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Streszczenie

  Zastosowanie zaawansowanych technik mikroskopowych oraz nowych metod biologii komórki 
umożliwiło wykazanie, że bakteryjny, chromosomowy DNA jest gęsto upakowany zajmując sto-
sunkowo niewielką część komórki. Bakteryjny chromosom (nukleoid) składa się z topologicznie 
niezależnych, superzwiniętych pętli zwanych domenami. Struktura nukleoidu jest dynamiczna – 
dzięki domenowej strukturze chromosomu jego poszczególne regiony mogą brać udział w róż-
nych procesach komórkowych (replikacja, transkrypcja i segregacja), które często zachodzą jed-
nocześnie. Niskocząsteczkowe histonopodobne białka (HU, H-NS, IHF, Fis, Lrp i Dps) oraz 
wysokocząsteczkowe białko SMC (structural maintenance of chromosomes) kondensują chro-
mosomowy DNA poprzez jego zakrzywianie, łączenie i owijanie. SMC dodatkowo uczestniczy 
w procesie segregacji chromosomów.
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Summary

  Recent advances in microscopic and cell biological techniques have revealed that bacterial chro-
mosomal DNA is folded into a compact structure occupying a relatively small part of the cell. 
The bacterial chromosome (nucleoid) is organized into independently supercoiled loops called 
domains. The structure of the nucleoid is highly dynamic, as the domain organization enables the 
chromosomal DNA to undergo structural changes during different cellular processes (replication, 
transcription, and segregation) that take place simultaneously in a bacterial cell. Small nucleoid-
associated proteins (HU, H-NS, IHF, Fis, Lrp, and Dps) and the high-molecular-weight protein 
SMC (structural maintenance of chromosomes) facilitate compaction of chromosomal DNA by 
bending, bridging, and wrapping. In addition, SMC protein is involved in chromosome segrega-
tion.
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WSTĘP

Do niedawna chromosom bakteryjny (nukleoid) postrze-
gano jako amorfi czny twór zanurzony w cytoplazmie. 
Dopiero rozwój zaawansowanych technik biologii mole-
kularnej, a zwłaszcza wykorzystanie białek fl uorescencyj-
nych oraz nowych technik mikroskopowych pozwoliły na 
lepsze poznanie wewnątrzkomórkowej struktury komórki 
bakteryjnej w tym nukleoidu. Chromosom bakteryjny wy-
stępuje zazwyczaj w postaci pojedynczej, kowalencyjnie 
zamkniętej cząsteczki dwuniciowego DNA. Istnieją rów-
nież mikroorganizmy, które mają liniowy chromosom, np. 
Borrelia burdorferii [29] czy Streptomyces coelicolor [23]. 
Ponadto, u niektórych bakterii stwierdzono obecność więcej 
niż jednego chromosomu, np. u Burkholderia cenocepacia 
występują trzy chromosomy (http://www.genomesonli-
ne.org/). Ciekawym przykładem jest Agrobacterium – or-
ganizm mający dwa chromosomy, z których jeden jest li-
niową, a drugi kowalencyjnie zamkniętą cząsteczką DNA 
(http://www.genomesonline.org/). Wielkość chromosomu 
bakteryjnego mieści się najczęściej w zakresie od 0,6 Mz 
(Mycoplasma genitalium) do około 10 Mz (Streptomyces 
avermitilis) (http://www.genomesonline.org/). Należy jed-
nak pamiętać, że dotychczas poznano niewielki odsetek 
bakterii żyjących na naszej planecie w związku z czym za-
kres ten może się powiększyć. Niedawno odkryto, że en-
dosymbiotyczna bakteria, Carsonella ruddii (żyje w owa-
dach – koliszkach, żywiących się sokiem roślinnym) ma 
najmniejszy z dotychczas poznanych chromosomów; skła-
dający się z zaledwie 160 tysięcy zasad [28]. Z kolei analiza 
chromosomu bakterii śluzowej, Sorangium (Polyangium) 
cellulosum So ce56 (projekt sekwencjonowania w toku) 
wykazała, że jest on największy spośród dotychczas po-
znanych bakteryjnych chromosomów; jego wielkość wy-
nosi 13,0 Mz.

W przeciwieństwie do organizmów eukariotycznych, u bak-
terii chromosomowy DNA nie jest związany z histonami, 
ani nie jest otoczony błoną komórkową. Jednak i w komór-
ce bakteryjnej chromosomowy DNA musi przyjąć taką 
strukturę przestrzenną, by mógł odpowiednio pomieścić 
się w jej wnętrzu. U Escherichia coli, rozwinięta nić chro-
mosowego DNA (1600 μm) jest około 1000 razy dłuższa 
od długości tej komórki bakteryjnej. W określonych wa-
runkach nukleoid E. coli zajmuje zaledwie 1/5 objętości 
komórki [7]. Stopień upakowania DNA – wyrażany przez 
stosunek długości DNA do długości przedziału, w któ-
rym jest on zawarty (dla bakterii jest to długość komórki) 
– w zależności od rodzaju komórki bakteryjnej i fazy cy-
klu komórkowego może przybierać wartości od kilkuset 
do kilku tysięcy, np. stopień upakowania chromosomal-
nego DNA w egzosporach Gram-dodatniej bakterii z ro-
dzaju Streptomyces wynosi około 3000. Dla porównania 
stopień upakowania chromosomu 22 człowieka (15 mm) 
podczas mitozy jest równy około 10 000. Tak więc upako-
wanie DNA w komórkach bakteryjnych jest mniejsze niż 
w jądrach eukariotycznych.

STRUKTURA CHROMOSOMU BAKTERYJNEGO

U bakterii, w przeciwieństwie do organizmów eukariotycz-
nych, procesy cyklu komórkowego – replikacja, segregacja 
i podział komórki, mogą zachodzić jednocześnie. W komór-
kach bakteryjnych, zwłaszcza szybko rosnących, chromo-

som bakteryjny charakteryzuje się dynamiczną strukturą; 
jego określone regiony są zaangażowane w różne procesy: 
replikację, transkrypcję czy segregację. Na podstawie wie-
lu różnorodnych obserwacji mikroskopowych zauważono, 
że nukleoid nie jest strukturą homogenną, oraz że istnieje 
ścisła współzależność pomiędzy organizacją jego określo-
nych regionów, a ich aktywnością np. transkrypcyjną [7]. 
W chromosomie bakteryjnym można wyróżnić dwa pozio-
my jego organizacji: w skali makro i mikro, które dotyczą 
odpowiednio globalnej budowy, upakowania chromosomu 
i lokalnej struktury DNA chromosomalnego.

Obecnie uważa się, że chromosom bakteryjny składa się 
z kilkuset topologicznie niezależnych, superzwiniętych pę-
tli (domen) przypominając swoim kształtem rozetę (ryc. 1). 
Centralną część tej rozety stanowi rdzeń, który składa się 
z białek i prawdopodobnie również z RNA. Dotychczas 
nie udało się zidentyfi kować białek rdzenia chromosomu 
bakteryjnego. Za strukturę chromosomu w skali makro są 
odpowiedzialne topoizomerazy, białka rdzenia oraz biał-

Ryc. 1.  Model doświadczalny (hybrydyzacja microarray), dzięki któremu 
wykazano, że chromosom bakteryjny składa się z niezależnie 
superzwiniętych domen – pętli (na ryc. zaznaczono schematycznie 
jedynie kilka domen w rzeczywistości chromosom ma kilkaset 
pętli) [wg 30 – zmodyfi kowany]. W centrum chromosomu 
zaznaczono rdzeń białkowy. W tym doświadczeniu badano 
poziom ekspresji genów ssg (ssg – supercoiling sensitive genes), 
których aktywność promotorowa jest uzależniona od stopnia 
superskręcenia DNA. W różne pozycje chromosomu wprowadzono 
unikalne sekwencje rozpoznawane przez „rzadkotnące” enzymy 
restrykcyjne (geny tych endonukleaz obecne na chromosomie). 
Przecięcie enzymem restrykcyjnym (indukowana ekspresja 
genu kodującego endonukleazę) miejsca w określonej domenie 
chromosomu powoduje jej relaksację, a w konsekwencji spadek 
aktywności genów ssg. cDNA otrzymano za pomocą RT-PCR na 
matrycy wyizolowanego mRNA i wyznakowano znacznikami 
fl uorescencyjnymi: Cy3 (zielonym, próbka referencyjna) lub Cy5 
(czerwonym, badana próbka). Hybrydyzację przeprowadzono 
z sondą, którą stanowiły zmieszane próbki wyznakowane 
oboma znacznikami Cy3 i Cy5. Schematycznie zaznaczono tylko 
sygnały hybrydyzacji pochodzące od dziewięciu genów: sześciu 
ssg i trzech kontrolnych. Zielone plamki wskazują, że ekspresja 
genów ssg i kontrolnego w próbce referencyjnej jest wyższa 
niż w próbce badanej. Czerwone plamki oznaczają, że ekspresja 
genu kontrolnego jest na wyższym poziomie w próbce badanej 
niż w próbce referencyjnej. Żółte plamki wskazują, że ekspresja 
określonych genów ssg i kontrolnych w obu próbkach jest na tym 
samym poziomie
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ka SMC (patrz niżej). Topoizomerazy wprowadzają lewo-
skrętne superzwinięcia w podwójnej prawoskrętnej heli-
sie DNA. Uważa się również, że sekwencja nukleotydowa 
DNA chromosomu bakteryjnego determinuje jego struk-
turę; występowanie długich ciągów An (n – kilkanaście 
nukleotydów) powoduje zakrzywienie DNA, co promuje 
tworzenie pętli chromosomu. Ponadto, na strukturę chro-
mosomu w skali makro mają wpływ te procesy komórko-
we, które obejmują rozległe obszary chromosomu – repli-
kacja, segregacja.

Zastosowanie mikroskopii elektronowej pozwoliło wyka-
zać, że u E. coli występuje około 500 superzwiniętych pętli; 
średnia długość pojedynczej domeny wynosi w przybliże-
niu 10 kpz [13,19,30,36]. Doświadczenia z wykorzystaniem 
genu reporterowego, którego aktywność jest zależna od 
stopnia superskręcenia DNA wykazały, że poszczególne 
domeny są topologicznie niezależne, a ich położenie zmien-
ne (szczegółowy opis tego doświadczenia zamieszczono 
na ryc. 1, poziom ekspresji genów topozależnych badano 
za pomocą hybrydyzacji typu microarray). A zatem, wpro-
wadzenie przerw w nici DNA, będących skutkiem uszko-
dzenia bądź procesu komórkowego, powoduje relaksację 
tylko pojedynczej domeny, bez wpływu na topologię ca-
łego chromosomu (ryc. 1). Taka organizacja nukleoidu nie 
tylko przyczynia się do jego upakowania [19], ale również 
zapewnia jego dynamiczny charakter; chromosom podlega 
ciągłym rearanżacjom przestrzennym, w trakcie których 
określone domeny pojawiają się, a inne zanikają.

Na lokalną strukturę w skali mikro DNA chromosomu mają 
wpływ przede wszystkim białka histonopodobne (patrz 
niżej) oraz białka uczestniczące w określonym procesie 
komórkowym związanym z danym, krótkim fragmentem 
chromosomu, np. transkrypcja genu.

CHARAKTERYSTYKA BIAŁEK HISTONOPODOBNYCH

W komórkach organizmów eukariotycznych, chromoso-
mowy DNA jest silnie związany z zasadowymi białkami 
o małej masie cząsteczkowej, zwanymi histonami. Białka 
te odgrywają rolę w upakowaniu materiału genetyczne-

go; osiem cząsteczek histonów tworzy rdzeń, wokół któ-
rego jest nawijany DNA, co prowadzi do jego kondensacji 
i utworzenia struktury zwanej nukleosomem. Ze względu na 
stosunkowo duży stopień upakowania DNA w komórkach 
bakterii, zaczęto poszukiwać bakteryjnych, zasadowych 
białek zdolnych do wiązania się z DNA i mających wpływ 
na jego kondensację. Najwięcej badań dotyczących struk-
tury chromosomów bakteryjnych prowadzono na dwóch 
modelowych organizmach E. coli (Gram-ujemna bakteria) 
i B. subtilis (Gram-dodatnia bakteria). Chociaż wykaza-
no, że bakterie nie mają homologów histonów, to odkryto 
inne małe, zasadowe białka, które pełnią podobne do nich 
funkcje – odgrywają rolę w upakowaniu i organizacji nu-
kleoidu. Białka te występują również w stosunkowo dużej 
liczbie kopii w komórce bakteryjnej (tabela 1). Ze wzglę-
du na podobieństwo funkcjonalne do histonów białka te na-
zwano histonopodobnymi (histone-like proteins). Białka te 
są często oznaczane skrótem NAP (nucleoid- associated 
proteins) i należą do nich: HU (heat unstable protein), IHF 
(integration host factor), H-NS (histon-like nucleoid struc-
turing protein), Fis (factor for inversion stimulation), Lrp 
(leucine-responsive regulatory protein) i Dps (DNA-bin-
ding proteins from starved cells). Masa cząsteczkowa tych 
białek nie przekracza 20 kDa. NAP występują w postaci 
multimerów: dimerów (np. IHF, H-NS, HU, Fis), oktame-
rów (Lrp) czy też dodekamerów (Dps). Białka te pełnią 
nie tylko funkcję strukturalne, ale również regulatorowe. 
Wiele z nich znanych jest jako regulatory w procesach trans-
krypcji (np. IHF, H-NS, Fis, Lrp), rekombinacji i naprawie 
DNA (np. HU) oraz inicjacji replikacji (np. Fis, HU, IHF) 
[24,35].Białka histonopodobne wykazują różną swoistość 
względem DNA. HU, H-NS, Dps wiążą DNA nieswoiście. 
Natomiast IHF, Fis rozpoznają kilkunastonukleotydowe od-
cinki DNA o stosunkowo mało rygorystycznej sekwencji 
konsensowej. Największą swoistość substratową wykazu-
je białko Lrp. W tabeli 1 podano ogólną charakterystykę 
białek uczestniczących w kondensacji DNA.

Białka NAP można sklasyfi kować według ich wpływu 
na strukturę DNA: białka zginające DNA – HU, Fis, IHF 
(ryc. 2) oraz białka łączące sąsiednie nici DNA (kohezyj-
ne) – H-NS, Lrp (ryc. 2) [24]. Białka HU, Fis, IHF zagina-

Białko, masa cząsteczkowa,
liczba cząsteczek na komórkę* Oddziaływanie z DNA

Białka zaginające DNA

HU 9,5 kDa, 30 000-55 000 wiązanie nieswoiste, zginanie DNA w zakresie 60–140°

IHF 11 kDa, 12 000 rozpoznaje sekwencje 5’-C/TAANNNNTTGATA/T-3’, średnio zakrzywia DNA o 160°

Fis 11,2 kDa, 60 000 
rozpoznaje sekwencje 5’-G/TNNC/TA/GNNA/TNNC/TA/GNNC/A-3’, gdzie N dowolny nukleotyd, 
zakrzywia DNA w zakresie 50–90°

Białka kohezyjne – łączące nici DNA

H-NS 15,5 kDa, 20 000 wiązanie nieswoiste 

Lrp, 18,9 kDa, 2 500 wiązanie swoiste 5’-AGAATTTTATTCT-3’, wokół oktamerów Lrp może się owijać DNA

Dps, 18,7 kDa, 6 000 wiązanie nieswoiste, tworzenie struktur pętli

Tabela 1. Charakterystyka białek histonopodobnych E. coli

* W logarytmicznej fazie wzrostu [3].
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ją DNA w zakresie od 50° (Fis) do nawet 180° (IHF) (ryc. 
2, tabela 1) [31]. Dimery białek H-NS łączą ze sobą dwie 
nici DNA w ten sposób, że każda z cząsteczek dimeru wią-
że jedną z dwóch sąsiadujących ze sobą nici DNA. W ten 
sposób powstają połączenia mostkowe pomiędzy dwoma 
nićmi DNA. Przypusza się również, że dimery H-NS mogą 
się wiązać do jednej z nici DNA, a w wyniku oddziaływań 
pomiędzy parami dimerów dochodzić może do połączenia 
dwu nici DNA (ryc. 2). Natomiast, oktamery białka Lrp 
pełnią nie tylko funkcję łącznika pomiędzy dwoma nićmi 
DNA, ale również mogą owijać podwójną nić DNA wo-
kół pojedynczego oktameru (ryc. 2) [4].

Pośród białek histonopodobnych na uwagę zasługują Dps, 
które kondensują DNA w sposób odmienny od przedstawio-
nych. Charakterystyczną cechą białek Dps jest ich zdolność 
do tworzenia oligomerów (dodekamerów), które przyjmują 
postać wydrążonej w środku kuli. Białka te wiążą się nieswo-
iście z DNA, poprzez oddziaływanie dodatnio naładowanych 
N-końcowych reszt aminokwasowych, znajdujących się we 
wnętrzu dodekameru z ujemnie naładowanymi grupami fos-
foranowymi DNA, co prowadzi do kondensacji i utworzenia 
pętli DNA [10,24]. Uważa się, że związanie DNA promuje 
oddziaływania pomiędzy dodekamerami Dps, w wyniku cze-
go tworzą się równolegle ułożone płaszczyzny – warstwy do-
dekamerów białek Dps (ryc. 2). Taka wielowarstwowa struk-
tura umożliwia efektywne upakowanie DNA.

Ekspresja białek kondensujących DNA zależy od fazy wzro-
stu komórki. U E. coli, w fazie logarytmicznej (tabela 1), 
obserwuje się największy poziom ekspresji białek Fis, H-
NS, HU (powyżej 20 000 cząsteczek na komórkę), nato-
miast w fazie stacjonarnej, gdy komórka musi być odpor-
na m.in. na stres głodowy, białek Dps i IHF [1]. Poziom 
białka Dps przy przejściu z fazy logarytmicznej do stacjo-
narnej wzrasta z 600 do 180 000.

Dzięki wykorzystaniu mikroskopii sił atomowych (atomic 
force microscopy – AFM) zbadano strukturę nukleoidu E. 
coli podczas wzrostu komórki [21]. Wykazano, że z udzia-
łem białek histonopodobnych (HU, IHF, H-NS itp.) nukle-
oid przechodzi strukturalne zmiany, w wyniku których two-
rzą się coraz bardziej złożone struktury; początkowo włókna 
o grubości 40 nm, które następnie owijając się wokół siebie 
tworzą strukturę supersolenoidu o grubości 80 nm. W wy-
niku tych zmian powstają wspomniane już pętle (domeny) 

chromosomu (ryc. 1) – taką strukturę uważa się za podsta-
wową postać chromosomu bakteryjnego. W fazie stacjonar-
nej chromosomowy DNA, pod wpływem białek Dps, ulega 
jeszcze większemu upakowaniu; superskręcone pętle przyj-
mują strukturę przypominającą rafę koralową [6].

Komórki bakteryjne, pozbawione jednego z histonopodob-
nych białek, mają zazwyczaj prawidłowy fenotyp, co wska-
zuje, że niektóre z funkcji NAP mogą być dopełniane przez 
inne, np. pojedyncze mutanty HU i IHF są zdolne do prze-
życia, podczas gdy podwójny mutant HU/IHF może być le-
talny [20]. Wykazano, że mutanty pozbawione białek Dps 
nie są zdolne do przeżycia długiego okresu głodu i wyka-
zują nadwrażliwość na stres oksydacyjny [2,9].

CHARAKTERYSTYKA BIAŁEK SMC

Istotną rolę w kondensacji chromosomalnego DNA odgry-
wają również białka SMC (structural maintenance of chro-
mosomes), które ze względu na dużą masę cząsteczkową 
(~150–200 kDa) nie są zaliczane do omawianych w po-
przednim rozdziale białek histonopodobnych. Białka SMC 
oprócz dużej masy cząsteczkowej charakteryzują się unikal-
ną strukturą domenową. Składają się z dwóch N- i C-koń-
cowych domen globularnych (zwanych głowami), dwóch 
a-helis (coiled-coil motif) – ramion oraz centralnie poło-
żonego zawiasu (hinge). Obecność elastycznego elemen-
tu zawiasowego umożliwia fi zyczne zbliżanie i oddalanie 
dwóch domen globularnych (ryc. 3). Przeprowadzone ba-
dania in vitro wykazały, że białka SMC występują w roz-
tworze głównie w postaci dimeru, w którym ramiona SMC 
składają się z dwóch przeciwrównolegle zwiniętych a-he-
lis. Długość każdego ramienia wynosi około 50 nm, co od-
powiada 150 pz DNA [5,11,32].

Analiza porównawcza białek SMC różnych organizmów wy-
kazała obecność trzech konserwatywnych motywów struk-

Ryc. 3.  Struktura domenowa białka SMC (opis w tekście) [wg 32 i 38 – 
zmodyfi kowano]

Ryc. 2.  Kompleksy DNA z białkami histonopodobnymi [wg 35 – 
zmodyfi kowany]. Białka histonopodobne (bez względu na stopień 
ich oligomeryzacji) przedstawiono schematycznie w postaci 
zielonych kulek (opis w tekście)

Kois A. i wsp. – Struktura chromosomu bakteryjnego

537



turalnych: Walkera A, Walkera B oraz motywu C, które wa-
runkują aktywność ATP-azową białka. Na N- końcu każdej 
domeny globularnej białka SMC znajduje się, niezbędny 
do wiązania ATP, motyw Walkera A. Z kolei na C-koń-
cu domeny globularnej stwierdzono obecność motywów: 
Walkera B i motywu C, które są odpowiedzialne za wiąza-
nie i hydrolizę ATP. Występowanie tych trzech motywów 
jest charakterystyczne dla rodziny białek AAA+ (ATPase 
associated with a variety of cellular activities) [33].

Dotąd nie udało się skrystalizować całej cząsteczki biał-
ka SMC, prawdopodobnie z powodu jej dużej masy czą-
steczkowej i elastycznej struktury zawiasu. Jednak kilka 
grup badawczych otrzymało kryształy różnych domen. 
Van den Ent i wsp. [39] skrystalizowali N-końcową do-
menę białka MukB, które należy do rodziny białek SMC 
i jest funkcjonalnym analogiem SMC w komórkach E. 
coli. Wykazano, że N- i C-końcowa domena SMC tworzy 
razem „kanapkę wiążącą nukleotydy” [22, 39]. Na pod-
stawie wyników badań mikroskopii elektronowej białka 
SMC B. subtilis i MukB E. coli podejrzewano, że SMC 
dimeryzuje poprzez regiony coiled-coil, a głowa SMC jest 
tworzona w wyniku oddziaływań międzycząsteczkowych 
pomiędzy N- i C-końcową domeną dwóch różnych czą-
steczek SMC [27]. Jednak analiza uzyskanych kryształów 
elementu zawiasowego wraz z fragmentem ramion białka 
SMC z Thermotoga maritima udowodniła, że dimeryza-
cja zachodzi poprzez element zawiasowy, a głowa białka 
składa się z N- i C-końcowych domen pochodzących z tej 
samej cząsteczki SMC [12] (ryc. 3). Uzyskane dane do-
datkowo potwierdzono serią doświadczeń, w których wy-
kazano istnienie w zawiasie konserwatywnych reszt glicy-
ny (G657, G658, G662, G663) niezbędnych w dimeryzacji 
i motoryce białka SMC [14].

Dzięki mikroskopii elektronowej SMC B. subtilis wyka-
zano różne konformacje białka, z czego najbardziej re-
prezentowaną była struktura V – zgięcia (V-shaped) (ryc. 
3). Zaobserwowano również, że dimer SMC może przyj-
mować konformację pierścienia (ring) lub zamkniętego 
V-zgięcia (closed V-shaped) (ryc. 4) [27]. Uważa się, że 
w wyniku oddziaływań międzycząsteczkowych pomiędzy 
głowami różnych dimerów SMC może dojść również do 
utworzenia struktur multimerycznych, takich jak: podwój-
ny pierścień (double ring), rozeta (rosette), bądź fi lament 
(fi lament) (ryc. 4). Niedawno, dzięki mikroskopii sił ato-
mowych udało się zaobserwować strukturę rozety złożoną 
z 4 do 8 dimerów, jednak nadal pozostaje niewyjaśnione, 

czy takie struktury występują in vivo w komórkach, a jeśli 
tak to czy są funkcjonalne [26]. Główną rolę w oddziały-
waniach wewnątrz- i międzycząsteczkowych białek SMC 
odgrywa aktywność ATP-azowa. Udowodniono, że ATP 
wiąże się do kieszeni utworzonej przez motywy Walkera 
A i Walkera B jednej podjednostki SMC i oddziałuje z mo-
tywem C drugiej podjednostki. Tak jak w przypadku in-
nych ATP-az z rodziny białek AAA+ wprowadzenie mu-
tacji w motywie Walkera A (Lys37 ® Ile) białka SMC 
z B. subtilis, zapobiega wiązaniu ATP. Natomiast muta-
cja w motywie C (Ser1090 ® Arg) pozwala na związanie 
ATP, ale uniemożliwia jego hydrolizę, co w konsekwencji 
zaburza tworzenie kompleksu głowa-głowa. Z kolei zastą-
pienie glutaminianu w motywie Walkera B przez glutami-
nę (Glu1118 ® Gln) stabilizuje oddziaływanie głowa-gło-
wa poprzez wolniejszą hydrolizę ATP [14].

W przeciwieństwie do organizmów eukariotycznych, u któ-
rych występuje co najmniej sześć różnych białek SMC, w ko-
mórkach prokariotycznych stwierdzono obecność tylko jed-
nego rodzaju białka SMC. U Helicobacter pylori, Rickettisia 
prowazekii i Methanobacterium thermoautotrophicum nie 
zidentyfi kowano genu kodującego homolog białka SMC. 
Nie można jednakże wykluczyć istnienia funkcjonalnych 
analogów białka SMC u tych organizmów, tak jak w przy-
padku E. coli, u której funkcjonalnym analogiem SMC 
jest białko MukB.

Mechanizm kondensacji chromosomów bakteryjnych 
przez białka SMC jest słabo poznany. Wykazano, że B. 
subtilis SMC oddziałuje zarówno z ssDNA jak i dsDNA. 
Białka te wiążą się nieswoiście z DNA poprzez dodatnio 
naładowane reszty aminokwasowe umiejscowione w za-
wiasie. Udowodniono również, że obecność domen glo-
bularnych SMC nie jest warunkiem koniecznym do wią-
zania DNA [17]. Według Hirano [15] ATP ma wpływ na 
sposób wiązania DNA przez białko SMC. Jedynie postać 
niezwiązana z ATP może się przyłączyć do DNA, two-
rząc stabilną strukturę pierścienia. Wskazuje się, że praw-
dopodobnie aktywność ATP-azowa SMC odgrywa ważną 
rolę w procesie kondensacji poprzez kontrolę oddziaływań 
wewnątrz- i międzycząsteczkowych pomiędzy domena-
mi globularnymi (ryc. 5). Prawdopodobnie fi zyczne zbli-
żenie głów SMC prowadzi do kondensacji DNA [16, 38]. 
Niedawne badania prowadzone nad bakteryjnymi SMC 
wykazały istnienie dwóch kwaśnych białek o małej ma-
sie cząsteczkowej, białek oddziałujących z SMC – ScpA 
i ScpB [34]. Dervyn i wsp. [8] sugerują, że u B. subtilis 
dwie cząsteczki ScpA oddziałują bezpośrednio z dwoma 

Ryc. 4.  Oddziaływania wewnątrz- i międzycząsteczkowe białek SMC 
[wg 17 – zmodyfi kowany]

Ryc. 5.  Hipotetyczny mechanizm kondesacji DNA za pomocą 
kompleksów białek SMC [wg 17 i 38 – zmodyfi kowano]
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głowami dimeru SMC, podczas gdy ScpB wiąże się do 
SMC za pośrednictwem ScpA. Stechiometria tego kom-
pleksu nie jest dokładnie poznana [8]. Zaobserwowano, że 
silne oddziaływanie dwóch domen N- i C-końcowej SMC 
występuje w obecności białka ScpA, co sugeruje, że jego 
związanie promuje utworzenie globularnej domeny gło-
wy białka SMC. Dotychczasowe wyniki badań, wskazują, 
że ScpA stabilizuje zamkniętą konfi gurację białka SMC 
przez zahamowanie hydrolizy związanego ATP. Tym sa-
mym, przyłączenie podjednostek ScpA do domeny głowy 
SMC, która jest związana z DNA, stabilizuje oddziaływa-
nie kompleksu białko-DNA [40]. Dowiedziono, że wią-
zanie ATP, bądź jego hydroliza nie są wymagane do two-
rzenia kompleksu SMC z ScpA i ScpB [26]. Co ciekawe, 
białko ScpB zawiera motyw helisa-skręt-helisa, stąd za-
kłada się, że może się wiązać z chromosomowym DNA in 
vivo [37]. Podsumowując, ATP oraz białka towarzyszące 
ScpA i ScpB prawdopodobnie tworzą wspólny system re-
gulacji aktywności ATP-azowej SMC.

WEWNĄTRZKOMÓRKOWA LOKALIZACJA BIAŁEK HISTONOPODOBNYCH 
I SMC

Wewnątrzkomórkowa lokalizacja białek NAP i SMC stała 
się możliwa dzięki zastosowaniu fuzji tych białek z białka-
mi fl uorescencyjnymi lub swoistym przeciwciałom skiero-
wanym przeciwko tym białkom. Systematyczne badania lo-
kalizacji poszczególnych histonopodobnych białek u E. coli 
wykazały, że w zależności od swoistości tych białek wzglę-
dem rozpoznawanych sekwencji DNA, białka te są umiej-
scowione równomiernie (H-NS, Hu, Dps) lub w określo-
nych skupiskach na obszarze chromosomu (Fis) [3]. Białko 
IHF stanowi wyjątek, ponieważ mimo stosunkowo dużej 
swoistości substratowej w porównaniu z białkami: H-NS, 
Hu, Dps nie występuje w postaci określonych skupisk, ale 
podobnie do tych białek wydaje się związane równomier-
nie z DNA całego chromosomu. Dotychczas nie zbadano 
wewnątrzkomórkowej lokalizacji białka Lrp.

Badania nad bakteryjnymi białkami SMC (MukB) były pro-
wadzone głównie na dwóch organizmach: B. subtilis i E. 
coli. Wstępne badania wykazały, że białka te nie charak-
teryzują się określoną swoistością substratową względem 
DNA. Wydaje się, że SMC nie są białkami strukturalnymi 
per se chromosomu, ale działanie ich polega na kondensacji 
nici DNA i jest sprzężone z procesem segregacji chromo-
somów do potomnych komórek. Analiza lokalizacji biał-
ka SMC podczas trwania cyklu komórkowego wykazała, 
że we wczesnej fazie tego cyklu skupiska białka SMC są 
obecne w środku komórki. Natomiast w późniejszym eta-
pie są rozdzielone i ułożone blisko obu biegunów komórki 
– przyszłych centrów nowo powstałych potomnych komó-
rek [25,26] (ryc. 6). Rozdzielenie skupisk SMC następuje 
w krótkim czasie po zainicjowaniu replikacji, podobnie jak 
w przypadku nowo zreplikowanych regionów oriC (origin 
of chromosome) [41]. Postuluje się, że białka SMC kon-
densują nowo zreplikowane regiony sukcesywnie w miarę 
postępu replikacji chromosomu (ryc. 6). W komórkach B. 
subtilis zauważono, że białka ScpA i ScpB są umiejscowio-
ne w tych samych pozycjach co białko SMC, a kompleksy 
tych trzech białek przemieszczają się z centrum komórki 

w kierunku jej biegunów wraz z białkami odpowiedzial-
nymi za segregację chromosomów, Soj i SpoOJ – homolo-
gii odpowiednio białek ParA (ATP-aza) i ParB (wiąże se-
kwencje parS, zlokalizowane w sąsiedztwie regionu oriC). 
U B. subtilis mutanty delecyjne genów smc, a także scpA 
i scpB charakteryzowały się nie tylko brakiem kondensa-
cji chromosomów, ale również zaburzeniami w segregacji 
chromosomów do komórek potomnych (brak chromoso-
mów u 12% komórek). Natomiast podwójne mutanty de-
lecyjne genów smc (bądź scpA lub scpB) oraz spoOJ (gen 
kodujący białko SpoOJ) wykazały znacznie większe zabu-
rzenia w segregacji niż mutanty pojedyncze (mutant spoOJ 
– brak chromosomów w 1–2% komórek) [18], gdyż brak 
chromosomów obserwowano aż u 28% komórek.

PODSUMOWANIE

Struktura chromosomu bakteryjnego jest dynamiczna 
i niejednorodna. Jest wypadkową działania białek odpo-
wiedzialnych za upakowanie chromosomu w skali mikro 
(białka NAP) i makro (SMC, topoizomerazy) oraz białek 
uczestniczących w danym momencie w określonym pro-
cesie komórkowym, związanym z DNA chromosomowym 
(replikacja, transkrypcja, segregacja). Pomimo znacznego 
postępu w badaniach nad strukturą bakteryjnego chromo-
somu, jaki dokonał się w ostatnich kilku latach nadal nie-
wiele wiadomo o mechanizmach działania wielu z tych 
białek, a zwłaszcza białek z rodziny SMC.

Chromosom nie jest odizolowaną strukturą w komórce 
bakteryjnej. Ostatnie badania wskazują na istnienie w ko-
mórce bakteryjnej cytoszkieletu (jego ważnym składni-
kiem jest białko MreB, homolog aktyny). Wstępne dane 
sugerują, że chromosom czy raczej jego określone regio-
ny są związane z cytoszkieletem, ale nic nie wiadomo na 
temat mechanizmów tego rodzaju oddziaływań ani białek 
odpowiedzialnych za przymocowanie DNA do cytoszkie-
letu. Zapewne w niedalekiej przyszłości zagadnienia te 
zostaną wyjaśnione.
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Ryc. 6.  Kondensacja i segregacja nowo zreplikowanych regionów oriC.
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