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B Tubuline galten lange Zeit als typische
eukaryotische Merkmale. Das zu Tubulin
homologe Protein FtsZ kommt in nahezu allen
Bakterien vor und ist der wichtigste Baustein
des am Septum lokalisierten Zellteilungs-
rings. Die Genomsequenz eines Vertreters
der bakteriellen Gattung Prosthecobacter (Phy-
lum Verrucomicrobia) weist jedoch nicht das
Gen ftsZ auf. Gleichzeitig wurden in dieser
und in anderen Prosthecobacter-Arten aber
Gene mit hoherer Ahnlichkeit zu eukaryoti-
schen Tubulinen als zu bakteriellem ftsZ ent-
deckt.

Auf diesen Beobachtungen basierte die
Annahme, dass Verrucomikrobien grund-
sdtzlich kein ftsZ besitzen und dass FtsZ funk-
tionell durch die neuartigen bakteriellen
Tubuline BtubA und BtubB ersetzt wurde [1].

AuBer in Prosthecobacter konnten wir
jedoch keine btub-Gene in anderen Verruco-
mikrobien nachweisen. Unerwarteterweise
identifizierten wir aber ftsZ-Gene in Prosthe-
cobacter-Staimmen (Abb. 1). Diese Koexistenz
von bakteriellem FtsZ und eukaryotischen
Tubulinen in Prosthecobacter stellt einen
bemerkenswerten Sonderfall im Reich der
Bakterien dar [2]. Auch in Vertretern aller
anderen verrucomikrobiellen Subdivisionen
wurden ftsZ und weitere Gene des konser-
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vierten Zellteilungsgenclusters identifiziert
(Abb. 1). Trotz erheblicher Unterschiede zu
bekannten ftsZ-Genen deuten die Sequenz-
und Transkriptionsanalysen darauf hin, dass
verrucomikrobielles ftsZ phylogenetisch kon-
serviert und funktionell ist. Folglich kann ein
auf FtsZ basierender Zellteilungsmecha-
nismus fiir Verrucomicrobia vorgeschlagen
werden.

Den nichsten Verwandten von Verrucomi-
krobien - Chlamydien und Planctomyzeten
- fehlt das ftsZ-Gen (Abb. 1). Der Vergleich
der Struktur des Zellteilungsgenclusters von
Verrucomikrobien, Chlamydien und Plancto-
myzeten lasst darauf schlieBen, dass der letz-
te gemeinsame Vorfahre der genannten Phy-
la einen auf FtsZ basierenden Zellteilungs-
mechanismus aufwies, der wiederum unab-
hingig voneinander in Chlamydien und
Planctomyzeten durch einen unbekannten
Mechanismus ersetzt wurde [3].

Weitere Studien der Prosthecobacter-Tubu-
line sollten Aufschluss iiber ihren Ursprung
und ihre Funktionalitit liefern. Mit einer neu
entwickelten gene walking-Methode wurde
die genomische Anordnung der btub-Gene
untersucht. BtubA und btubB sind immer
zusammen mit einem bakteriellen kinesin
light chain-dhnlichen Gen in einem typischen
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von Tubulin-Homologen
in Prosthecobacter. Der
schematische phyloge-
netische Stammbaum
(basierend auf ribosoma-
len RNS-Sequenzanaly-
sen) zeigt die Verwandt-
schaft der Phyla Verru-
comicrobia, Chlamydiae
und Planctomycetes
sowie die Prasenz bzw.
Abwesenheit von ftsZ-
und bakteriellen Tubulin-
Genen (btubA, btubB).

bakteriellen Operon organisiert [4]. Die phy-
logenetischen Analysen sowie die genomi-
sche Anordnung deuten auf horizontalen Gen-
transfer als Ursprung der Prosthecobacter-
Tubuline hin. RT-PCR und Western-Hybridi-
sierungen wiesen die Transkription und
Expression aller Gene des btub-Operons in
Prosthecobacter nach. Die Untersuchung von
rekombinanten Escherichia coli-Zellen liefer-
te Hinweise, dass bakterielle Tubuline in vivo
polymerisieren und Protofilamente ausbilden
konnen. Es scheint somit sehr wahrschein-
lich, dass die Tubulin-Gene in Prosthecobacter
funktionell sind. Neue elektronenmikrosko-
pische Methoden zur Aufklédrung bakteriel-
ler Ultrastrukturen liefern hoffentlich bald
Aufschluss tiber die genaue Lokalisierung,
Struktur und Funktion der bakteriellen Tubu-
line in Prosthecobacter. |
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