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Bioroznorodnos$¢ w bakteriologii
jako ztozony problem biologiczny

Aby przeanalizowaé ztozone zjawisko jakim jest bior6znorodnos$¢ z perspektywy ko-
morek bakteryjnych, niewatpliwie nalezy spojrze¢ w przesztos¢, kiedy to w potowie
XVII wieku Antoni van Leeuwenhoek (1632-1723) jako pierwszy badacz, uzywajac
mikroskopu - lupy opisat drobne organizmy jednokomoérkowe, nazwane poéZniej
bakteriami. W 1674 roku w korespondencji z Royal Society (Towarzystwem Krélew-
skim) opisat bakterie, ktore ujrzat, badajac ptytke nazebna. Jako jeden z pierwszych
naukowcow zwrdécil uwage na ogromng réznorodno$¢ organizmoéw, ktére zwawo
i szybko ptywaty w $linie. Biorac pod uwage obiekt badany, niewatpliwie byt pierw-
szym badaczem, ktéry opisat bioréznorodno$¢ w obrebie biofilmu ptytki nazebnej
(Straus i Straus 2009). To spojrzenie historyczne na zagadnienie bioréznorodnosci
istniejacej w $wiecie bakterii ma gteboki sens naukowy, w kontek$cie wspotczesnej
ekologicznej i molekularnej analizy mikrobiologicznej bior6znorodnosci. Na poczat-
ku rozwoju mikrobiologii $wiat jednokomérkowych bakterii wydawat sie uczonym
fascynujacy, lecz mato skomplikowany i przewidywalny w swojej prostocie. Bak-
terie postrzegane byty jako pojedyncze, izolowane komorki istniejace w przyro-
dzie. Dynamiczny rozwéj nowych technik badawczych, w tym biologii molekular-
nej, sprawit, iz z kazdym rokiem od odkrycia A. van Leeuwenhoeka ta wspomniana
prostota wydaje sie by¢ coraz bardziej skomplikowana. Mikrobiolodzy opisujacy
mikroorganizmy nie moga juz bazowac tylko na cechach fizycznych komérek, tak
jak to robia botanicy i zoologowie opisujacy swoje obiekty biologiczne, dlatego tez
badania réznorodnosci w §wiecie mikroorganizméw opierajg sie obecnie na techni-
kach molekularnych i na molekularnym stopniu bakteryjnego pokrewienstwa.

W latach 80. XX wieku Carl Woese (ur. 1928), udowadniajac uzytecznos¢
16S rRNA do badan stopnia pokrewienstwa miedzy bakteriami, trafit w samo sed-
no. Dzieki jego odkryciu badania nad bioréznorodno$cia mikroorganizmoéw nabraty
niezwyktego tempa. Oczom naukowcéw ukazat sie zaskakujgcy obraz trzech grup
organizmow, obecnie nazywanych domenami, tj. Eucarya, Bacteria i Archea. Obecnie
wiadomo, iz Bacteria oraz Archea, nalezace do organizméw prokariotycznych, réz-
nig sie znaczaco w budowie oston komérkowych, budowie aparatu translacyjnego
czy organizacji materiatu genetycznego (Salyers i Whitt 2003). Niestety, sama ana-
liza 16S rRNA nie pozwala nam na doktadniejsze przyjrzenie sie zjawisku rézno-
rodno$ci wéréd bakterii, gdyz nie méwi nam nic o ich aktywnos$ci metaboliczne;j.
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Dlatego tez waznym narzedziem badawczym we wspoéiczesnej biologii moleku-
larnej stato sie sekwencjonowanie genoméw mikroorganizméw. Poréwnywanie
sekwencji genoméw, znajdowanie réznic w tym obszarze pomiedzy mikroorga-
nizmami, moze by¢ wytlumaczeniem, dlaczego jedne bakterie sa zdolne do zycia
w tak ekstremalnych warunkach srodowiska jak okolice kominéw hydrotermalnych
czy wieczna zmarzlina lodowcéw, ale takze dlaczego jedne bakterie wykazuja cechy
zwiekszonej zjadliwosci, a inne nie (Btaszczyk 2008).

Niewatpliwy wplyw na rozwoj bioréznorodnosci w Swiecie bakterii ma zjawi-
sko istniejgcej wymiany genéw bakteryjnych w przyrodzie, ktére moze by¢ wyni-
kiem horyzontalnego transferu gendw zachodzacego na drodze koniugacji, trans-
dukcji czy transformacji (Matek i wsp. 2008). Interesujace sg obserwacje, iz bakterie
o wiekszych genomach, np. z rodzaju Burkholderia czy gatunkéw Escherichia coli,
Pseudomonas aeruginosa, metabolicznie bardziej wszechstronne, eksplorujg wiek-
sz liczbe ekosystemdw, a tym samym wykazuja wieksze zréznicowanie i wieksza
réznorodno$¢ form niz bakterie o matych genomach, jak np. bakterie z rodzaju
Streptococcus czy Mycoplasma (Brown 2009, Matek i wsp. 2008). Wymiany gendw
miedzy organizmami prokariotycznymi nalezacymi do jednego gatunku, ale takze
pomiedzy réznymi gatunkami bakterii zyjacymi w tym samym Srodowisku, sg dos¢
powszechne w przyrodzie i wydaja sie by¢ swoistym pomystem bakterii na przezy-
cie w okreslonej niszy ekologicznej (Ochman i wsp. 2000, Brown 2009).

Interesujacym zagadnieniem z punktu wiedzenia bioréznorodno$ci mikrobio-
logicznej jest wytwarzanie przez bakterie skomplikowanych struktur morfologicz-
nych, jakimi sg biofilmy bakteryjne, a takze specjalizacja komérek bakterii w obre-
bie tych struktur. Terminem ,biofilm bakteryjny” okresla sie mikrokolonie bakterii
osiadte na podtozu zestalonym, zanurzone w mieszaninie wytwarzanych przez sie-
bie egzopolisacharydéw (Cortizo i Lorenzo 2007). Biofilmy bakteryjne, ktére moga
by¢ jedno- lub wielogatunkowe, wystepuja zaré6wno w srodowisku wodnym (wody
stodkie i wody morskie), na powierzchni skat, kory drzew, jak i na powierzchni
tkanek organizméw wyzszych. Biofilmy w organizmach wyzszych mozemy rozpa-
trywac¢ w kontekscie biofilméw fizjologicznych, korzystnych dla zdrowia zasiedla-
nych organizmdw, takich jak biofilm pochwy czy biofilm jelit, ale takze jako biofilm
zagrazajacy zdrowiu, nawet zyciu, np. biofilm rozwijajacy sie w obrebie rany po-
oparzeniowej, biofilm odpowiedzialny za wysiekowe zapalenie ucha $rodkowego,
zapalenie ptuc, czy biofilm zarastajacy cewnik lub dren umieszczony w ciele pacjen-
ta. Mikroorganizmy, ktdre najczesciej tworza biofilmy na powierzchni cewnikow,
tworza tzw. biofilm mieszany, wielogatunkowy, w sktad ktérego wchodza rézno-
rodne organizmy, m.in. E. coli, Klebsiella, Enterobacter, Proteus czy Enterococus
(Niedzielski i wsp. 2006, Maldonado i wsp. 2007).

Jedna z wymienianych w literaturze charakterystycznych cech komérek bakte-
rii wchodzacych w sktad biofilmu jest ich niska aktywnos$¢ metaboliczna, niemniej
w Swietle najnowszych badan (Trafny 2009) z wykorzystaniem nowoczesnych tech-
nik obrazowania, a takze badan proteomicznych okazuje sie, iz komorki bakterii
tworzace biofilmy sg bardzo aktywne metabolicznie, co wiecej, proteomy szczepow
rosngcych w postaci pojedynczych kolonii znaczaco r6znia sie od proteoméw szcze-
pow tego samego gatunku, wzrastajacych w postaci biofilméw. Proteomy bakterii
tworzacych biofilmy s3 czesto ,bogatsze” o nowe biatka, nie wystepujace u form
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wzrastajgcych w postaci pojedynczych kolonii czy komoérek wolnoptywajgcych
(Mikkeklseniwsp. 2007). Stan niskiej aktywnos$ci metabolicznej w obrebie komdrek
biofilmu moze dotyczy¢ komérek znajdujacych sie wewnatrz tej struktury, tzw. ko-
morek ,persisters”, ktdre po zaprzestaniu dziatania np. srodkéw bakteriobdjczych
sg w stanie odbudowac biofilm od nowa (Rézalska i Sadowska 2012). Bakterie two-
rzace struktury biofilmu ré6znia sie od komoérek wolnoptywajacych bakterii réwniez
ekspresja niektérych genéw kodujacych czynniki wirulencji lub kodujacych enzy-
my, np. chitynaze (ang. chitin-binding genes). Ekspresja genu kodujacego ten enzym
obserwowana jest u bakterii z rodzaju Vibrio tylko o obecnosci chityny, podczas for-
mowania biofilmu, a nie jest obserwowana u form swobodnie ptywajacych w toni
wodnej (Watnick i Kolter 2000).

Koordynacja ekspresji wielu gen6w bakterii w obrebie biofilmu, w tym genéw
odpowiedzialnych za zjadliwo$¢ bakterii, jest zwigzana z wytwarzaniem przez bak-
terie chemicznych czasteczek informacyjnych, a zjawisko to okreslane jest mianem
quorum sensing (QS) (Miller i Bassler 2001). Dzieki takiej zmiennej ekspresji genow
w komorkach bakterii tego samego gatunku, w obrebie jednej struktury biofilmu
mozliwa jest swoista specjalizacja bakteryjnych komoérek, bedgca zrédiem ich wza-
jemnej réznorodnosci, co jest zjawiskiem bardzo fascynujacym (Stankowska i Kaca
2005).

Biordznorodno$¢ mikroorganizmoéw tworzacych biofilmy bakteryjne pozwala
takze spojrze¢ na nowo na etiologie wielu choréb, w tym np. na choroby przyzebia
i przewlekte choroby zapalne jamy ustnej. Dotychczas opisano okoto 500 réznych
gatunkéw bakterii bytujgcych w jamie ustnej! Ich bioréznorodno$¢ w obrebie jamy
ustnej jest przeogromna. Odnajdziemy tutaj paciorkowce z gatunku Streptococcus
mutans czy S. sorbinus, ale takze bakterie z rodzaju Porphyromonas, Fusobacterium,
Actinomyces, Veillonella, Prevotella, Neisseria, Clostridium czy Rothia. Obecnie uwaza
sie, iz choroby przyzebia i przewlekte choroby zapalne jamy ustnej sg wynikiem
zachwiania réwnowagi pomiedzy mikroflorg bytujaca w jamie ustnej a organizmem
gospodarza. Z materiatu pobranego od pacjentéw z zapaleniem dzigset izolowano
bakterie z gatunku Porphyromonas gingivalis, P. intermedia czy Fusobacterium nuce-
latum, natomiast u chorych z przewlektym stanem zapalnym przyzebia dodatkowo
poza wyzej wymienionymi taksonami wystepowaty bakterie z gatunku Treponema
forsythensis i Actinomyces actinomycetemcomitans (Struzycka 2009). Interesujacy
jest fakt, iz wstepna kolonizacja jamy ustnej, jako wynik aktywnosci metabolicz-
nej bakterii S. gordonii, S. oralis czy A. naeslundii, to rezultat interakcji miedzy
bakteriami réznych gatunkdw, a nie efekt klonalnego wzrostu identycznych gene-
tycznie mikroorganizméw. Bior6éznorodno$¢ mikroorganizméw w obrebie jamy
ustnej jest Scista i bardzo precyzyjnie skorelowana na poziomie metabolicznym,
czego dobrym przyktadem jest wspoéizaleznos$¢ wystepowania Treponema denticola
z Porphyromonas gingivalis.

Komoérki bakterii wchodzacych w sktad biofilméw réznia sie znacznie od ko-
morek bakterii tego samego gatunku, zyjacych w postaci planktonicznej. Rdznice te
dotycza innego poziomu ekspresji genéw czy nasilonej produkcji egzopolisachary-
dow u bakterii tworzacych biofilm, co ma przystosowac ich komoérki do osiadtego
trybu zycia. Dodatkowo bliskos¢ komoérek bakterii w strukturach biofilmu pozwa-
la im na swobodng wymiane materiatu genetycznego, w tym plazmidéw niosacych
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geny opornosci na antybiotyki. To réwniez ma znaczacy wplyw na generowanie in-
teresujacej réznorodnosci wsréd komorek bakterii tworzacych biofilm (Struzycka
2009).

Kolejnym zagadnieniem, ktore nalezy oméwic¢ w kontekscie zjawiska biorézno-
rodnosci mikrobiologicznej, jest bior6znorodno$¢ w budowie oston komdrkowych
bakterii. Wspoétcze$nie prowadzone §wiatowe badania wskazujg na bogata rézno-
rodno$¢ w budowie struktur powierzchniowych bakterii nie tylko miedzy mikro-
organizmami nalezacymi do bakterii Gram-ujemnych czy Gram-dodatnich, ale - co
jest niezwykle interesujace - w obrebie gatunkoéw bakterii, a nawet w obrebie pod-
gatunkéw. W badaniach wtasnych (Bugla-Ptoskoniska i wsp. 2010a, 2010b; 2009;
2008; Bugla-Ptoskonska i Doroszkiewicz; Futoma i wsp. 2005), prowadzonych od
kilku lat w Zaktadzie Mikrobiologii Instytutu Genetyki i Mikrobiologii Uniwersytetu
Wroctawskiego, zajmujemy sie badaniami nad pateczkami Salmonella, nalezgcymi
do grupy serologicznej 048 (Grupa 0:48 (Y)), w kontekscie stopnia ich wrazliwosci
nabakteriobdjcze dziatanie surowicy. Do badanych bakterii naleza: S. enterica subsp.
enterica, S. enterica subsp. salamae, S. enterica subsp. diarizonae, S. enterica subsp.
houtenae, S. enterica subsp. arizonae, oraz S. bongori. Fakt posiadania takiego same-
go antygenu somatycznego 048 wskazywatby na to, iz bakterie te powinny wykazy-
wac podobny poziom wrazliwo$ci na lityczne dziatanie biatek dopetniacza obecnego
w surowicy, gdyz w opinii badaczy zajmujacych sie tym zagadnieniem (Taylor 1983,
Tomas i wsp. 1988) to wlasnie O-swoiste tancuchy lipopolisacharydu (LPS) peknia
najwazniejsza role w ochronie bakterii Gram-ujemnych przed dziataniem uktadu
biatek dopetniacza zawartych w surowicy krwi. Szczepy typu gtadkiego (formy S),
tj. posiadajgce kompletny LPS zbudowany z trzech czesci (lipid A, oligosacharydowy
rdzen, czes¢ O-swoista), wykazujg czesto niewielkg wrazliwos¢ na bakteriobdjcze
dziatanie surowicy, co ttumaczy sie tatwym usuwaniem z powierzchni ich komoérek
kompleksu MAC (ang. membrane attack complex, MAC), zanim wejdzie on w trwa-
te hydrofobowe potaczenia z lipidem A. Trwate zdeponowanie kompleksu biatek
dopelniacza w formie struktury MAC zapoczatkowuje proces lizy komorki bakterii.
W badaniach wtasnych i zespotu (Bugla-Ploskonska i wsp. 2010a, 2010b, 2009,
2008; Bugla-Ptoskonska i Doroszkiewicz 2006, Futoma i wsp., 2005) wykazaliSmy
jednak, iz wiele gtadkich szczepéw bakterii Gram-ujemnych, pomimo posiadania
kompletnych tancuchéw O-swoistych, jest jednak wrazliwych na bakteriobdjcze
dziatanie dopelniacza, dodatkowo, co bardzo interesujace, wykazaliSmy réznice
w poziomie wrazliwosci na surowice krwi w obrebie testowanej grupy serologicznej
Salmonella 048. Otrzymane wyniki sugerowatyby udziat innych struktur powierzch-
niowych w tym procesie, np. biatek btony zewnetrznej bakterii (ang. outer membra-
ne protein, OMP). W kolejnym etapie badan wykazalismy (Bugla-Ptoskonska i wsp.
2011) istnienie ogromnej réznorodnosci w zakresie posiadanych OMP przez patecz-
ki Salmonella 048 nalezace do omawianej, jednej grupy serologiczne;j.

Badania nad pateczkami Salmonella 048 dostarczyty takze innych ciekawych
odkry¢. Grupa serologiczna Salmonella 048 charakteryzuje sie obecnoscig w struk-
turze LPS kwasu sjalowego (NeuAc), monocukru, o dziewieciu atomach wegla,
ktérego obecnos$¢ w strukturach powierzchniowych bakterii jest skorelowana ze
zjawiskiem mimikry molekularnej, gdyz NeuAc, nie bedac powszechnym sktadni-
kiem struktur powierzchniowych bakterii, wystepuje powszechnie w organizmach
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wyzszych, wchodzac w sktad glikoprotein btonowych (Vimir i wsp. 2001). W ba-
daniach wtasnych i zespotu (Bugla-Ptoskonska i wsp. 2010b) wykazaliSmy, iz
w obrebie Salmonella 048 wystepuje bardzo duza zmiennos$¢ dotyczaca ilosci NeuAc
w LPS pomiedzy serowarami.

Otrzymane przez nas wyniki rzucaja nowe Swiatto na postrzeganie umownej jed-
nolitosci, jaka daje przynalezno$¢ bakterii do tej samej grupy serologicznej. Uzyskane
przez nas wyniki zmuszaja takze do zaakceptowania wystepowania ogromnej roz-
norodnosci w zakresie budowy struktur powierzchniowych bakterii Gram-ujemnych
nalezacych do tego samego gatunku, a nawet podgatunku. Przytoczone wyniki ba-
dan wiasnych kaza przypuszcza¢, iz opisane zjawisko nie jest odosobnione w $wiecie
bakterii, gdyz takowych obserwacji dotyczacych réznorodnosci w obrebie gatunku
bakterii, w zakresie posiadanych OMP, dokonano takze na szczepach Shigella flexne-
rii (Bugla i wsp. 2003) i Helicobacter pylori (dane niepublikowane).

Warto tez zwrdéci¢ uwage, iz tak bogata bioréznorodno$¢ dotyczaca mikroorga-
nizméw nastrecza wiele powaznych probleméw z definiowaniem pojecia gatunku
bakteryjnego. Pomimo szybkiego postepu w technikach molekularnych, prowadza-
cych do zdefiniowania gatunku bakteryjnego, wyznaczenie to w mikrobiologii jest
nadal niedoskonate i bardzo trudne. Powszechnie przyjmuje sie, ze gatunek bakte-
ryjny to: ,szczepy charakteryzujace sie odpowiednio wysokim stopniem podobien-
stwa fenotypowego, przynajmniej jedng diagnostyczng cechg fenotypowa, 50-70%
lub wyzszym stopniem hybrydyzacji DNA i ponad 97% stopniem identyczno$ci
sekwencji 16S rDNA” (Matek i wsp. 2008). Obecnie znanych jest ponad 5000 ga-
tunkéw bakterii. Czy jest to liczba duza? Wydaje sie, ze nie, biorgc pod uwage czas
istnienia tych najstarszych organizmoéw na Ziemi (3,8 mld lat), a takze ich wszech-
obecno$¢ we wszystkich ekosystemach oraz bogata gatunkowg réznorodnos¢ bio-
logiczna. Prawdopodobnie problem z ustaleniem definicji gatunku w mikrobiologii
tkwi w naszych narzedziach badawczych i mozliwosciach hodowli drobnoustrojow.
Stosowane od XX wieku techniki analiz sekwencji 16S rRNA pozwalaja zanalizowac¢
mikroorganizmy jedynie do poziomu rodzaju. W okresleniu gatunku bakterii sto-
sujemy technike PCR do amplifikacji genu 16S rRNA, nastepnie taki amplifikowany
fragment mozemy poddaé¢ sekwencjonowaniu i otrzymang sekwencje poréwnacé
z sekwencjami dostepnymi w bazach danych (Skowronska i Zmystowska 2006).
Narzedzi do badania bioréznorodnos$ci bakterii dostarcza wspomniana wcze$niej
proteomika, genomika, a takze nowa dziedzina nauki - metagenomika, ktéra swoje
badania opiera na pozyskiwaniu sekwencji DNA ze wszystkich genoméw z dane-
go Srodowiska, co daje mozliwo$¢ uzyskania informacji o genomach mikroorgani-
zmoOw, ktorych nikt wczesniej nie widziat i nie potrafit dotad wyhodowa¢ w labora-
torium, gdyz - jak sie okazuje - ogromna liczba bakterii nie jest zdolna do wzrostu
w czystych kulturach. Wazne jest wiec poszukiwanie nowych metod badawczych,
aby identyfikowaé¢ mikroorganizmy w ich naturalnych ekosystemach.

Taka nowoczesng metoda moze by¢ hybrydyzacja fluorescencyjna in situ
(FISH), ktéra umozliwia badanie catych zespotéw mikroorganizméw. W metodzie
tej identyfikacja mikroorganizméw zachodzi z wykorzystaniem hybrydyzacji oligo-
nukleotydowej sondy molekularnej o znanej sekwencji z fragmentem genomu lub
transkryptomu badanej bakterii (Wieckowicz 2009, Mother i Goebel 2000).

Innymi molekularnymi technikami wykorzystywanymi do badan nad biorézno-
rodnoscig mikroorganizméw w ztozonych populacjach sg techniki PCR, potaczone
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z rozdziatem elektroforetycznym w gradiencie czynnika denaturujgcego, analiza
restrykcyjna amplifikowanych fragmentéw rDNA, analiza polimorfizmu terminal-
nych fragmentéw restrykcyjnych czy analiza dtugosci sekwencji miedzygenowych.
Niewatpliwie stosowanie tych metod poszerza nieustannie naszg wiedze o bioréz-
norodnosci bakterii (Skowronska i Zmystowska 2006, Wieckowicz 2009).

Potaczenie wspotczesnych metod badawczych i tych z poczatku XX wieku, jak
np. analiza zawarto$ci zasad G+C w DNA, hybrydyzacja DNA, analiza poréwnawcza
16S rDNA, czy analiza poréwnawcza gendéw polimerazy RNA, gyrazy czy syntetazy
glutaminy pokazuje istnienie ogromnej réznorodnosci genomowej gatunku bakte-
ryjnego. Ta r6znorodnos$¢ genomowa, bedgca wynikiem rearanzacji DNA, nagroma-
dzenia mutacji punktowych czy wspomnianego horyzontalnego transferu genéw
jest sita napedowg ewolucji. Obecnie interesujacy wydaje sie trend wykorzystujacy
metode MLSA (ang. Multi Locus Sequence Analysis) do badan nad wewnatrzgatun-
kowa réznorodnoscig bakterii. W metodzie tej wykorzystywane s3 petne sekwencje
genomowe bakterii jako referencyjne standardy.

Niestety, badania nad genomami bakterii pokazaty, jak trudne jest wspomnia-
ne wczesniej definiowanie gatunku w mikrobiologii. Okazuje sie, iz szczepy jednego
gatunku moga zawiera¢ indywidualne, unikalne dla siebie sekwencje genomowe.
Takie zjawisko wykazano dla H. pylori czy E. coli K12. Swoiste dla poszczegdlnych
szczepow w obrebie jednego gatunku geny bywaja rozrzucone po catym genomie,
i czesto koduja rézne czynniki wirulencji, w tym biatkowe toksyny (Brown 2009,
Matek i wsp. 2008, Perna i wsp. 2001, Alm i wsp. 1999). Analizy fragmentéw DNA
przekazywanych pomiedzy bakteriami droga horyzontalnego transferu genéw moga
by¢ zorganizowane w tzw. wyspy genomowe (ang. genomic island, GEI). Wsrod GEI
wyrézniamy m.in. wyspy patogennosci (ang. pathogenicity island, PAl), gdzie zgru-
powane sg geny zwigzane z patogeneza bakterii. Szczegélnie duzo PAIl w swoim ge-
nomie posiadaja pateczki Salmonella, u ktérych geny zlokalizowane w obrebie PAI
zaangazowane sg w rézne dziatania wirulentne. R6znice w sktadzie genetycznym,
dystrybucji czy modelu ewolucji tych wysp w obrebie pateczek Salmonella maja nie-
watpliwie odzwierciedlenie w réznorodnosci jaka obserwujemy miedzy serowara-
mi Salmonella (Dera-Tomaszewska 2011).

Wsréd bakterii chorobotwérczych dla roslin zaobserwowano natomiast intere-
sujacg bioréznorodnos$¢ pomiedzy szczepami nalezacymi do gatunku Erwinia amy-
lovora. Bioréznorodno$c ta jest wynikiem réznic w zawartos$ci ich DNA plazmido-
wego, a tymi réznicami thumaczy sie zmienny poziom ich wirulencji wobec réznych
gatunkéw roslin (Putawska i wsp. 2009).

Obecnie mikrobiolodzy nie sg w stanie jednoznacznie stwierdzi¢, czy wiedza
dotyczaca bioréznorodnosci bakterii jest kompletna i zadowalajgca. Wynika to
z trudnosci w hodowli wielu mikroorganizméw. Czesto ich zupeina ,niehodowal-
nos¢” w warunkach laboratoryjnych sprawia, iz mamy $wiadomo$¢ istnienia wielu
nieodkrytych, nieopisanych jeszcze mikroorganizméw. W przypadku patogenow
dochodzi uczucie bezradnos$ci w ich ujarzmieniu, mimo posiadanych poteznych na-
rzedzi, jakich dostarcza nam obecnie biologia molekularna.
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Biodiversity in bacteriology as a complex biological problem

Abstract

The microbial biodiversity in micro-scale started to be examined at the end of 17" century,
when Anton van Leeuvenhoek, as the first researcher, used simple microscopes in observation
and description of the small organisms: microbes. In the beginning of microbiology
development, the world of unicellular bacteria was seen as uncomplicated, predictable in
their simplicity, and bacteria were perceived as single, isolated cells existing in nature. The
dynamic development of new research techniques, including molecular biology showed that
this simplicity of bacterial structures, metabolism and ecology does not seem so obvious.
An interesting point of microbial biodiversity is the biofilm formation by the bacteria, and
the specialisation of bacterial cells within this structure. The present research indicated
rich biodiversity of outer membrane structures not only between Gram-negative and Gram-
positive groups of bacteria, but also between the cells of bacteria in species and subspecies.
To consider this information about microbial biodiversity, it is advisable to pay attention to
the concept and definition of bacterial species. The species concept in microbiology is still
a controversial issue for taxonomists and microbiologists.
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