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Plazmidy bakteryjne naleza do grona ruchomych elementow genetycznych bakterii. Sa to zwykle koliste
czasteczki DNA, ktore, dzigki wlasnym systemom replikacyjnym mogg wystepowaé w komoérce w formie
autonomicznej, niezintegrowanej z chromosomem. Replikony te sa glownymi no$nikami informacji
genetycznej biorgcej udziat w horyzontalnym transferze genow. Przenoszg one czgsto geny o charakterze
adaptacyjnym, ktore pozwalaja bakteriom na lepsze przystosowanie do zmiennych warunkéw $rodowiska i
przetrwanie w obecnosci roznych czynnikow stresowych. Plazmidy sa bardzo zréznicowane m.in. pod
wzgledem wielkosci, struktury, liczby kopii, zakresu gospodarzy oraz mechanizméw warunkujgcych ich
replikacje, stabilnos¢ i transfer. Zréznicowany jest rowniez ich fadunek genetyczny. Dzigki swojej mobilnosci,
replikony te ulegaja transferowi do réznych gospodarzy, w ktorych czesto podlegaja licznym rearanzacjom
genetycznym, ktore ksztattujg ich strukture i specyficzne wiasciwosci.

Przeprowadzone przez nas analizy plazmidomoéw bakterii doprowadzity do identyfikacji grupy
plazmidow, ktore, pod wieloma wzgledami, wyrdzniaja si¢ na tle innych replikonow. Sa to tzw. plazmidy
wirulencji  (pVirCro), wystepujace we wszystkich gatunkach bakterii oportunistycznych z rodzaju
Cronobacter. Plazmidy te determinujg wlasciwosci patogenne tych mikroorganizmow. Nie sg zdolne do
transferu i nie wystepuja w innych grupach bakterii. Co ciekawe, wyniki analiz filogenetycznych wskazuja, ze
pVirCro towarzysza Cronobacter spp. od poczatku historii ewolucyjnej catego rodzaju taksonomicznego. Jest
to zatem unikatowy wsrdd plazmidéw model, niezwykle pomocny do zbadania mechanizmow prowadzacych
do stopniowego udomowiania egzogennych replikonow w komorkach bakterii, a w rezultacie do przemiany
ruchomego elementu genetycznego w istotny dla bakterii komponent genomu, podlegajacy, wraz z
chromosomem, wspdélnej regulacji genetycznej w cyklu komorkowym.

Unikatowg cechg pVirCro jest takze obszerny tadunek genetyczny, ktory nie ulegt zmianie w toku
ewolucji rodzaju Cronobacter spp., a wiec na przestrzeni ostatnich kilkudziesigeciu milionow lat. Plazmidy te
niosg ok. 40 wspolnych genow, sposrod ktorych analizowano dotad jedynie nieliczne, wylacznie powigzane z
patogenezg Cronobacter spp. Planowane jest przeprowadzenie dogtebnych, wieloptaszczyznowych analiz
tych replikonow, majacych na celu zbadanie: (a) potencjalnego sprzezenia regulacyjnego procesow replikacji
plazmidow pVirCro i bakteryjnych chromosoméw oraz koordynacji procesu segregacji obu typow replikonow
w cyklu komérkowym bakterii, (b) wptywu pVirCro na ,,fitness” komorek ich gospodarzy oraz (c) biologicznej
roli genow konserwowanego rdzenia plazmidow pVirCro, ktore, jak sugeruja wstepne analizy, mogg by¢
zaangazowane W przebieg tak waznych procesow, jak wytwarzanie biofilmu, produkcja wydzielanych
pozakomoérkowo polisacharydow, generowanie subpopulacji komorek przetrwatych (niepodlegajacych
dziataniu antybiotykow), oraz patogeneza (analiza niezidentyfikowanych wczesniej determinant
patogennosci).

Beda to pierwsze tak kompleksowe badania o charakterze interdyscyplinarnym poswigcone
pojedynczej grupie plazmidéw bakteryjnych. Przyniosg one wiele cennych informacji zarowno na temat (a)
ewolucji pVirCro (w tym zmian, ktorym podlegaty te replikony w poszczegdlnych gatunkach bakterii), (b)
mechanizméw, ktore doprowadzily do udomowienia tych replikonow i powiazania ich z wylacznie z
bakteriami z jednego rodzaju taksonomicznego, oraz (c) identyfikacji i scharakteryzowania informacji
genetycznej o duzym znaczeniu adaptacyjnym, ktora jest istotna dla Cronobacter spp., niezaleznie od
zasiedlanej przez te bakterie niszy ekologicznej. Wyniki planowanych badan, ze wzgledu na unikatowe
wilasciwosci pVirCro, wniosa rowniez nowe, istotne tresci do dyskusji na temat ewolucji, struktury i
funkcjonowania i wieloreplikonowych genoméw bakteryjnych.



