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Topologia chromosomu Pseudomonas aeruginosa. Rola bialka partycyjnego ParB.

Badania z ostatnichl0 lat wykazaly, Ze chromosomy bakteryjne sa strukturami precyzyjnie
zorganizowanymi w czasie 1 przestrzeni komorkowej. Tworza one $cisle zdefiniowane 3-4 makrodomeny, o
rozmiarach do 1.5 Mb, m.in. domena ori czy ter z miejscem odpowiednio inicjacji replikacji i jej terminacji,
ktére sa przemieszczane w okre$lonym czasie cyklu komoérkowego do okreslonych miejsc w komorce.
Oprécz makro-domen chromosomy sktadaja si¢ z mniejszych (30-400 kb) chromosomalnych domen
interakcyjnych (CID), reprezentujacych fragmenty nukleoidu czgsto oddziatywujace ze sobg oraz z licznych,
matych mikro-domen transkrypcyjnych. Topologia nukleoidu jest gatunkowo-specyficzna poniewaz wynika
z sekwencji DNA, o typowym dla danego gatunku sktadzie nukleotydowym, zalezy od stopnia negatywnego
superskrecenia, regulowanego przez topoizemarazy czy maszyneri¢ transkrypcyjng a przede wszystkim jest
wynikiem dziatania ré6znych gatunkowo-specyficznych bialek zwigzanych z nukleoidem (NAP), ktére moga
zakrzywia¢ DNA, owija¢, zapetlaé i tworzy¢ mosty miedzy odlegtymi fragmentami DNA. W wielu
gatunkach bakteryjnych glowna role w organizacji makrodomeny ori (z miejscem inicjacji replikacji
chromosomu oriC) odgrywa partycyjne biatko ParB, ktore $cisle wigze si¢ do miejsc parS w tej domenie,
rozprzestrzenia si¢ wzdluz DNA, tworzac oligomery wprowadza mosty i petle, pomaga kondensowac
noworeplikowane DNA poprzez ulatwianie wigzania kondensyn (odpowiedzialnych za utrzymywanie
struktury przestrzennej chromosomu) a takze, wraz z ParA, bierze udziat w transporcie upakowanych domen
ori do dedykowanych miejsc w komorce. Ostatnio odkryliémy, ze biatko ParB w Pseudomonas aeruginosa,
waznym oportunistycznym patogenie, wigze si¢ nie tylko do dziewieciu palindromowych sekwencji parS ale
takze do siedmionukleotydowego motywu odpowiadajacego potowie palindromu parS, wystgpujacego w
ponad 1000 miejsc w genomie P. aeruginosa. W zalezno$ci od wewnatrzkomorkowego stezenia, ktore
zmienia si¢ podczas cyklu komorkowego, ParB moze wiaza¢ si¢ do rdznej iloSci motywow z réznym
powinowactwem wplywajac na topologi¢ genomu. Przypuszczalna rola interakcji ParB z licznymi
potéwkami parS w topologii genomu i w regulacji ekspresji genow w réznych warunkach wzrostu bakterii
bedzie analizowana przy zastosowaniu najnowszych technik analizy genomoéw na szeroka skalg. Idea, ze
partycyjne biatko ParB mogtoby by¢ glownym regulatorem taczacym istotne procesy komérkowe ze stanem
metabolicznym komorki poprzez wprowadzanie zmian w topologii DNA jest nowa i ekscytujacg hipoteza.



