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Bakteerien ominaisuuksia

Bakteerit ovat mikroskooppisen pienid yksisoluisia eliditd. Niitd on kaikkialla, maaperissd, ruuassa,
iholla ja suolistossamme. Niiden muoto ja solunrakenne vaihtelee ja suurta vaihtelua on my0s niiden
vaatimissa kasvuolosuhteissa. Useimmat bakteerit ovat hyodyllisid. Esimerkiksi ihon ja
ruuansulatuksemme terveydelle on vilttdimétontd ettd oikeanlaiset bakteerit pitdvit taudinaiheuttajat
kurissa. Monet bakteerit tuottavat teollisesti tarkeitd molekyyleja.

Bakteereiden ndkemiseen tarvitaan mikroskooppia. Ensimmaiset havainnot bakteereista tehtiin
1600-luvulla, kun van Leeuvenhoek tarkasteli hampaankolostaan l0ytdimédidnsd materiaalia
kehittdmailladn mikroskoopilla. Bakteereita tarkasteltiin sen jilkeen useaan otteeseen, vaikka niiden
olemassaolo yleisesti kiistettiin aina 1800-luvun puoleenviliin asti. Silloin Pasteur kiistatta osoitti ettd
ilmassa on pieneliditd ja ettd kaikkiin pilaantumis- ja kéymisilmidihin tarvitaan mikrobeita. Kun
bakteereiden ja muiden mikrobeiden olemassaolo tunnustettiin, huomattiin myds etti ne olivat monen
tarttuvan taudin aiheuttajia. Monet ihmiskunnan pahimmat vitsaukset, esim. rutto, kolera, spitaali,
tuberkuloosi, syfilis, sekd monet viljelykasveja ja kotieldimid vaivaavat taudit todettiin bakteereiden
aiheuttamiksi.

Bakteereilla tehty tutkimus

Suurin osa tutkimuksesta joka késittelee bakteereita tehddén ihmiselld tauteja aiheuttavilla tai
teollisesti tarkeilld bakteereilla. Maatalouden kannalta tiarkeitd ovat bakteerit jotka aiheuttavat tauteja
kotieldimilld tai kasveilla, sekd myds bakteerit jotka ovat symbioosissa ndiden kanssa tai muuten
edesauttavat niiden hyvinvointia. Kaikkien nédiden eri tavalla tdrkeiden bakteereiden tutkimus on
edennyt hyvin samaan tapaan kautta vuosien, silld uudet menetelmit ja keksinnot on otettu kayttoon
suunnilleen samoihin aikoihin huolimatta siitd tehddénko tyotd taudinaiheuttajalla vai symbiontilla.
Erds yhteinen tavoite kaikelle tutkimukselle on ollut ymmart4d, miten bakteeri aiheuttaa taudin tai
miten bakteerin ja sen isdnnédn vélinen vuorovaikutus syntyy symbioosissa tai taudinaiheutuksessa.
Sen jilkeen tdtd tietoa halutaan soveltaa niin ettd vuorovaikutusta voidaan muuttaa ihmiselle
edulliseen suuntaan, joko taudinaiheuttajan maérdn vihentdmiseen, sen torjuntaan ja diagnostiikkaan
tai symbiontin tai kasvua edistdvian bakteerin tehokkuuden parantamiseen. Edelld olevat esimerkit
kasittelevat kasvien symbiontteja ja bakteeritaudinaiheuttajia, mutta vastaavaa tutkimusta on tehty
kaikilla bakteeriryhmilla.

Bakteereilla tehtdvd tutkimus téhtdsi alussa solujen muodon, liikkumistavan ja muiden
ominaisuuksien kuvaamiseen. My®&s niiden aiheuttamat oireet isénndssd tai muutokset kasvualustassa
kuvattiin tarkasti. Bakteereiden avulla perehdyttiin my0s perinndllisyystieteen perusteisiin, silld
mutantteja syntyy bakteereilla herkisti. Mutanttien avulla saatiin mééritetyksi mitkd perintotekijét eli
geenit olivat vastuussa bakteerin eri ominaisuuksista, ja kun yhdistelmi-DNA-tekniikka kehitettiin 70-
ja 80-luvuilla saatiin monet niistd geeneistd kloonattua. Niistd kloonatuista geeneistd selvitettiin
niiden DNA:n emésjérjestys eli sekvenssi. Sekvenssi kertoo, minkélaisen proteiinin geeni tuottaa, ja
proteiinista voidaan péételld, tai ainakin arvailla mikd on proteiinin tehtdvd bakteerisolussa. Parin
vuosikymmenen tyon tuloksena meilld oli tuhansien bakteerigeenien sekvenssi selvilld, ja tdmén
tiedon avulla voitiin pédtelld kuinka bakteerit aiheuttavat esim. taudin tai saavat aikaan symbioosin
kasvin kanssa.

Bakteerien genomitutkimus

Koko elion laajamittainen sekvensointi aloitettiin  viruksista ja bakteereista. Ensimmiisend
bakteerigenomina julkaistiin aivokalvontulehdusta aiheuttavan Haemophilus influenzae-bakteerin
sekvenssi vuonna 1995 (Fleischmann et al. 1995). Ensimmaistd kertaa avautui mahdollisuus tietdd
bakteerin kaikki geenit ja ymmartdd sen biologia kokonaisuudessaan. Tdlld hetkelld on julkaistu tai
ollaan julkaisemassa noin 145:n bakteerin tai arkkibakteerin genomit. Useimmat niistd aiheuttavat
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tauteja ihmiselld, mutta joukossa on myds useita kasveilla tauteja aiheuttavia bakteereita ja
symbiontteja. Useat niistd ovat trooppisia kuten esimerkiksi Xanthomonas axonopodis ja Xylella
fastidiosa jotka aiheuttavat tauteja Citrus-sukuisilla kasveilla. Suomessa kasvitauteja aiheuttavista
bakteereista ollaan sekvensoimassa perunan vaaleaa rengasmitidi (Clavibacter michiganensis subsp.
sepedonicus) ja perunan tyvimdtdd (Erwinia carotovora subsp. atroseptica) sekd ruusukasveilla
kasvaimia aiheuttavaa Agrobacterium tumefaciens-bakteeria. Sekvenssitietoa on saatavissa myos
useasta kasvien typensitojabakteerista sekd biologisessa torjunnassa kiytettdvistd Pseudomonas
fluorescens-bakteerista. Kaikki valmiit julkiset sekvenssit loytyvit verkosta
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/MICROBES/Complete.html) kuten myds monet keskeneriiset
(www.tigr.org; www.sanger.ac.uk). Monet yksityiset yritykset ovat sekvensoineet myos bakteereiden
genomeja, mutta niitd tuloksia ei ole julkisesti saatavilla.

Genomisen  sekvenssin  sisdltdmdd  tietoa voidaan hyddyntdd monella tapaa
perustutkimuksessa. Kahden ldhisukuisen, eri ympéristdissd eldvien tai toiminnaltaan erilaisten
bakteereiden genomeja voidaan verrata, jolloin selvidd mitkd geenit ovat tarpeen kaikille bakteereille.
Toisaalta saadaan my0s tietoa siitd mitkd geenit tarvitaan tietyissd kasvuolosuhteissa tai esim. eri
isdntdkasveissa. Esimerkiksi kun kahden isdntdspesifisyydeltddn erilaisen Xylella fastidiosa-kannan
genomia verrattiin, havaittiin ettd 95,7 % niiden DNA:n koodaamista proteiineista olivat samanlaisia
(Van Sluys et al. 2003). Tama viittaa siihen ettd niméa patogeenit, joista toinen aiheuttaa kasvitaudin
viinirypéleelle ja toinen Citrus-sukuisille kasveille, kédyttidvit ldhes samaa strategiaa aiheuttaakseen
kasvitaudin. Nyt niitd geenejé jotka l0ytyivét vain toisesta, tutkitaan parhaillaan ettd ymmaérrettéisiin
kuinka ne vaikuttavat iséntdspesifisyyteen. Niitd voidaan hyodyntdd myds molempien tautien
diagnostiikassa.

Vertaamalla kasvitauteja aiheuttavien ja kasvien symbionttien genomeja on 10ydetty geeneja
jotka ovat tyypillisid kaikille bakteereille jotka kasvavat kasvisolukossa (Van Sluys et al. 2002).
Useimmat niisté sijaitsevat bakteerin soluseinéssé, ja monien tehtdvaa ei tiedetd. Tutkimuksessa 16ytyi
my0s monia yhtéldisyyksid kasvitauteja aiheuttavien ja symbionttien bakteereiden vililtd, ja
ndyttddkin siltd ettd symbiontit ja tauteja aiheuttavat bakteerit kéyttdvdt samoja mekanismeja
esimerkiksi estiddkseen kasvisolujen puolustusmekanismien kdynnistymisen. Himmadstyttava tulos oli
myds se, ettd kasvitauteja aiheuttavilta bakteereilta 16ytyi laaja skaala toksiineita ja tarttumiseen
tarvittavia adhesiineja, joiden tiedetdén olevan tdrkeitd ihmissolukkoa infektoivien taudinaiheuttajien
infektiossa. Tdmd tulos antaa osviittaa myods siitd ettd mekanismit milld bakteerit tartuttavat
aitotumallisten elididen soluja ovat paljolti samat kaikilla patogeeneilla.

Kun tiedetddn mitkd sekvenssit geenien sddtelyalueilla tai itse geenissd tarvitaan tietyissd
oloissa ilmentymiseen tai erittymiseen, voidaan uusia samoissa oloissa tarvittavia geenejd 10ytdd
tietokonehauilla genomisesta sekvenssistd. Tomaatilla tautia aiheuttavalla Pseudomonas syringae-
bakteerilla oleellinen virulenssimekanismi on sen kyky kuljettaa taudinaiheutukseen tarvittavia
proteiineja suoraan kasvisolun sisddn, missd ne todenndkoisesti lamaavat isdntikasvin
puolustusvasteen. Néitd proteiineja tuottavien geenien sdételyalueet ja proteiinien alkupéin eritykseen
tarvittavat sekvenssit ovat samankaltaisia. Tietokonehaulla voitiin 10ytdd Pseudomonas-bakteerista yli
kolmekymmentd proteiinia, jotka bakteeri todenndkoisesti siirtédé iséntésolun sisddn (Petnicki-Ocwieja
et al. 2002; Zwiesler-Vollick et al. 2002). Nyt tutkitaan ndiden proteiinien merkitystd taudin
syntymisessa.

Myos bakteereilla voidaan geenien ilmentymisen aktiivisuutta tutkia kayttden hyviksi
mikrosirutekniikkaa. Vihanneksia ja koristekasveja madattivan Erwinia chrysanthemi-bakteerin
genomista valittiin sattumanvaraisesti 5000 geenid joiden ilmentymistasoa vertailtiin bakteereissa
jotka olivat kasvaneet rikkaalla laboratorioalustalla ja kasvissa (Okinaka et al. 2002). Tutkimuksessa
todettiin ettd useat bakteerin perusaineenvaihdunnan geenit suljettiin kun taas monet kasvimolekyylien
hajottamiseen ja/tai kuljettamiseen tarvittavat geenit sekd geenit jotka liittyvdt bakteerin
puolustusmekanismeihin ~ kdynnistyivdt infektion aikana. Téssd kuten monessa muussakin
tutkimuksessa 10ytyi kymmenid tehtdvdltddn tuntemattomia geenejd, jotka indusoituvat
taudinaiheuttajan kasvaessa iséntikasvissa.

Bakteerien proteomiikkatutkimus

Genomitutkimuksissa 16ytyvét uudet tuntemattomat geenit ovat toisaalta paljon odotettu tutkimustulos,
onhan tarkoitus saada uutta tietoa, mutta toisaalta niiden tehtdvén selvittdiminen tulee todennékoisesti
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vieméddn paljon voimavaroja tulevaisuudessa. Ensimméinen haaste on saada selville, mitkd niistd
todella tuottavat toimivan proteiinin ja kuinka ne toimivat yhdessa.

Proteomiikkatutkimuksella voidaan tunnistaa solun tietyissd oloissa tuottamat proteiinit.
Proteomiikka-analyysilld tarkoitetaan kaksisuuntaisen (2D) geelielektroforeesin ja ultraherkén
massaspektrometrian yhdistelmdd. 2D-geeleissd proteiinit eritellddn ensin proteiinin varauksen
mukaan ja sitten niiden massan perusteella, ja ndin sadatkin ndytteen sisdltimét proteiinit saadaan
toisistaan erilleen ns. proteiinikartaksi. Vertailemalla eri olosuhteissa kasvaneista soluista valmistettuja
proteiinindytteitd saadaan selville, mitd proteiineja tuotetaan eri oloissa. Viimeisessd vaiheessa, kun
kiinnostavat proteiinit on valittu, pilkotaan ne entsymaattisesti peptideiksi, joiden massat tunnistetaan
massaspektrometrialla. Vertaamalla peptidien massoja tietokoneen laskemiin genomisesta sekvenssista
laskemiin massoihin voidaan proteiinit tunnistaa. Tdma tunnistus on mahdollista tehdd kymmenille ja
sadoille proteiineille vain jos elion genominen sekvenssi on tunnettu. Vasta proteiinien tutkiminen
kertoo lopullisesti mitd proteiineja perimdn valtava informaatiomiérd todella koodaa ja miten
proteiineja muokataan synteesin jilkeen. Télld menetelmélld saadaan myds tietoa siitd mitké proteiinit
toimivat kompleksina tai samoissa olosuhteissa. Se missd proteiiniympéristossa proteiini toimii, kertoo
todennékdisesti mihin toiminnalliseen kokonaisuuteen se liittyy, ja tAimé taas voi helpottaa proteiinin
funktion selvittdmista.

Proteomiikkatutkimuksella on todettu Xylella fastidiosa-bakteerin tuottavan hyvin
monenlaisia  tarttumiseen  tarvittavia  molekyylejd, jotka  muodostavat todenndkdisesti
proteiinikompleksin bakteerin pinnalle (Smolka et al. 2003). Sinorhizobium melilotin, sinimailasen
juurinystyridbakteerin genomista on l0ydetty proteomiikka-analyysilld uusia symbioosin aikana
toimivia proteiineja, joiden osuutta typensitomiseen tarvittaviin toimintoihin ei olisi pelkdn sekvenssin
perusteella voinut arvata (Djordjevic et al. 2003). Samalla todettiin tdssd niin kuin monessa muussakin
tutkimuksessa ettd monet geenit tuottavat enemmin kuin yhden toisistaan poikkeavan
proteiinimuodon, tulos mité ei mydskddn voi luotettavasti todeta pelkin sekvenssin perusteella.

Tulosten hyodyntiminen

Bakteerien genomitutkimus on tuottanut lyhyessd ajassa suuren médrdn uutta tietoa jota voidaan
kayttdd soveltavassa tutkimuksessa. DNA-sekvenssejd tai proteiineja jotka 10ytyvdt vain
taudinaiheuttajasta mutta eivdt ldhisukulaisista vaarattomista bakteereista voidaan hyddyntda
diagnostiikassa. Kun bakteereista 16ydetddn uusia, niiden taudinaiheuttamiskyvylle oleellisia
proteiineja, voidaan niiden toimintaa pyrkid estimdén. Monet bakteerit tuottavat muille bakteereille
myrkyllisid yhdisteitd joita voidaan ehkd hyddyntdd kehitettdessd antibiootteja korvaavia
hoitomuotoja. Bakteereiden tuottamista uusista proteiineista paljastuu varmasti my0s uusia,
teollisuutta hyodyttivia entsyymeitd. Genomitutkimuksen antamat tulokset ovat kuitenkin niin uusia,
ettd niiden todellinen hyddyntdminen on vield edessa.
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