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1. Wstêp

Gen gyrB koduje podjednostkê B gyrazy tj. bia³-
ka zaliczanego do topoizomeraz, które uczestnicz¹
w przekszta³caniu DNA w formê superhelisy i w jego
relaksacji. U prokariota, topoizomerazy nale¿¹ do
du¿ej grupy enzymów, które s¹ odpowiedzialne za
kontrolê stanu topologicznego DNA [1, 6, 16]. S¹ to
enzymy niezbêdne dla replikacji, transkrypcji, rekom-
binacji i naprawy DNA [4, 19, 40]. Na podstawie ich
zdolno�ci do przecinania pojedynczej lub podwójnej
nici DNA wyró¿nia siê odpowiednio dwa g³ówne typy
topoizomeraz, I i II, które s¹ z kolei podzielone na
podrodziny: IA, IB, IIA i IIB. Gyraza nale¿y do topo-
izomeraz typu II, podrodziny IIA. Sk³ada siê z dwóch
podjednostek A i B kodowanych odpowiednio przez
geny gyrA i gyrB [6, 41]. Enzym ten funkcjonuje jako
tetramer o strukturze A2B2 [14, 32]. Masa cz¹stecz-
kowa bia³ka GyrB u ró¿nych bakterii wynosi 70 do
90 kDa [2, 19, 23].

U bakterii gyraza jest podstawowym enzymem ka-
talizuj¹cym zale¿n¹ od ATP reakcjê powstawania
ujemnych super-skrêtów w kolistym DNA, co daje
w rezultacie wysok¹ kondensacjê tego biopolimeru
i u³atwia rozkrêcanie podwójnej nici podczas replikacji
[18]. G³ówn¹ rolê odgrywa tu N-koniec tego enzymu.
Natomiast C-koniec podtrzymuje kompleks utworzony

z podjednostk¹ A gyrazy i uczestniczy w relaksacji
niezale¿nej od ATP [11, 19, 44].

Gen gyrB jest ostatnio badany jako potencjalny
marker do identyfikacji i okre�lania zró¿nicowania ge-
netycznego bakterii, a tak¿e jako marker ewolucyjny
pozwalaj¹cy okre�liæ relacje filogenetyczne miêdzy
bakteriami blisko ze sob¹ spokrewnionymi [42]. Bia³ko
GyrB nale¿y do klasy enzymów warunkuj¹cych pod-
stawowe funkcje komórki, czyli bia³ek niezbêdnych
dla utrzymania metabolizmu komórkowego, których
ekspresja nie podlega regulacji. Kodowane s¹ one przez
geny okre�lane jako �housekeeping genes�. Analiza
sekwencji gyrB jest coraz czê�ciej u¿ywana w meto-
dzie MLST (Multilocus Sequence Typing). Metoda ta,
poprzez analizê czê�ciowych sekwencji (450�500 pz)
genów koduj¹cych bia³ka, pozwala uzyskaæ wysoki
poziom zró¿nicowania badanych bakterii i jest ostat-
nio zalecana przy definiowaniu nowych gatunków
bakteryjnych [9, 22, 37].

Dodatkowo zaleca siê wykorzystanie analizy se-
kwencji genu gyrB w analizie filogenetycznej ze wzglê-
du na jego trzy bardzo po¿¹dane cechy:

● uniwersalne wystêpowanie u bakterii
● molekularne tempo ewolucji, które jest wy¿sze

ni¿ 16S rRNA
● bardzo rzadki horyzontalny transfer � HGT [19,

35, 43].
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