle komensalne bakterie, m.in. typowy
szczep referencyjny B. cereus sensu stricto ATCC 14579.
Typ filogenetyczny V to umiarkowane pod wzgledem
wymagan temperaturowych szczepy spokrewnione
z B. toyonensis, za$ typ VII obejmuje termotolerancyjne
i powigzane z przypadkami ciezkich zatru¢ pokarmo-
wych szczepy B. cytotoxicus [25]. Nalezy jednak zwroci¢
uwage na fakt wystepowania w réznych typach filo-
genetycznych przedstawicieli tego samego taksonu.
Na przyktad B. cereus sensu stricto obecny jest m.in.
w typach filogenetycznych II, III, IV, natomiast B. thu-
ringiensis wérdd reprezentantéw np. typu III oraz VI
[6, 26, 47]. Pozwala to zada¢ pytanie o sensownos¢
wyrdzniania poszczegdlnych gatunkéow w sytuacii, gdy
taka taksonomia nie odzwierciedla w pelni filogenezy
B. cereus sensu lato.

Poza MLST, takze sekwencjonowanie niektérych
pojedynczych gendéw, m.in. gyrB [8] lub plejotropowego
regulatora ekspresji gendéw toksyn plcR oraz analizy
AFLP (ang. amplified fragment length polymorphism)
dostarczylo kolejnych ciekawych danych dotyczacych
pokrewienstwa genetycznego oraz struktury popula-
cji B. cereus sensu lato. Nie pozwolily one jednak na
wypracowanie spdjnego systemu taksonomicznego dla
calej grupy. Cho¢ w mocy pozostaje, stanowiacy zloty
standard, warunek by poziom hybrydyzacji DNA-DNA
wynosil co najmniej 70%, to takze ta metoda zawodzi
w réznicowaniu np. B. cereus sensu stricto i B. thurin-
giensis. Nowym i wygodniejszym odpowiednikiem tej
metody jest tzw. cyfrowa hybrydyzacja DNA-DNA
(ang. digital DNA-DNA hybridization; dDDH) oparta
na metodzie obliczania dystansu genetycznego w opar-
ciu o zestawienia calych genoméw (ang. genome-blast
distance phylogeny; GBDP), ktérej wyniki przeliczane
sa za pomocg odpowiedniego algorytmu na procent
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dDDH [2]. Cho¢ i to ujecie nie zapewnia skutecznego
odrézniania wielu przedstawicieli grupy, to z uwagi na
pordéwnanie calego genomu daje lepszy wglad w powia-
zania filogenetyczne i pozwala szybko i skutecznie
weryfikowa¢ stuszno$¢ wyrdzniania nowych gatun-
kéw. To wlasnie aplikacja tej metody doprowadzita do
zaproponowania w ostatnich latach B. gaemokensis czy
B. manliponensis jako nowych przedstawicieli grupy
[34-35]. Liu i wsp. [42] wskazuja na obecnos¢ co naj-
mniej 19-20 nieopisanych jeszcze gatunkéw w obrebie
B. cereus sensu lato. Z drugiej strony autorzy ci postu-
luja takze, aby B. weihenstephanensis oraz B. mycoides
polaczy¢ w jeden gatunek z uwagi na wysokie, ponad
78% podobienstwo dDDH pomiedzy nimi.

Kolejnym powaznym zarzutem dotyczacym spoj-
noéci aktualnej taksonomii B. cereus sensu lato sa,
wykorzystywane w identyfikacji przedstawicieli grupy,
cechy kodowane plazmidowo. I tak B. anthracis, poza
opornoscig na penicyling i brakiem ruchliwosci, two-
rzy takze nietypowa, zbudowang z kwasu D-glutami-
nowego, otoczke chroniaca ta bakterie przed fagocytoza
oraz syntetyzuje toksyne bojcza (ang. lethal toxin) oraz
czynnik obrzekowy (ang. edema factor). Zaréwno geny
toksyn (pag, lef, cya), jak i otoczki (cap) sa zlokalizo-
wane na duzych plazmidach, odpowiednio pXO1 oraz
pXO2 [49]. Z kolei u emetycznego szczepu B. cereus
sensu stricto F4810/72, operon ces odpowiedzialny za
produkcje syntetazy cereulidyny (toksyny wymiotnej),
takze ulokowany jest na duzym plazmidzie (pBc270)
o wielkosci 270 kpz [19, 29]. Synteza owadobdjczych
bialek parasporalnych (ang. parasporal crystal inclu-
sions) jest zalezna od gendw cry znajdujacych sie na
duzych i potencjalnie mobilnych plazmidach [62,
68]. Co ciekawe, okazuje si¢, ze m.in. plazmidy pXOl1,
pBc270 oraz pBcl0987 posiadaja bardzo podobne
mechanizmy replikacji zaleznej od konserwatywnego
genu repX, co posrednio wskazuje na to, ze wszystkie
one wywodzg si¢ od wspdlnego przodka [36], jedy-
nie w toku ewolucji niektére z nich (np. pBc10987
u szczepu B. cereus sensu stricto ATCC 10987) utracity
wyspe patogennosci o wielkoséci okoto 20 kpz [58-59].
Podobna obserwacja dotyczy plazmidu pXO2 i podob-
nych mu elementéw np. pBtoxis (128 kpz) obecnego
u B. thuringiensis subsp. israelensis [10] traktowanych
jako plazmidy typu pXO2 z uwagi na podobienstwo
replikacji powigzanej z malo zmiennym genem repA
[36]. Powaznym wyzwaniem moze by¢ takze zjawisko
horyzontalnego transferu genéw (ang. horizontal gene
transfer, HGT) zachodzace w warunkach naturalnych.
Cho¢ potwierdzono je na przykiad w zywnosci i glebie
[31, 50], to wydaje si¢, ze nadal nie w pelni doceniamy
znaczenie koniugacji w biologii calej grupy. Opisano
na przyklad szczep B.cereus sensu stricto G9241,
ktory posiada zaréwno plazmid pXO1 jak i powigzang
z jego obecnoscig zdolnos¢ wywolywania objawow
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inhalacyjnej postaci waglika [28]. Kolsto i wsp. [38]
donoszg o problemach z jednoznaczng identyfikacja
B. anthracis oraz B.thuringiensis. Natomiast szczep
B. cereus sensu stricto E33L, wywolujacy u przezu-
waczy chorobe o objawach silnie przypominajacych
waglika, posiada plazmid pE33L54 (54 kpz) o wysokim
podobienstwie sekwencji nukleotydowej w stosunku do
plazmidu pXO2 szczepu B. anthracis Ames oraz szereg
mniejszych plazmidéw homologicznych do wcze$niej
poznanych plazmidéw B. thuringiensis [58]. Co wiecej,
wydaje sig, ze nie tylko plazmidy, ale takze geny chro-
mosomalne, na przyklad operony warunkujace synteze
niektérych toksyn, ulegaja HGT ksztaltujac zmien-
nos$¢ w obrebie B. cereus sensu lato [11]. Dane z analiz
wzglednego wspdlczynnika rekombinacji do mutacji
(r/m) sugeruja, ze proces transferu genéw w obrebie
wspomnianych bakterii zachodzi nieustannie ze srednig
intensywnoscia (czego dowodzi warto$¢ wspdtczynnika
r/m w zakresie 1,5-2,9) i dotyczy¢ moze takze plazmi-
dow typu pXO1 oraz typu pXO2 [16,71,73]. Wydaje sie
zatem, ze klasyfikacja wykorzystujaca plazmidy, m.in.
warunkujace wirulencje nie jest dobrym rozwigzaniem,
szczegOlnie, ze plazmidy te moga by¢ nabywane i tra-
cone w toku ewolucji [42].

Dotychczasowa, wielogatunkowa taksonomia wspa-
rta jest takze istotnymi argumentami. Okazuje sig, ze
niektorzy przedstawiciele B. cereus sensu lato sg stosun-
kowo monomorficzni. Na przyklad B. anthracis, poza
swoja odmiennoscig od pozostatych przedstawicieli
grupy dotyczaca otoczki, braku ruchliwosci i wrazli-
wosci na penicyliny, jest takze bardzo jednorodny gene-
tycznie [13, 37, 55]. Podobnie klonalne sg tez emetyczne
szczepy B. cereus sensu stricto [20]. Jednak najsilniejsze
wsparcie dla koncepcji niezaleznych gatunkow wigze
sie z praktycznym aspektem biologii tych organizmdw.
Z punktu widzenia medycyny ludzkiej i weteryna-
ryjnej, wazne jest szybkie i precyzyjne wyrdznianie
niebezpiecznych szczepéw B. anthracis. Wlasciwosci
owadobdjcze B. thuringiensis to z kolei podstawa zasto-
sowania tych bakterii w biotechnologii do produkeji
transgenicznych roslin (tzw. roélin Bt) oraz preparatéw
przeciwko owadzim szkodnikom upraw (np. Thuricide,
Dipel, Foray48D). Wreszcie zdolnos¢ do wywolywania
zatru¢ pokarmowych jest powigzana z przedstawicie-
lami gatunku B. cereus sensu stricto.

W chwili obecnej trudno zaproponowac jednolity
koncepcje taksonomii B. cereus sensu lato. Poglad o nie-
zaleznych gatunkach, cho¢ wygodny w ujeciu prak-
tycznym, nie znajduje pelnego uzasadnienia w danych
tilogenetycznych. Stad tez ciekawg alternatywa wydaje
sie pomyst traktowania B. cereus sensu lato jako grupy
spokrewnionych bakterii, obejmujacej odmienne typy
ekologiczne (tzw. ekotypy, termotypy) i wirulentne
(patotypy) [69]. Takie ujecie z jednej strony zapewnia
zgodno$¢ z naturalnym przebiegiem zmian ewolu-
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cyjnych, a z drugiej bierze pod uwage aspekty wazne
z punktu widzenia nauk medycznych, biotechnologii
i szeroko pojetego przemysty rolno-spozywczego, gdzie
B. cereus sensu stricto i spokrewnione z nim bakterie
odgrywaja takze powazna role.

2.2. Wyzwanie drugie - cykle zyciowe i interakcje
z otoczeniem

B. cereus sensu lato odnajdujemy w glebie, wodach,
powietrzu, zywno$ci oraz materiale roslinnym i orga-
nizmach zwierzat oraz ludzi, co sprawia, ze ich inter-
akcje z innymi organizmami musza by¢ czeste i ztozone.
B. cereus sensu lato wystepuja w $rodowisku w postaci
wegetatywnej oraz przetrwalnikowej. Komoérka wege-
tatywna jest aktywna metabolicznie. W sprzyjajacych
warunkach $rodowiskowych intensywnie namnaza sie,
dajac kolejne generacje bakterii. Podlega takze proce-
som zmiennosci genetycznej zaréwno na drodze muta-
¢ji jak i horyzontalnego transferu genéw. Przetrwal-
nik (forma uspiona), dzieki odwodnieniu cytoplazmy
i wysyceniu $ciany dipikolinianem, jest niewrazliwy na
niesprzyjajace czynniki srodowiskowe, w tym dzialanie
wysokich temperatur [21, 63]. Do jego kielkowania nie-
zbedne sg odpowiednie induktory, m.in. woda i sktad-
niki odzywcze, w tym aminokwasy (m.in. L-alanina),
cukry i nukleotydy. Co ciekawe, kietkujace przetrwal-
niki B. cereus sensu stricto, dzieki aktywno$ci racemazy
alaninowej przeksztalcajg dostepng L-alanine w D-ala-
nine, ktéra jest inhibitorem kietkowania dla pozosta-
tych spor sprzyjajac ich pozostaniu w srodowisku, na
wypadek ponownego pogorszenia sie¢ warunkow [51].
W przypadku niektorych bakterii, kietkowanie prze-
trwalnikow inicjowane jest po ich fagocytozie w makro-
fagach, jak to ma miejsce w przypadku B. anthracis [63].

Zdolnos¢ do formowania cieptoopornych przetrwal-
nikéw (sporulacja) nabiera szczegdlnego znaczenia
w przemysle spozywczym, gdzie np. przezywajace pro-
ces pasteryzacji spory moga wplywac na jako$¢ kon-
cowego produktu [4] lub przyczynia¢ si¢ do wtérnego
zanieczyszczenia zywnosci [5,67].

Sporulacja jest kontrolowana przez szes¢ bialek
regulatorowych okreslanych jako czynniki sigma (o),
ktdre sterujg rozpoznawaniem regionéw promotoro-
wych przez polimeraze¢ RNA. One z kolei sg kontro-
lowane przez bialko Spo0OA, czynnik transkrypcyjny
sterujgcy genami odpowiadajacymi za sporulacje [65].
Ze wzgledu na fakt, ze niektdre czynniki regulujace
tworzenie przetrwalnikow sa najpierw wydzielane do
$rodowiska, a pdzniej z niego pobierane i aktywuja
proces dopiero po osiggnieciu odpowiedniego stezenia,
mozna przyjaé, iz w regulacji opisywanego procesu bak-
terie wykorzystuja zjawisko quorum sensing. Co wiecej,
w przypadku B. anthracis wykazano, ze proces formo-
wania przetrwalnikow oraz wirulencja znajduja si¢ pod



444

kontrolg bialkowych produktéw tych samych genow
[56]. Nalezy podkresli¢, ze spory réznych gatunkow
nie tylko umozliwiaja przetrwanie w niesprzyjajacych
warunkach srodowiska, ale ulatwiajg rozprzestrzenianie
i wnikanie do organizmow zywicieli, gdzie sa w stanie
kietkowa¢ i namnazac sie.

Osobnym zagadnieniem pozostaja wspoélzaleznosci
z innymi organizmami. Obecnie uwaza sie, ze B. cereus
sensu stricto, B. thuringiensis oraz zapewne B. toyonen-
sis sa w stanie funkcjonowa¢ w srodowisku, powiazane
obustronnie korzystnymi relacjami z gospodarzem.
Namnazanie si¢ w jego jelicie, a nastepnie formowanie
uwalnianych do $rodowiska w czasie defekacji prze-
trwalnikow, prowadzg do rozprzestrzeniania si¢ bakterii
w glebie oraz na materiale roslinnym i wodzie. Stad zas,
najczesciej droga pokarmowa, bakterie mogg ponownie
trafi¢ do jelita zamykajac swoj cykl zyciowy [32, 68]. Ta
forma wzajemnego oddzialywania przynosi zapewne
obustronne korzysci, dowiedziono bowiem, ze B. toy-
onensis wykazuje aktywnos$¢ probiotyczng wzgledem
ssakow [33]. Dyskusyjne natomiast jest to, jak dlugo
wspomniane bakterie potrafig utrzymywac sie w jeli-
cie. Obecnie przewaza poglad, Ze opisana zalezno$c jest
dlugotrwala formg wzajemnego oddzialywania.

B. cereus sensu lato potrafig takze wywotywac cho-
roby ludzi i zwierzat. I tak paleczka (d. laseczka) wag-
lika, opisywana historycznie jako jedna z tzw. plag egip-
skich, w srodowisku naturalnym wystepuje w zasadzie
wylacznie w postaci przetrwalnikow [18]. Wezesniejsze
teorie, dotyczace obszaréw (okreslanych czasami jako
inkubatory waglikowe), na ktérych bakterie te mogtyby
replikowac¢ sie poza organizmem gospodarza, nie zna-
lazlty bowiem potwierdzenia w obserwacjach $rodo-
wiskowych i zdajg si¢ nie mie¢ uzasadnienia, gdyz
B. anthracis ma stosunkowo waskie i specyficzne wyma-
gania odzywcze. Natomiast wraz ze spozyciem skazonej
sporami paszy, spory dostaja si¢ do organizmu prze-
zuwacza, a nastepnie kietkuja w obrebie uktadu limfa-
tycznego, na przyktad w makrofagach. Ich namnaza-
niu si¢ towarzyszy biosynteza toksyn, co prowadzi do
rozwoju objawdéw choroby i ostatecznej $mierci zwie-
rzecia. W jego ciele, gtéwnie w surowicy, bakterie osia-
gaja znaczng koncentracje i moga sporulowac, a obec-
no$¢ padlinozercéw i naturalne procesy rozkltadu pro-
wadzg do rozprzestrzeniania przetrwalnikéw na znacz-
nym obszarze.

W odroéznieniu od waglika, B. thuringiensis uwazany
jest za patogen larw owadow [68]. Wéréd mechanizméow
jego wirulencji znajdujg si¢ zaréwno toksyny Cry (kilka-
set rodzajow) formowane w czasie sporulacji, jak i biatka
produkowane w czasie tzw. fazy wegetatywnej (toksyny
VIP, ang. vegetative insecticidal proteins). Cho¢ rézne
doniesienia wskazuja na czesto odmienne mechanizmy
rozprzestrzeniania sie¢ B. thuringiensis wsrod owadow,
to wydaje sie, ze bakterie te moga namnazac si¢ w jeli-
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cie larw bezobjawowo lub wywolujac objawy, ktére nie
prowadza do $mierci. Z ewolucyjnego punktu widzenia
taka strategia jest oplacalna, bowiem tylko zywy zywi-
ciel zapewnia optymalne warunki do wzrostu i namna-
zania si¢ bakterii. W sytuacji ograniczenia dostepnosci
sktadnikow odzywczych, zachodzi sporulacja, w czasie
ktorej formowane sg krysztaly parasporalne zawiera-
jace toksyny. Wraz z uwolnieniem z ciala larw prze-
trwalnikow oraz powigzanych z nimi bialek Cry, moga
one rozprzestrzenia¢ sie w $rodowisku do czasu ich
ponownego spozycia. Toksyny Cry, po ich wstepnej
aktywacji enzymatycznej w jelicie larwy, powoduja
uszkodzenia w $cianach jelit, co z jednej strony zwiek-
sza dostepnosé¢ sktadnikéow odzywezych, z drugiej za$
przyspiesza kielkowanie spor. Zatem bakterie te moga
funkcjonowaé najprawdopodobniej jako komensale
larw bezkregowcow, czego zresztg posrednio dowodza
sporadyczne tylko przypadki epidemii spowodowa-
nych przez B. thuringiensis wérod larw owadow. Nadal
natomiast brakuje przekonujacych dowodéw na moz-
liwos¢ namnazania si¢ B. thuringiensis bezposrednio
w $rodowisku. Przewaza poglad, ze z uwagi na dos¢
duze wymagania odzywcze, bakterie te raczej nie nam-
nazaja si¢, ewentualnie ich namnazanie si¢ jest ograni-
czone do wyjatkowo zasobnych w sktadniki odzywcze
nisz ekologicznych [68].

Wrtasciwosci ekologiczne B. cereus sensu stricto nie
s w pelni poznane. Pierwsze obserwacje tej bakterii
wskazywaly na jej powszechnos¢ w jelitach bezkre-
gowcow, gdzie opisywano je jako tzw. stadium Arthro-
mitus przejawiajace si¢ obecnoscig diugich nitkowa-
tych tworéw uformowanych z komorek bakteryjnych
[32]. Obecnos¢ B. cereus sensu stricto w jelitach kre-
gowcodw, w tym czlowieka, nie powinna by¢ zasko-
czeniem cho¢by z uwagi na czesto$¢ wystepowania
w zywnosci, skad bez probleméw przedostaje sie do
jelita. Dlatego tez warta rozwazenia wydaje si¢ kon-
cepcja stanowigca uzupelnienie dwoch pozostatych,
sugerujaca znaczenie zywnosci oraz przemystu rolno-
-spozywczego W rozprzestrzenianiu B. cereus sensu
stricto wérdd ludzi. Liczne doniesienia wskazujg na
obecno$¢ tej bakterii w przyprawach, produktach
macznych, safatkach, warzywach i owocach oraz przede
wszystkim produktach mleczarskich. Linie przetwa-
rzania mleka byly niejednokrotnie wskazywane jako
zrodlo wtornego zanieczyszczenia Zywnosci pastery-
zowanej [4]. Wydaje sie takze, ze B. cereus sensu stricto
ma potencjat do wspéttworzenia trudnych do wyelimi-
nowania biofilméw, co komplikuje i tak nietatwe proby
eliminacji tej bakterii z surowcow wykorzystywanych
w przemysle spozywczym.

Jeszcze mniej wiadomo o psychrotolerancyjnych
przedstawicielach grupy, a w szczegdlnosci o B. myco-
ides. Bakteria ta obecna jest w glebie, szczegdlnie
w ryzosferze, gdzie wydaje sie wykazywac antagonizm
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wzgledem m.in. grzybéw z rodzaju Fusarium. [15].
Izolowano jg takze z przewodow pokarmowych bez-
kregowcoéw. Pomimo wykrycia genéw enterotoksyn,
obecno$¢ B. mycoides w zywnosci nie jest traktowana
w kategoriach zagrozenia, gdyz nie opisano dotad przy-
padkéw zatru¢ pokarmowych powodowanych przez
te bakterie. Stad przypuszcza¢ mozna, ze adaptacja
do umiarkowanych temperatur oraz powigzany z tym
inny sktad kwasow ttuszczowych, z wigkszym udzia-
tem form nienasyconych, to przede wszystkim przy-
stosowania do egzystowania w warunkach glebowych,
a transmisja do organizméw zwierzat jest tylko dodat-
kowym elementem ulatwiajagcym rozprzestrzenianie
sie tej bakterii. Jednoczes$nie nizsza optymalna tempe-
ratura wzrostu sprawia, Ze namnazaja si¢ one wolniej,
a zarazem podlegaja mniejszej zmiennosci mutacyj-
nej, co potwierdzajg takze analizy wzglednego wspot-
czynnika rekombinacji do mutacji, osiagajac najnizsze
wartosci w przypadku tych wlasnie bakterii (Bartosze-
wicz M., dane niepublikowane).

2.3. Wyzwanie trzecie - adaptacja do niskich
temperatur

B. cereus sensu lato zajmujg roznorodne $rodowiska,
co wymaga od nich szeregu przystosowan pozwalajg-
cych na efektywne bytowanie w zajmowanych niszach
ekologicznych i skuteczng konkurencje z obecng tam
mikroflorg. Jedng z wazniejszych adaptacji do $ro-
dowiska u wybranych przedstawicieli B. cereus sensu
lato jest psychrotolerancja, czyli zdolno$¢ do wzrostu
w temperaturze 7°C lub nizszej [4]. Zazwyczaj cesze tej
towarzyszy brak namnazania sie powyzej 42-45°C [40].
Podlozem adaptacji do chlodu jest szereg istotnych
wlasciwosci biochemicznych i fizjologicznych, takich
jak zapobieganie uszkodzeniu komodrek w wyniku
krystalizacji wody, zapewnienie cigglosci proceséow
metabolicznych zwigzanych z synteza bialek oraz pozy-
skiwaniem energii przy réwnoczesnym zachowaniu
odpowiedniego poziomu aktywnosci i ptynnosci bton
komoérkowych (70, 72].

W przypadku B. cereus sensu lato warunki te spel-
nione s3 przede wszystkim dzieki zdolnosci do syntezy
bialek szoku zimna (Csp, ang. cold shock proteins),
sposrod ktorych glowna role odgrywa biatko CspA
[72]. Jest to niewielka proteina (7 kDa) zawierajaca pig¢
antyrownoleglych tancuchéw (3, ktére razem formuja
strukture B-beczki (ang. PB-barrel). Na powierzchni
takiej czasteczki eksponowane s3 aminokwasy aroma-
tyczne, ktore odgrywaja podstawowg role w wigzaniu
si¢ biatka CspA do RNA i DNA, a wnetrze CspA stano-
wig liczne aminokwasy hydrofobowe formujace rdzen
biatkowy [72]. Poznane dotychczas biatka szoku zimna
charakteryzuje zdolno$¢ do wigzania si¢ do specyficz-
nego fragmentu jednoniciowych czasteczek DNA, tzw.
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fragmentu Y (ATTGG) lub komplementarnej do niego
sekwencji [22-23]. Fundamentalnym jednak mechaniz-
mem dzialania bialek CspA jest ochrona mRNA przed
formowaniem drugorzedowych struktur w wyniku
obnizania si¢ temperatury srodowiska.

Adaptacja bakterii do niskich temperatur wymaga
dodatkowo innych przystosowan. Uwaza sie, ze za
reakcje komorki bakteryjnej na spadek temperatury
odpowiedzialne sg rybosomy, pelnigce poza transla-
cja, dodatkowgy role ,,czujnikéw” zmiany temperatury.
Gdy na skutek obnizania temperatury dochodzi do
zatrzymania translacji wigkszosci bialek, indukowane
szokiem zimna proteiny Csp sa nadal syntetyzowane
dzieki obecnosci elementéw DB (Downstream Box)
w sekwencjach nukleotydowych flankujacych geny
tych biatek. Elementy DB zapewniaja dodatkowe miej-
sce wigzania w rybosomie, prawdopodobnie na skutek
interakcji z 16S rRNA. To z kolei prowadzi do indukeji
syntezy rybosomalnych czynnikéw regulacyjnych, na
przyktad CsdA badz RbfA, a w konsekwencji do wydaj-
nego formowania komplekséw translacyjnych zapew-
niajacych biosyntez¢ wszystkich bialek, niezbednych do
prawidlowego funkcjonowania komoérki [72].

Efektywne prowadzenie proceséw zyciowych w chio-
dzie wymaga dodatkowo zachowania aktywnosci i ptyn-
noéci bfon komoérkowych, co zostaje osiagniete poprzez
zwigkszenie udzialu nienasyconych kwaséw ttuszczo-
wych w tych strukturach. Dowiedziono, Ze spadek tem-
peratury z 28°C do 10°C w ciagu 16 godzin skutkowatl
zmniejszeniem udzialu nasyconych kwaséw ttuszczo-
wych w blonie komoérkowej B. subtilis z 23,9% do 13,4%
wraz z rownoczesnym wzrostem udzialu kwasow nie-
nasyconych, przede wszystkim kwasu y-linoleinowego
[70]. W przypadku B. megaterium i B. subtilis wyka-
zano, ze biosynteza nienasyconych kwasow tlusz-
czowych w 35°C jest wysoce ograniczona. Obnizenie
temperatury do 20°C uaktywnia desaturazy kwasow
tluszczowych, uruchamiajgc tym samym szlak syntezy
kwaséw z wigzaniami wielokrotnymi.

Psychrotolerancja B. cereus sensu lato nie zostala
nadal poznana w sposdb wyczerpujacy. Brak jest na
przyklad szczegétowych danych dotyczacych adaptacji
do chtodu innych przedstawicieli grupy, na przykiad
B. wiedmannii. Wiadomo jednak, ze gatunek ten nie
posiada typowej dla B. weihenstephanensis i B. myco-
ides sekwencji w genie cspA. Nie mozna zatem wyklu-
czy¢, ze na skutek podobnej presji selekcyjnej i zjawiska
konwergencji, adaptacja do wzrostu w niskich tempe-
raturach wyewoluowala w obrebie B. cereus sensu lato
niezaleznie w dwoch lub wiecej uktadach. Tym waz-
niejsze jest wiec ustalenie zakresu rozprzestrzeniania
psychrotolerancyjnych szczepdéw B. cereus sensu lato
w kontekscie znaczenia tej cechy w mikrobiologii zyw-
nosci, kosmetykéw i produktéw farmaceutycznych.
Nalezy takze zweryfikowaé stusznos¢ wyrozniania
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B. weihenstephanensis jako odrebnego gatunku na pod-
stawie dostepnych przestanek i odpowiedzie¢ na pyta-
nie, czy szczepy klasyfikowane do tego taksonu moga
by¢ odpowiedzialne za zatrucia pokarmowe oraz obni-
zenie jako$ci artykuléw spozywczych, kosmetycznych
i wyrobéw medycznych.

2.4. Wyzwanie czwarte — toksyny B. cereus sensu lato

Bakterie B. cereus sensu lato biosyntetyzujg szereg
toksyn bakteryjnych, z ktérych czes¢ jest charaktery-
styczna dla pojedynczych gatunkéw, inne sg szeroko
rozprzestrzenione w obrebie grupy, a nawet rodzaju
[57]. Do najwazniejszych zaliczamy (i) enterotoksyny
biegunkowe, (ii) toksyne wymiotna (cereulidyne),
(iii) owadobdjcze toksyny B. thuringiensis (biatka Cry,
VIP, Cyt i chitynazy) oraz (iv) toksyny powodujace
waglik [7, 9, 66, 68].

Za podstawowy czynnik etiologiczny zatru¢ pokar-
mowych B. cereus sensu stricto uwazana jest hemoli-
zyna BL (HBL), tréjelementowa toksyna biatkowa skia-
dajaca si¢ z dwoch podjednostek litycznych (L1, L2)
oraz jednego elementu faczacego B, o masie odpowied-
nio 38, 46 i 37 kDa [66]. Kodujace ja geny s3 zebrane
w zlokalizowany na chromosomie operon hbl. Mecha-
nizm dziatania toksyny HBL opiera si¢ na formowaniu
poréw w blonie komorki docelowej, co prowadzi do
zaburzenia gospodarki jonowej i w konsekwencji do jej
lizy. Wykazano takze, ze enterotoksyna hemolityczna
posiada dzialanie dermonekrotyczne oraz istotnie
zwigksza przepuszczalnosé naczyniows [7]. Co ciekawe,
mimo iz operon hbl obecny jest u okoto potowy szcze-
poOw B. cereus sensu lato (z wyjatkiem szczepow eme-
tycznych), notowany jest m.in. w genomach B. coagu-
lans, B. polymyxa, B.amyloliquefaciens, B. circulans,
B. lentimorbis oraz B. pasteurii [57].

Enterotoksyna niehemolityczna (NHE) wykazuje sze-
reg podobienstw w stosunku do HBL. Zostata ona wyi-
zolowana, oczyszczona i scharakteryzowana w oparciu
o material pobrany od 152 oséb z zatruciem pokar-
mowym w Norwegii [44]. Ustalono, ze toksyna ta
takze sktada si¢ z trzech elementéw biatkowych: NheA
(41 kDa), NheB (40 kDa) oraz NheC (36 kDa), a geny
je kodujgce zebrane sg w jeden operon nhe. Element
NheB faczac sie z blong komorki docelowej, przytacza
komponenty NheA oraz NheC, ktdre razem doprowa-
dzaja do lizy komarki, wobec czego przyjmuje sig, ze
do pelnej aktywnosci toksyny niezbedne sg wszystkie
trzy jej sktadniki. NHE obecna jest powszechnie, notuje
sie ja u ponad 90% badanych szczepéw. Ponadto nie
stwierdzono zaleznoséci pomigdzy obecnoscia operonu
nhe a zdolnoscig do formowania innych toksyn. Zaob-
serwowano natomiast istotnie nizsza czesto$¢ wyste-
powania operonu nhe u szczepdw reprezentujacych
B. weihenstephanensis i inne bakterie z tego samego
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(szostego w analizach filogenetycznych technikg MLST)
kladu filogenetycznego [66]. Nalezy podkresli¢, ze
podobienstwo strukturalne NHE i HBL oraz zaleznos¢
ich ekspresji od regulonu PlcR wskazuja, Ze obie tok-
syny maja wspolng geneze.

Spozycie produktéw zanieczyszczonych bakteriami
B. cereus sensu lato zdolnymi do biosyntezy jednoskfad-
nikowej cytotoksyny K (CytK) takze moze prowadzi¢
do objawo6w zatrucia pokarmowego, cho¢ sama aktyw-
no$¢ toksyny jest $cisle uzalezniona od jej budowy
chemicznej. Okazuje sig, ze przypadki $miertelnych
zatru¢ pokarmowych powigzano z CytK-1, ktéra jest
wlasciwa szczepom B. cytotoxicus, natomiast CytK-2
obecna przede wszystkim u B.cereus sensu stricto,
B. thuringiensis oraz B. mycoides wywoluje zdecydo-
wanie tagodniejsze i niezagrazajace zyciu objawy [43].
W obu przypadkach jednak prowadzi do formowania
poréw anionowych i w konsekwencji do uszkodzenia
enterocytéw, co skutkuje lokalnymi stanami zapal-
nymi i krwawg biegunkg. Pod wzgledem zas budowy
i mechanizmu dziafania, cytotoksyna K wykazuje
wyrazne podobienstwa do y-hemolizyn Staphylococ-
cus aureus oraz B-toksyny Clostridium perfringens [66].

Wspomniane toksyny B. cereus sensu lato wydzie-
lane s3 pozakomérkowo i prowadzg do rozpadu ko-
morek zainfekowanych organizméw. Poza HBL, NHE
oraz CytK, takze szereg hemolizyn i fosfolipaz narusza
integralnos¢ bton komorkowych. Z pozycji bakterii
wlasciwos¢ ta jest bardzo korzystna, gdyz zwieksza
dostepnos¢ skladnikéw pokarmowych poprzez uwal-
nianie ich z komérek gospodarza. Co wigcej, w bada-
niach Guillemet i wsp. [24] wykazano silng cytotok-
sycznos¢ wielu sekretyn B. cereus sensu lato w stosunku
do makrofagéw, co ulatwia przelamywanie barier
immunologicznych gospodarza i rozprzestrzeniania
sie infekcji. Dodatkowo uwaza sie, ze proces agregacji
bakterii na powierzchni nablonka jelitowego powoduje
zwigkszong koncentracje mediatoréw chemicznych bio-
racych udzial w zjawisku quorum sensing powigzanym
z aktywnoscig regulonu plcR. Mediatory te stymuluja
bakterie do bardziej intensywnej sekrecji enterotoksyn,
w konsekwencji czego nasila sie ich miejscowe dziala-
nie. Sugeruje si¢ nawet, ze komorki, ktére nie ulegna
przytwierdzeniu do nablonka jelitowego i nie osiagna
odpowiedniej koncentracji, nie beda w stanie wydzie-
la¢ toksyn [60]. Przy okazji rysuje si¢ inny ciekawy
aspekt enterotoksycznos$ci B. cereus sensu lato. Bakte-
rie te bowiem s3 w stanie utatwia¢ takze rozwijanie si¢
infekcji wywotywanych przez inne mikroorganizmy.
Uszkodzenie blon komérkowych, masywna utrata soku
komoérkowego, zmiany pH w §rodowisku sprawiaja, ze
oportunistyczne bakterie pozbawione szeregu mecha-
nizméw zjadliwosci sg w stanie wspodlnie z B. cereus
sensu lato, odzywiac si¢, namnazac i rozprzestrzeniaé
po zaatakowanym organizmie [60].
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Srodowisko zewnetrzne

Zjawisko quorum sensing, rozpoznawanie
zageszczenia populacji bakteryjnej,
zwrotna regulacja ekspresji genu plcR.

plcR
Biatko PapR

Odpowiednio wysokie zageszczenie \
bakterii umozliwia aktywacje ekspresji

toksyn i enzyméw zaleznych od genu plcR.

Whnetrze komorki

[ T ekspresja
(]
0

Pozyskiwanie sktadnikéw odzywczych,

—> Enzymy rozktad zwigzkow bakteriobojczych

Wirulencja wzgledem gospodarza,

—> Toksyny pozyskiwanie sktadnikéw odzywczych

L —> Bakteriocyny Eliminacja organizméw konkurencyjnych

Przenosniki

Usuwanie srodkoéw bakteriobdjczych
btonowe

Rys. 2. Oddzialywanie regulonu PIcR na wybrane aktywno$ci wydzielnicze komorek B. cereus sensu lato

Osobna sprawg jest znaczenie plejotropowego genu
regulatorowego plcR. Poza sterowaniem ekspresjg gendw
enterotoksyn, proteaz i fosfolipazy C, a wiec podstawo-
wych czynnikéw wirulencji B. cereus sensu lato, wptywa
on takze na mechanizmy umozliwiajace pozyskiwanie
skladnikéw odzywczych oraz eliminacje konkuren-
cyjnej mikroflory (Rys.2). Podstawowy mechanizm
regulacyjny oparty jest o aktywnos¢ niewielkiego, bo
zfozonego z 48 aminokwaséw peptydu sygnatowego
PapR wydzielanego zewnatrzkomoérkowo, a nastepnie
wtérnie pobieranego ze srodowiska dzieki permeazie
Opp [64]. W komorce peptyd PapR ulega pentameryza-
cji i aktywuje kolejne przemiany powigzane z przylacza-
niem PIcR do docelowych sekwencji w DNA komorki.
Co wigcej, uwaza si¢ ten mechanizm za specyficzny dla
szczepOw, dzieki czemu moze on wspiera¢ wylacznie
namnazanie sie i toksycznos¢ okreslonych i wrazliwych
na niego bakterii.

Wymiotna posta¢ zatru¢ pokarmowych to z kolei
efekt intoksykacji cereulidyng - toksyna wymiotna
w postaci cyklicznego dodekadepsypeptydu wytwa-
rzanego w drodze nierybosomalnej syntezy [39]. Naj-
czgsciej wykrywa si¢ szczepy zdolne do formowania
cereulidyny w produktach spozywczych zawierajacych
ryz oraz mleko, cho¢ bakterie te izolowano takze z gleby
[5]. Cereulidyna przypomina pod wzgledem budowy
i mechanizmu dzialania walinomycyne, peptydowy
antybiotyk syntetyzowany przez Streptomyces griseus
i 8. tsusimaensis [12]. Efektem intoksykacji jest wzrost
przewodnictwa transblonowego (tworzone sa kanaly
potasowe), powiekszanie mitochondriéw oraz inhi-
bicja przebiegu fancucha oddechowego, wakuolizacja
komorek i zmiany kondensacji chromatyny w jadrze
komoérkowym [53,54]. Nalezy podkresli¢, ze z uwagi
na szybki rozwoj objawodw, ktorych natezenie zalezy od
dawki toksyny, zatrucia cereulidyng moga przebiega¢
gwaltownie i prowadzi¢ do rozwoju ostrej niewydol-
nosci watroby, zespotu hemolityczno-mocznicowego,
obrzeku moézgu i $mierci [17]. Cereulidyna moze takze
zwigksza¢ tempo apoptozy niezaleznej i zaleznej od

kaspaz [45], stad nadzieja na ewentualne jej zastoso-
wanie w terapii niektoérych choréb rozrostowych [39].
Mimo, ze obecnos¢ operonu ces (warunkujacego synteze
cereulidyny) notowano u blisko spokrewnionych szcze-
pow, jego plazmidowa lokalizacja (plazmid typu pXO1)
i potwierdzona obecnos¢ u B. weihenstephanensis, rodzi
potrzebe zweryfikowania hipotezy mowiacej, ze wszyst-
kie szczepy emetyczne tworza waska linie ewolucyjna
w obrebie gatunku B. cereus sensu stricto [20, 30].
Wirulencja B. anthracis wymaga obecnos$ci dwoch
duzych plazmidéw: pXO1 (181 kpz) oraz pXO2 (90 kpz).
Na pierwszym z nich znajduja si¢ geny pag, lef oraz cya
kodujace odpowiednio: antygen ochronny PA, czynnik
letalny LF oraz czynnik obrzg¢kowy EF [48]. Z nich za$
formowane s3 dwie aktywne toksyny: toksyna zabdjcza
(PA-LF) oraz toksyna obrzgkowa (PA-EF). Dodatkowo,
w celu zapobiegania fagocytozie wirulentne komorki
B. anthracis formujg otoczke, ztozong z kwasu poli-D-
-glutaminowego. Synteza tej otoczki jest warunkowana
obecnoscia genu cap, zlokalizowanego na plazmidzie
pXO2 [48]. W pierwszym etapie dzialania toksyny
waglika, nastepuje fuzja antygenu ochronnego PA
z wrazliwg komorkg, po czym od PA oddysocjowuje
niewielki fragment biatka o cigzarze 20 kDa (PA20),
pozostawiajac polaczony z blong komodrkows ele-
ment PA63 (63 kDa). Do tak przeksztalconego biatka
PA63 moga si¢ wigza¢ elementy LF lub EE Taki kom-
pleks w postaci endosomu trafia do wnetrza komorki,
gdzie ulega uwolnieniu do cytozolu. Tam czynnik EF
(funkcjonujacy jako cyklaza adenylanowa) powoduje
wzrost poziomu cAMP, interleukiny 6 (I1-6) oraz czyn-
nika martwicy guza (TNF-a), co wywoluje miejscowy
obrzek. Z kolei toksyna letalna LF jest metaloproteaza,
ktora posrednio inaktywuje specyficzne kinazy komor-
kowe z rodziny MAPK (ang. mitogen-activated protein
kinases), co zaburza przekazywanie sygnalu w komorce
i prowadzi do apoptozy [48]. Efektem toksycznosci
paleczek waglika jest rozwoj pelnych objawow cho-
roby, ktore w zaleznosci od postaci i drogi zakazenia
(ptucna, pokarmowa lub skérna) moga przyjmowac



448

odmienng forme rzutujacg na przebieg infekcji oraz
rokowania dla pacjenta.

B. thuringiensis wykazuje aktywnos$¢ w odniesieniu
do bezkregowcow, a szczegdlnie larw wrazliwych owa-
dow. Syntetyzuje bowiem ponad 100 rodzajow specy-
ticznych dla rodzaju/gatunku réznorodnych krysta-
licznych bialek parasporalnych okreslanych jako bialka
Cry. Na przyktad biatka Cry 1 sg aktywne w stosunku
do przedstawicieli rzedu Lepidoptera (obejmujacego
miedzy innymi motyle), Cry 3 dzialaja bdjczo na
chrzaszcze z rzedu Coleoptera, a Cry 11 na Diptera
(m.in. komary). Co ciekawe, biatka Cry formowane sg
w postaci nieaktywnych protoksyn, a dopiero ich enzy-
matyczna aktywacja umozliwia im reakcje ze swoistym
receptorem w $cianie jelita [68]. Ten proces prowadzi
do formowania poréw, co powoduje wysiek do swiatta
jelita larwy, uniemozliwia jej odzywianie si¢ i powoduje
$mier¢ wrazliwego organizmu. Ulatwia takze rozprze-
strzenianie si¢ bakterii po calej zainfekowanej larwie.

Blisko potowa szczepow B. thuringiensis syntetyzuje
takze oporne na dzialanie temperatur egzotoksyny, na
przykiad egzotoksyne I. W czasie wzrostu wegetatyw-
nego obserwuje si¢ ponadto biosynteze wegetatywnych
bialek owadobojczych czyli tzw. toksyn VIP, a takze
cytolitycznej toksyny Cyt oraz chitynazy [9, 68]. Specy-
ficzno$¢ i roznorodnosé toksyn owadobojczych produ-
kowanych przez B. thuringiensis daje duze mozliwosci
zwalczania szkodnikéw owadzich, ponadto pozwala,
dzieki wysokiej skutecznosci i specyficznosci, unika¢
narastania zjawiska opornosci larw owadéw i przy
okazji oszczedzac organizmy pozyteczne, na przyklad
pszczole miodna.

3. Podsumowanie

B. cereus sensu lato wystepuja powszechnie w $ro-
dowisku naturalnym wykazujgc réznorodne interakcje
z organizmami zywymi. Poszczegolni przedstawiciele
tej grupy zajmujg roznorodne nisze ekologiczne,
z ktérych tatwo moga przedostawac si¢ do organizmow
zywych badz surowcéw wykorzystywanych w produk-
¢ji zywnosci. Z uwagi na podobienstwo genetyczne
oraz duze znaczenie horyzontalnego transferu genéw
w biologii B. cereus sensu lato, wydaje si¢ zasadnym
traktowanie calej grupy jako jednego polimorficznego
gatunku bakteryjnego, w obrebie ktorego wyrdzniaja
sie typy filogenetyczne o odmiennych wlasciwosciach
ekologicznych i chorobotwdrczych. Cechy te majg takze
ogromne znaczenie z punktu widzenia diagnostyki
medycznej i weterynaryjnej. Psychrotolerancja i zdol-
no$¢ do syntezy réznorodnych czynnikéw wirulencji
sprawiajg, ze B. cereus sensu lato nadal pozostaja waz-
nym zagrozeniem dla konsumentéw. Okazuje sie, ze
zdolnos¢ do formowania toksyn to nie tylko przejaw
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przystosowania sie¢ do wirulentnego trybu Zycia, ale
takze sposob na efektywne wykorzystywanie zasobdw
srodowiska i komunikowanie si¢ miedzy bakteriami.
B. cereus sensu lato stanowig ciekawy model badawczy
zaréwno w odniesieniu do interakeji na poziomie bak-
teria-srodowisko, jak i bakteria-gospodarz oraz bakte-
ria-bakteria. Dostarczaja takze cennych danych do prac
nad spojng i jednolitg koncepcja gatunku bakteryjnego.
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