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1. Wstęp

Grupa Bacillus cereus określana także jako B. cereus 
sensu lato obejmuje co najmniej dziewięć gatun-
ków względnie beztlenowych i przetrwalnikujących, 
Gram-dodatnich bakterii, szeroko rozprzestrzenionych 
w przy rodzie i wykazujących szeroki wpływ na różne 
obszary aktywności człowieka. W jej skład wchodzą: 
(i)  B. cereus sensu stricto znany z właściwości cho-
robotwórczych w stosunku do ludzi [66], (ii)  B. thu- 
ringiensis biosyntetyzujący toksyny owadobójcze [68], 
(iii)  psychrotolerancyjny B. weihenstephanensis [40], 
(iv)  B. mycoides oraz (v) B. pseudomycoides charak-
te ry zujące się ryzoidalnym wzrostem na podłożach 
sta łych [32, 52], (vi)  B. anthracis będący czynnikiem 
etiologicznym wąglika [48], a także posiadający właś-
ciwości probiotyczne B. toyonensis [33], termotoleran-
cyjny i cytotoksyczny B. cytotoxicus [25] oraz izolo-
wany przede wszystkim z żywności B. wiedmannii 
[47]. Należy podkreślić, że w ostatnich latach pojawiły 
się też prace wskazujące na zasadność wyróżniania 
dalszych gatunków w obrębie grupy Bacillus cereus, 
m.in. B. manliponensis [34], B. bingmayongensis [41] 
oraz B. gaemokensis [35]. Przegląd najważniejszych 
cech poszczególnych przedstawicieli grupy B. cereus 
dostępny jest w literaturze [6]. 

B. cereus sensu lato, choć znane od dawna (np. 
B. mycoides opisany został już w 1886 r.), nadal budzą 
ogromne zainteresowanie z uwagi na ich powszech-
ność, liczne czynniki wirulencji oraz odmienne inter ak-
cje z różnymi organizmami. Zwraca się też uwagę na to, 
iż B. cereus sensu lato poprzez skomplikowaną strukturę 
genetyczną, stanowią interesujący obiekt badań dostar-
czający użytecznych danych poszerzających naszą wie-
dzę w zakresie taksonomii i systematyki bakterii. 

Na podstawie analiz podobieństwa sekwencji nu- 
kleotydowych rybosomalnego RNA oraz wybranych 
genów metabolizmu podstawowego, a także bazując 
na wynikach porównania elektroforetycznych wzorów 
prążków uzyskanych różnorodnymi metodami genoty-
powania (ang. DNA fingerprinting), zaproponowano, 
aby całą grupę B. cereus traktować jako jeden polimor-
ficzny gatunek bakterii [27]. Z kolei dane fenotypowe, 
analizy stopnia hybrydyzacji genomowego DNA (DDH) 
oraz odmienne właściwości chorobotwórcze, tak ważne 
również w ujęciu praktycznym, zdają się sugerować, że 
mamy do czynienia z odrębnymi gatunkami [40, 52]. 
Fakt, że liczne cechy typowe dla poszczególnych takso-
nów są kodowane przez geny plazmidowe, dodatkowo 
komplikuje taksonomię grupy. Szczep B. thuringiensis, 
który w trakcie replikacji utraciłby plazmid z genami 
warunkującymi syntezę białek parasporalnych, stałby 
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się bowiem nieodróżnialny od szczepów B. cereus sensu 
stricto. Nabycie zaś przez B. cereus sensu stricto w dro-
dze koniugacji genów cry warunkujących wspomnianą 
syntezę, mogłoby prowadzić do wykształcenia cech 
charakterystycznych dla B. thuringiensis. Należy zatem 
zadać sobie pytanie czy współczesna koncepcja gatunku 
bakteryjnego, zakładająca co najmniej 70% podobień-
stwo DDH, zgodność sekwencji 16S rRNA na poziomie 
> 97% oraz odmienność fenotypową w zakresie przy-
najmniej jednej cechy [14, 46], to dobre wyznaczniki 
gatunkowe, szczególnie w odniesieniu do tak polimor-
ficznych bakterii, jak B. cereus sensu lato. 

Innym obszarem intensywnych badań nad B. cereus 
sensu stricto i spokrewnionymi bakteriami jest kwe-
stia ich cykli życiowych oraz interakcji pomiędzy 
biotycznymi składnikami różnorodnych ekosystemów. 
Dotychczas potwierdzono obecność wspomnianych 
bakterii miedzy innymi na roślinach oraz w przewo-
dach pokarmowych kręgowców i bezkręgowców, ale 
brak jednoznacznych dowodów na to czy fakt ten ma 
charakter mutualistyczny, pasożytniczy czy stanowi 
zależną od warunków kombinację różnych interakcji. 
Pomoc w odpowiedzi na to pytanie może przynieść 
także lepsze zrozumienie powodów, dla których liczne 
szczepy B. cereus sensu lato obdarzone są zdolnością 
do biosyntezy różnych toksyn, które mogą nie tylko 
stanowić czynnik ułatwiający kolonizację organizmów 
gospodarza, ale także mechanizm oddziaływania z in- 
nymi mikroorganizmami [60]. 

Dalsze badania nad B. cereus sensu lato pozwolą na 
lepsze zrozumienie ewolucji bakterii oraz ich inter akcji 
ze środowiskiem ożywionym i nieożywionym. Dlatego 
celem niniejszej pracy jest przedstawienie i  dyskusja 
wątpliwości dotyczących filogenezy oraz taksonomii, to- 
ksyczności a także cykli i środowisk życia B. cereus sensu 
lato w kontekście aktualnych danych literaturowych.

2. Najważniejsze aspekty biologii B. cereus sensu lato

2.1. Wyzwanie pierwsze – spójna taksonomia

Współczesna taksonomia bakterii opiera się na 
podobieństwie pomiędzy klasyfikowanymi organiz-
mami (taksonomia fenetyczna – bazująca na cechach 

fenotypowych) oraz stopniu ich wzajemnego pokre-
wieństwa (taksonomia filetyczna – odzwierciedlająca 
stosunki filogenetyczne). Jednak bezpośrednie zasto-
sowanie wyznaczników filo-fenetycznej koncepcji 
gatunku w odniesieniu do bakterii B. cereus sensu lato 
napotyka na poważne problemy. Już analizy podo-
bieństwa sekwencji nukleotydowej, obecnego zwykle 
w  podobnych 10–15  kopiach genu 16S rRNA wyka-
zały, że B. cereus sensu lato różnią się tylko nieznacznie 
wykazując 99,17–100% identyczności ww. sekwencji 
[1, 3], a sama zmienność ograniczona jest do regio-
nów hiperzmiennych, porozdzielanych obszarami 
o wysokim stopniu konserwatywności (Rys. 1). Ponadto 
stwierdzono, że gen 16S rRNA charakteryzuje się wyż-
szą zmiennością u szczepów mezofilnych, podczas 
gdy u psychrotrofów jest silnie konserwatywny [3], co 
być może powiązane jest z adaptacją do zachowania 
zdolności do biosyntezy białek w niższej temperaturze. 
Przyjęto też, że obecność charakterystycznej sekwencji 
1002TCTAGAGATAGA w obrębie 16S rRNA wskazuje 
jednoznacznie na B. weihenstephanensis [40], jednak 
późniejsze wyniki nie potwierdziły tego przypuszcze-
nia [3]. Bardziej prawdopodobne, że wspom niany frag-
ment sekwencji typowy jest dla różnych przedstawicieli 
B. cereus sensu lato posiadających taki sam mechanizm 
adaptacji do chłodu. 

W sytuacji, gdy porównywane sekwencje nukleo-
tydowe genu 16S rRNA są identyczne w mniej niż 
97%, możemy wyodrębnić odmienne gatunki. Jednak 
w przypadku różnic nieprzekraczających 3% możemy 
mieć do czynienia zarówno z odrębnymi gatunkami, 
jak i jednym tylko taksonem. 

Podobieństwo profili elektroforetycznych w zakresie 
izoenzymów (ang. multi-locus enzyme electrophoresis, 
MLEE) oraz późniejsze badania w oparciu o polimor-
fizm sekwencji nukleotydowych genów metabolizmu 
podstawowego (ang. multi-locus sequence typing, 
MLST) także wykazują wysokie pokrewieństwo gene-
tyczne przedstawicieli grupy B. cereus. Co więcej, wia-
rygodna z uwagi na bazowanie na sekwencjach nukle-
otydowych technika MLST pozwala z jednej strony 
na podział B. cereus sensu lato na typy filogenetyczne, 
z drugiej strony należy zaznaczyć, że poszczególne typy 
filogenetyczne grupują często przedstawicieli różnych 

Rys. 1. Lokalizacja miejsc konserwatywnych i hiperzmiennych w sekwencji nukleotydowej genu 16S rRNA B. cereus sensu lato
(Bartoszewicz M., dane niepublikowane)
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gatunków. Wspomniany podział za to dobrze odzwier-
ciedla właściwości ekologiczne [6, 26]. W oparciu o te 
dane należy zatem założyć, że pod wpływem doboru 
naturalnego, w obrębie B. cereus sensu lato uformo-
wały się typy filogenetyczne o różnych zakresach tem-
peratur optymalnych oraz, często, o odmiennej wiru-
lencji. I tak typ I stanowią przede wszystkim szczepy 
B. pseudomycoides, w odniesieniu do których brak 
jest danych wskazujących na ich wirulencję. Typ  II 
oraz VI obejmuje szczepy psychrotolerancyjne, które 
łatwo odróżnić na podstawie (typowej wyłącznie dla 
przedstawicieli typu  VI: B. weihenstephanensis oraz 
część szczepów B. thuringiensis) sekwencji 4ACAGTT 
w obrębie genu cspA [3, 40, 58, 61]. Typ III to bakterie 
mezofilne o wyraźnym potencjale chorobotwórczym. 
Należą tu m.in. szczepy B. anthracis (m.in. B. anthra-
cis Ames) oraz tzw. emetyczne szczepy B. cereus sensu 
stricto wraz z referencyjnym szczepem B. cereus sensu 
stricto F4810/72 (zdolne do wywoływania wymiotnej 
postaci zatruć pokarmowych) [5, 73]. Typ IV grupuje 
mezofilne, zwykle komensalne bakterie, m.in. typowy 
szczep referencyjny B. cereus sensu stricto ATCC 14579. 
Typ filogenetyczny V to umiarkowane pod względem 
wymagań temperaturowych szczepy spokrewnione 
z B. toyonensis, zaś typ VII obejmuje termotolerancyjne 
i powiązane z przypadkami ciężkich zatruć pokarmo-
wych szczepy B. cytotoxicus [25]. Należy jednak zwrócić 
uwagę na fakt występowania w różnych typach filo-
genetycznych przedstawicieli tego samego taksonu. 
Na przykład B. cereus sensu stricto obecny jest m.in. 
w typach filogenetycznych II, III, IV, natomiast B. thu-
ringiensis wśród reprezentantów np. typu III oraz VI 
[6, 26, 47]. Pozwala to zadać pytanie o sensowność 
wyróżniania poszczególnych gatunków w sytuacji, gdy 
taka taksonomia nie odzwierciedla w pełni filogenezy 
B. cereus sensu lato. 

Poza MLST, także sekwencjonowanie niektórych 
pojedynczych genów, m.in. gyrB [8] lub plejotropowego 
regulatora ekspresji genów toksyn plcR oraz analizy 
AFLP (ang. amplified fragment length polymorphism) 
dostarczyło kolejnych ciekawych danych dotyczących 
pokrewieństwa genetycznego oraz struktury popula-
cji B. cereus sensu lato. Nie pozwoliły one jednak na 
wypracowanie spójnego systemu taksonomicznego dla 
całej grupy. Choć w mocy pozostaje, stanowiący złoty 
standard, warunek by poziom hybrydyzacji DNA-DNA 
wynosił co najmniej 70%, to także ta metoda zawodzi 
w różnicowaniu np. B. cereus sensu stricto i B. thurin-
giensis. Nowym i wygodniejszym odpowiednikiem tej 
metody jest tzw. cyfrowa hybrydyzacja DNA-DNA 
(ang. digital DNA-DNA hybridization; dDDH) oparta 
na metodzie obliczania dystansu genetycznego w opar-
ciu o zestawienia całych genomów (ang. genome-blast 
distance phylogeny; GBDP), której wyniki przeliczane 
są za pomocą odpowiedniego algorytmu na procent 

dDDH [2]. Choć i to ujęcie nie zapewnia skutecznego 
odróżniania wielu przedstawicieli grupy, to z uwagi na 
porównanie całego genomu daje lepszy wgląd w powią-
zania filogenetyczne i  pozwala szybko i  skutecznie 
weryfikować słuszność wyróżniania nowych gatun-
ków. To właśnie aplikacja tej metody doprowadziła do 
zaproponowania w ostatnich latach B. gaemokensis czy 
B. manliponensis jako nowych przedstawicieli grupy 
[34–35]. Liu i wsp. [42] wskazują na obecność co naj-
mniej 19–20 nieopisanych jeszcze gatunków w obrębie 
B. cereus sensu lato. Z drugiej strony autorzy ci postu-
lują także, aby B. weihenstephanensis oraz B. mycoides 
połączyć w jeden gatunek z uwagi na wysokie, ponad 
78% podobieństwo dDDH pomiędzy nimi. 

Kolejnym poważnym zarzutem dotyczącym spój-
ności aktualnej taksonomii B. cereus sensu lato są, 
wykorzystywane w identyfikacji przedstawicieli grupy, 
cechy kodowane plazmidowo. I tak B. anthracis, poza 
opornością na penicylinę i brakiem ruchliwości, two-
rzy także nietypową, zbudowaną z kwasu D-glutami-
nowego, otoczkę chroniącą tą bakterię przed fagocytozą 
oraz syntetyzuje toksynę bójczą (ang. lethal toxin) oraz 
czynnik obrzękowy (ang. edema factor). Zarówno geny 
toksyn (pag, lef, cya), jak i otoczki (cap) są zlokalizo-
wane na dużych plazmidach, odpowiednio pXO1 oraz 
pXO2 [49]. Z  kolei u emetycznego szczepu B. cereus 
sensu stricto F4810/72, operon ces odpowiedzialny za 
produkcję syntetazy cereulidyny (toksyny wymiotnej), 
także ulokowany jest na dużym plazmidzie (pBc270) 
o wielkości 270 kpz [19, 29]. Synteza owadobójczych 
białek parasporalnych (ang. parasporal crystal inclu-
sions) jest zależna od genów cry znajdujących się na 
dużych i potencjalnie mobilnych plazmidach [62, 
68]. Co ciekawe, okazuje się, że m.in. plazmidy pXO1, 
pBc270 oraz pBc10987 posiadają bardzo podobne 
mechanizmy replikacji zależnej od konserwatywnego 
genu repX, co pośrednio wskazuje na to, że wszystkie 
one wywodzą się od wspólnego przodka [36], jedy-
nie w  toku ewolucji niektóre z nich (np. pBc10987 
u szczepu B. cereus sensu stricto ATCC 10987) utraciły 
wyspę patogenności o wielkości około 20 kpz [58–59]. 
Podobna obserwacja dotyczy plazmidu pXO2 i podob-
nych mu elementów np. pBtoxis (128 kpz) obecnego 
u B. thuringiensis subsp. israelensis [10] traktowanych 
jako plazmidy typu pXO2 z  uwagi na podobieństwo 
replikacji powiązanej z mało zmiennym genem repA 
[36]. Poważnym wyzwaniem może być także zjawisko 
horyzontalnego transferu genów (ang. horizontal gene 
transfer, HGT) zachodzące w warunkach naturalnych. 
Choć potwierdzono je na przykład w żywności i glebie 
[31, 50], to wydaje się, że nadal nie w pełni doceniamy 
znaczenie koniugacji w biologii całej grupy. Opisano 
na przykład szczep B. cereus sensu stricto G9241, 
który posiada zarówno plazmid pXO1 jak i powiązaną 
z  jego obecnością zdolność wywoływania objawów 
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inhalacyjnej postaci wąglika [28]. Kolsto i  wsp. [38] 
donoszą o  problemach z  jednoznaczną identyfikacją 
B. anthra cis oraz B. thuringiensis. Natomiast szczep 
B. cereus sensu stricto E33L, wywołujący u przeżu-
waczy chorobę o  objawach silnie przypominających 
wąglika, posiada plazmid pE33L54 (54 kpz) o wysokim 
podobieństwie sekwencji nukleotydowej w stosunku do 
plazmidu pXO2 szczepu B. anthracis Ames oraz szereg 
mniejszych plazmidów homologicznych do wcześniej 
poznanych plazmidów B. thuringiensis [58]. Co więcej, 
wydaje się, że nie tylko plazmidy, ale także geny chro-
mosomalne, na przykład operony warunkujące syntezę 
niektórych toksyn, ulegają HGT kształtując zmien-
ność w obrębie B. cereus sensu lato [11]. Dane z analiz 
względnego współczynnika rekombinacji do mutacji 
(r/m) sugerują, że proces transferu genów w  obrębie 
wspomnianych bakterii zachodzi nieustannie ze średnią 
intensywnością (czego dowodzi wartość współczynnika 
r/m w zakresie 1,5–2,9) i dotyczyć może także plazmi-
dów typu pXO1 oraz typu pXO2 [16,71,73]. Wydaje się 
zatem, że klasyfikacja wykorzystująca plazmidy, m.in. 
warunkujące wirulencję nie jest dobrym rozwiązaniem, 
szczególnie, że plazmidy te mogą być nabywane i tra-
cone w toku ewolucji [42].

Dotychczasowa, wielogatunkowa taksonomia wspa-
r ta jest także istotnymi argumentami. Okazuje się, że 
niektórzy przedstawiciele B. cereus sensu lato są stosun-
kowo monomorficzni. Na przykład B. anthracis, poza 
swoją odmiennością od pozostałych przedstawicieli 
grupy dotyczącą otoczki, braku ruchliwości i  wrażli-
wości na penicyliny, jest także bardzo jednorodny gene-
tycznie [13, 37, 55]. Podobnie klonalne są też emetyczne 
szczepy B. cereus sensu stricto [20]. Jednak najsilniejsze 
wsparcie dla koncepcji niezależnych gatunków wiąże 
się z praktycznym aspektem biologii tych organizmów. 
Z  punktu widzenia medycyny ludzkiej i  weteryna-
ryjnej, ważne jest szybkie i precyzyjne wyróżnianie 
niebezpiecznych szczepów B. anthracis. Właściwości 
owadobójcze B. thuringiensis to z kolei podstawa zasto-
sowania tych bakterii w biotechnologii do produkcji 
transgenicznych roślin (tzw. roślin Bt) oraz preparatów 
przeciwko owadzim szkodnikom upraw (np. Thuricide, 
Dipel, Foray48D). Wreszcie zdolność do wywoływania 
zatruć pokarmowych jest powiązana z przedstawicie-
lami gatunku B. cereus sensu stricto. 

W chwili obecnej trudno zaproponować jednolitą 
koncepcję taksonomii B. cereus sensu lato. Pogląd o nie-
zależnych gatunkach, choć wygodny w ujęciu prak-
tycznym, nie znajduje pełnego uzasadnienia w danych 
filogenetycznych. Stąd też ciekawą alternatywą wydaje 
się pomysł traktowania B. cereus sensu lato jako grupy 
spokrewnionych bakterii, obejmującej odmienne typy 
ekologiczne (tzw. ekotypy, termotypy) i  wirulentne 
(patotypy) [69]. Takie ujęcie z jednej strony zapewnia 
zgodność z  naturalnym przebiegiem zmian ewolu-

cyjnych, a z drugiej bierze pod uwagę aspekty ważne 
z punktu widzenia nauk medycznych, biotechnologii 
i szeroko pojętego przemysły rolno-spożywczego, gdzie 
B. cereus sensu stricto i spokrewnione z nim bakterie 
odgrywają także poważną rolę.

2.2. Wyzwanie drugie – cykle życiowe i interakcje
 z otoczeniem

B. cereus sensu lato odnajdujemy w glebie, wodach, 
powietrzu, żywności oraz materiale roślinnym i orga-
nizmach zwierząt oraz ludzi, co sprawia, że ich inter-
akcje z innymi organizmami muszą być częste i złożone. 
B. cereus sensu lato występują w środowisku w postaci 
wegetatywnej oraz przetrwalnikowej. Komórka wege-
tatywna jest aktywna metabolicznie. W sprzyjających 
warunkach środowiskowych intensywnie namnaża się, 
dając kolejne generacje bakterii. Podlega także proce-
som zmienności genetycznej zarówno na drodze muta-
cji jak i horyzontalnego transferu genów. Przetrwal- 
nik (forma uśpiona), dzięki odwodnieniu cytoplazmy 
i wysy ceniu ściany dipikolinianem, jest niewrażliwy na 
niesprzyjające czynniki środowiskowe, w tym działanie 
wysokich temperatur [21, 63]. Do jego kiełkowania nie-
zbędne są odpowiednie induktory, m.in. woda i skład-
niki odżywcze, w tym aminokwasy (m.in. L-alanina), 
cukry i nukleotydy. Co ciekawe, kiełkujące przetrwal-
niki B. cereus sensu stricto, dzięki aktywności racemazy 
alaninowej przekształcają dostępną L-alaninę w D-ala-
ninę, która jest inhibitorem kiełkowania dla pozosta-
łych spor sprzyjając ich pozostaniu w środowisku, na 
wypadek ponownego pogorszenia się warunków [51]. 
W  przypadku niektórych bakterii, kiełkowanie prze-
trwalników inicjowane jest po ich fagocytozie w makro-
fagach, jak to ma miejsce w przypadku B. anthracis [63]. 

Zdolność do formowania ciepłoopornych przetrwal-
ników (sporulacja) nabiera szczególnego znaczenia 
w przemyśle spożywczym, gdzie np. przeżywające pro-
ces pasteryzacji spory mogą wpływać na jakość koń-
cowego produktu [4] lub przyczyniać się do wtórnego 
zanieczyszczenia żywności [5,67]. 

Sporulacja jest kontrolowana przez sześć białek 
regulatorowych określanych jako czynniki sigma (σ), 
które sterują rozpoznawaniem regionów promotoro-
wych przez polimerazę RNA. One z kolei są kontro-
lowane przez białko Spo0A, czynnik transkrypcyjny 
sterujący genami odpowiadającymi za sporulację [65]. 
Ze względu na fakt, że niektóre czynniki regulujące 
tworzenie przetrwalników są najpierw wydzielane do 
środowiska, a później z niego pobierane i  aktywują 
proces dopiero po osiągnięciu odpowiedniego stężenia, 
można przyjąć, iż w regulacji opisywanego procesu bak-
terie wykorzystują zjawisko quorum sensing. Co więcej, 
w przypadku B. anthracis wykazano, że proces formo-
wania przetrwalników oraz wirulencja znajdują się pod 
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kontrolą białkowych produktów tych samych genów 
[56]. Należy podkreślić, że spory różnych gatunków 
nie tylko umożliwiają przetrwanie w niesprzyjających 
warunkach środowiska, ale ułatwiają rozprzestrzenianie 
i wnikanie do organizmów żywicieli, gdzie są w stanie 
kiełkować i namnażać się. 

Osobnym zagadnieniem pozostają współzależności 
z innymi organizmami. Obecnie uważa się, że B. cereus 
sensu stricto, B. thuringiensis oraz zapewne B. toyonen-
sis są w stanie funkcjonować w środowisku, powiązane 
obustronnie korzystnymi relacjami z gospodarzem. 
Namnażanie się w jego jelicie, a następnie formowanie 
uwalnianych do środowiska w czasie defekacji prze-
trwalników, prowadzą do rozprzestrzeniania się bakterii 
w glebie oraz na materiale roślinnym i wodzie. Stąd zaś, 
najczęściej drogą pokarmową, bakterie mogą ponownie 
trafić do jelita zamykając swój cykl życiowy [32, 68]. Ta 
forma wzajemnego oddziaływania przynosi zapewne 
obustronne korzyści, dowiedziono bowiem, że B. toy-
onensis wykazuje aktywność probiotyczną względem 
ssaków [33]. Dyskusyjne natomiast jest to, jak długo 
wspomniane bakterie potrafią utrzymywać się w jeli-
cie. Obecnie przeważa pogląd, że opisana zależność jest 
długotrwałą formą wzajemnego oddziaływania. 

B. cereus sensu lato potrafią także wywoływać cho- 
 roby ludzi i zwierząt. I tak pałeczka (d. laseczka) wąg-
lika, opisywana historycznie jako jedna z tzw. plag egip-
skich, w środowisku naturalnym występuje w zasadzie 
wyłącznie w postaci przetrwalników [18]. Wcześniejsze 
teorie, dotyczące obszarów (określanych czasami jako 
inkubatory wąglikowe), na których bakterie te mogłyby 
replikować się poza organizmem gospodarza, nie zna-
lazły bowiem potwierdzenia w  obserwacjach środo- 
wiskowych i zdają się nie mieć uzasadnienia, gdyż 
B. an thra cis ma stosunkowo wąskie i specyficzne wyma-
gania odżywcze. Natomiast wraz ze spożyciem skażonej 
sporami paszy, spory dostają się do organizmu prze-
żuwacza, a następnie kiełkują w obrębie układu limfa-
tycznego, na przykład w makrofagach. Ich namnaża- 
niu się towarzyszy biosynteza toksyn, co prowadzi do 
rozwoju objawów choroby i ostatecznej śmierci zwie-
rzęcia. W jego ciele, głównie w surowicy, bakterie osią- 
gają znaczną koncentrację i mogą sporulować, a obec-
ność padlinożerców i naturalne procesy rozkładu pro-
wadzą do rozprzestrzeniania przetrwalników na znacz-
nym obszarze. 

W odróżnieniu od wąglika, B. thuringiensis uważany 
jest za patogen larw owadów [68]. Wśród mechanizmów 
jego wirulencji znajdują się zarówno toksyny Cry (kilka-
set rodzajów) formowane w czasie sporulacji, jak i białka 
produkowane w czasie tzw. fazy wegetatywnej (toksyny 
VIP, ang. vegetative insecticidal proteins). Choć różne 
doniesienia wskazują na często odmienne mechanizmy 
rozprzestrzeniania się B. thuringiensis wśród owadów, 
to wydaje się, że bakterie te mogą namnażać się w jeli-

cie larw bezobjawowo lub wywołując objawy, które nie 
prowadzą do śmierci. Z ewolucyjnego punktu widzenia 
taka strategia jest opłacalna, bowiem tylko żywy żywi-
ciel zapewnia optymalne warunki do wzrostu i namna-
żania się bakterii. W sytuacji ograniczenia dostępności 
składników odżywczych, zachodzi sporulacja, w czasie 
której formowane są kryształy parasporalne zawiera-
jące toksyny. Wraz z uwolnieniem z  ciała larw prze-
trwalników oraz powiązanych z nimi białek Cry, mogą 
one rozprzestrzeniać się w  środowisku do czasu ich 
ponownego spożycia. Toksyny Cry, po ich wstępnej 
aktywacji enzymatycznej w jelicie larwy, powodują 
uszkodzenia w ścianach jelit, co z jednej strony zwięk-
sza dostępność składników odżywczych, z drugiej zaś 
przyspiesza kiełkowanie spor. Zatem bakterie te mogą 
funkcjonować najprawdopodobniej jako komensale 
larw bezkręgowców, czego zresztą pośrednio dowodzą 
sporadyczne tylko przypadki epidemii spowodowa-
nych przez B. thuringiensis wśród larw owadów. Nadal 
natomiast brakuje przekonujących dowodów na moż-
liwość namnażania się B. thuringiensis bez pośrednio 
w  środowisku. Przeważa pogląd, że z  uwagi na dość 
duże wymagania odżywcze, bakterie te raczej nie nam- 
nażają się, ewentualnie ich namnażanie się jest ograni-
czone do wyjątkowo zasobnych w składniki odżywcze 
nisz ekologicznych [68]. 

Właściwości ekologiczne B. cereus sensu stricto nie 
są w pełni poznane. Pierwsze obserwacje tej bakterii 
wskazywały na jej powszechność w jelitach bezkrę- 
gowców, gdzie opisywano je jako tzw. stadium Arthro-
mitus przejawiające się obecnością długich nitkowa- 
tych tworów uformowanych z komórek bakteryjnych 
[32]. Obecność B. cereus sensu stricto w jelitach krę-
gowców, w  tym człowieka, nie powinna być zasko-
czeniem choćby z  uwagi na częstość występowania 
w  żywności, skąd bez problemów przedostaje się do 
jelita. Dlatego też warta rozważenia wydaje się kon- 
cepcja stanowiąca uzupełnienie dwóch pozostałych, 
sugerująca znaczenie żywności oraz przemysłu rolno- 
-spożywczego w  rozprzestrzenianiu B. cereus sensu 
stricto wśród ludzi. Liczne doniesienia wskazują na 
obecność tej bakterii w przyprawach, produktach 
mącznych, sałatkach, warzywach i owocach oraz przede 
wszystkim produktach mleczarskich. Linie przetwa-
rzania mleka były niejednokrotnie wskazywane jako 
źródło wtórnego zanieczyszczenia żywności pastery-
zowanej [4]. Wydaje się także, że B. cereus sensu stricto 
ma potencjał do współtworzenia trudnych do wyelimi-
nowania biofilmów, co komplikuje i tak niełatwe próby 
eliminacji tej bakterii z surowców wykorzystywanych 
w przemyśle spożywczym. 

Jeszcze mniej wiadomo o psychrotolerancyjnych 
przedstawicielach grupy, a w szczególności o B. myco-
ides. Bakteria ta obecna jest w glebie, szczególnie 
w ryzosferze, gdzie wydaje się wykazywać antagonizm 
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względem m.in. grzybów z rodzaju Fusarium. [15]. 
Izolowano ją także z przewodów pokarmowych bez-
kręgowców. Pomimo wykrycia genów enterotoksyn, 
obecność B. mycoides w żywności nie jest traktowana 
w kategoriach zagrożenia, gdyż nie opisano dotąd przy-
padków zatruć pokarmowych powodowanych przez 
te bakterie. Stąd przypuszczać można, że adaptacja 
do umiarkowanych temperatur oraz powiązany z tym 
inny skład kwasów tłuszczowych, z większym udzia-
łem form nienasyconych, to przede wszystkim przy-
stosowania do egzystowania w warunkach glebowych, 
a transmisja do organizmów zwierząt jest tylko dodat-
kowym elementem ułatwiającym rozprzestrzenianie 
się tej bakterii. Jednocześnie niższa optymalna tempe-
ratura wzrostu sprawia, że namnażają się one wolniej, 
a  zarazem podlegają mniejszej zmienności mutacyj-
nej, co potwierdzają także analizy względnego współ-
czynnika rekombinacji do mutacji, osiągając najniższe 
wartości w przypadku tych właśnie bakterii (Bartosze-
wicz M., dane niepublikowane). 

2.3. Wyzwanie trzecie – adaptacja do niskich
 temperatur

B. cereus sensu lato zajmują różnorodne środowiska, 
co wymaga od nich szeregu przystosowań pozwalają-
cych na efektywne bytowanie w zajmowanych niszach 
ekologicznych i skuteczną konkurencję z obecną tam 
mikroflorą. Jedną z ważniejszych adaptacji do śro-
dowiska u wybranych przedstawicieli B. cereus sensu 
lato jest psychrotolerancja, czyli zdolność do wzrostu 
w temperaturze 7°C lub niższej [4]. Zazwyczaj cesze tej 
towarzyszy brak namnażania się powyżej 42–45°C [40]. 
Podłożem adaptacji do chłodu jest szereg istotnych 
właś ciwości biochemicznych i  fizjologicznych, takich 
jak zapobieganie uszkodzeniu komórek w  wyniku 
krystalizacji wody, zapewnienie ciągłości procesów 
metabolicznych związanych z syntezą białek oraz pozy-
skiwaniem energii przy równoczesnym zachowaniu 
odpowiedniego poziomu aktywności i płynności błon 
komórkowych [70, 72]. 

W przypadku B. cereus sensu lato warunki te speł-
nione są przede wszystkim dzięki zdolności do syntezy 
białek szoku zimna (Csp, ang. cold shock proteins), 
spośród których główną rolę odgrywa białko CspA 
[72]. Jest to niewielka proteina (7 kDa) zawierająca pięć 
antyrównoległych łańcuchów β, które razem formują 
strukturę β-beczki (ang. β-barrel). Na powierzchni 
takiej cząsteczki eksponowane są aminokwasy aroma-
tyczne, które odgrywają podstawową rolę w wiązaniu 
się białka CspA do RNA i DNA, a wnętrze CspA stano-
wią liczne aminokwasy hydrofobowe formujące rdzeń 
białkowy [72]. Poznane dotychczas białka szoku zimna 
charakteryzuje zdolność do wiązania się do specyficz-
nego fragmentu jednoniciowych cząsteczek DNA, tzw. 

fragmentu Y (ATTGG) lub komplementarnej do niego 
sekwencji [22–23]. Fundamentalnym jednak mecha niz-
mem działania białek CspA jest ochrona mRNA przed 
formowaniem drugorzędowych struktur w  wyniku 
obniżania się temperatury środowiska. 

Adaptacja bakterii do niskich temperatur wymaga 
dodatkowo innych przystosowań. Uważa się, że za 
reakcję komórki bakteryjnej na spadek temperatury 
odpowiedzialne są rybosomy, pełniące poza transla-
cją, dodatkową rolę „czujników” zmiany temperatury. 
Gdy na skutek obniżania temperatury dochodzi do 
zatrzymania translacji większości białek, indukowane 
szokiem zimna proteiny Csp są nadal syntetyzowane 
dzięki obecności elementów DB (Downstream Box) 
w  sekwencjach nukleotydowych flankujących geny 
tych białek. Elementy DB zapewniają dodatkowe miej-
sce wiązania w rybosomie, prawdopodobnie na skutek 
interakcji z 16S rRNA. To z kolei prowadzi do indukcji 
syntezy rybosomalnych czynników regulacyjnych, na 
przykład CsdA bądź RbfA, a w konsekwencji do wydaj-
nego formowania kompleksów translacyjnych zapew-
niających biosyntezę wszystkich białek, niezbędnych do 
prawidłowego funkcjonowania komórki [72]. 

Efektywne prowadzenie procesów życiowych w chło - 
dzie wymaga dodatkowo zachowania aktywności i płyn - 
ności błon komórkowych, co zostaje osiągnięte poprzez 
zwiększenie udziału nienasyconych kwasów tłuszczo-
wych w tych strukturach. Dowiedziono, że spadek tem-
peratury z 28°C do 10°C w ciągu 16 godzin skutkował 
zmniejszeniem udziału nasyconych kwasów tłuszczo-
wych w błonie komórkowej B. subtilis z 23,9% do 13,4% 
wraz z równoczesnym wzrostem udziału kwasów nie-
nasyconych, przede wszystkim kwasu γ-linoleinowego 
[70]. W przypadku B. megaterium i  B. subtilis wyka-
zano, że biosynteza nienasyconych kwasów tłusz- 
czowych w 35°C jest wysoce ograniczona. Obniżenie 
temperatury do 20°C uaktywnia desaturazy kwasów 
tłuszczowych, uruchamiając tym samym szlak syntezy 
kwasów z wiązaniami wielokrotnymi. 

Psychrotolerancja B. cereus sensu lato nie została 
nadal poznana w sposób wyczerpujący. Brak jest na 
przykład szczegółowych danych dotyczących adaptacji 
do chłodu innych przedstawicieli grupy, na przykład 
B. wiedmannii. Wiadomo jednak, że gatunek ten nie 
posiada typowej dla B. weihenstephanensis i B. myco-
ides sekwencji w genie cspA. Nie można zatem wyklu-
czyć, że na skutek podobnej presji selekcyjnej i zjawiska 
konwergencji, adaptacja do wzrostu w niskich tempe-
raturach wyewoluowała w obrębie B. cereus sensu lato 
niezależnie w dwóch lub więcej układach. Tym waż-
niejsze jest więc ustalenie zakresu rozprzestrzeniania 
psychrotolerancyjnych szczepów B. cereus sensu lato 
w kontekście znaczenia tej cechy w mikrobiologii żyw-
ności, kosmetyków i produktów farmaceutycznych. 
Należy także zweryfikować słuszność wyróżniania 
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B. weihenstephanensis jako odrębnego gatunku na pod-
stawie dostępnych przesłanek i odpowiedzieć na pyta-
nie, czy szczepy klasyfikowane do tego taksonu mogą 
być odpowiedzialne za zatrucia pokarmowe oraz obni-
żenie jakości artykułów spożywczych, kosmetycznych 
i wyrobów medycznych. 

2.4. Wyzwanie czwarte – toksyny B. cereus sensu lato

Bakterie B. cereus sensu lato biosyntetyzują szereg 
toksyn bakteryjnych, z których część jest charaktery-
styczna dla pojedynczych gatunków, inne są szeroko 
rozprzestrzenione w obrębie grupy, a nawet rodzaju 
[57]. Do najważniejszych zaliczamy (i) enterotoksyny 
biegunkowe, (ii) toksynę wymiotną (cereulidynę), 
(iii) owadobójcze toksyny B. thuringiensis (białka Cry, 
VIP, Cyt i chitynazy) oraz (iv) toksyny powodujące 
wąglik [7, 9, 66, 68].

Za podstawowy czynnik etiologiczny zatruć pokar-
mowych B. cereus sensu stricto uważana jest hemoli-
zyna BL (HBL), trójelementowa toksyna białkowa skła-
dająca się z dwóch podjednostek litycznych (L1, L2) 
oraz jednego elementu łączącego B, o masie odpowied-
nio 38, 46 i 37 kDa [66]. Kodujące ją geny są zebrane 
w zlokalizowany na chromosomie operon hbl. Mecha-
nizm działania toksyny HBL opiera się na formowaniu 
porów w błonie komórki docelowej, co prowadzi do 
zaburzenia gospodarki jonowej i w konsekwencji do jej 
lizy. Wykazano także, że enterotoksyna hemolityczna 
posiada działanie dermonekrotyczne oraz istotnie 
zwiększa przepuszczalność naczyniową [7]. Co ciekawe, 
mimo iż operon hbl obecny jest u około połowy szcze-
pów B. cereus sensu lato (z wyjątkiem szczepów eme-
tycznych), notowany jest m.in. w genomach B. coagu-
lans, B. polymyxa, B. amyloliquefaciens, B. circulans, 
B. lentimorbis oraz B. pasteurii [57]. 

Enterotoksyna niehemolityczna (NHE) wykazuje sze- 
reg podobieństw w stosunku do HBL. Została ona wyi-
zolowana, oczyszczona i scharakteryzowana w oparciu 
o materiał pobrany od 152  osób z zatruciem pokar-
mowym w Norwegii [44]. Ustalono, że toksyna ta 
także składa się z trzech elementów białkowych: NheA 
(41 kDa), NheB (40 kDa) oraz NheC (36 kDa), a geny 
je kodujące zebrane są w jeden operon nhe. Element 
NheB łącząc się z błoną komórki docelowej, przyłącza 
komponenty NheA oraz NheC, które razem doprowa-
dzają do lizy komórki, wobec czego przyjmuje się, że 
do pełnej aktywności toksyny niezbędne są wszystkie 
trzy jej składniki. NHE obecna jest powszechnie, notuje 
się ją u ponad 90% badanych szczepów. Ponadto nie 
stwierdzono zależności pomiędzy obecnością operonu 
nhe a zdolnością do formowania innych toksyn. Zaob-
serwowano natomiast istotnie niższą częstość wystę-
powania operonu nhe u szczepów reprezentujących 
B. weihenstephanensis i inne bakterie z tego samego 

(szóstego w analizach filogenetycznych techniką MLST) 
kladu filogenetycznego [66]. Należy podkreślić, że 
podobieństwo strukturalne NHE i HBL oraz zależność 
ich ekspresji od regulonu PlcR wskazują, że obie tok-
syny mają wspólną genezę. 

Spożycie produktów zanieczyszczonych bakteriami 
B. cereus sensu lato zdolnymi do biosyntezy jednoskład-
nikowej cytotoksyny K (CytK) także może prowadzić 
do objawów zatrucia pokarmowego, choć sama aktyw-
ność toksyny jest ściśle uzależniona od jej budowy 
chemicznej. Okazuje się, że przypadki śmiertelnych 
zatruć pokarmowych powiązano z CytK-1, która jest 
właściwa szczepom B. cytotoxicus, natomiast CytK-2 
obecna przede wszystkim u B. cereus sensu stricto, 
B. thuringiensis oraz B. mycoides wywołuje zdecydo-
wanie łagodniejsze i niezagrażające życiu objawy [43]. 
W obu przypadkach jednak prowadzi do formowania 
porów anionowych i w konsekwencji do uszkodzenia 
enterocytów, co skutkuje lokalnymi stanami zapal-
nymi i krwawą biegunką. Pod względem zaś budowy 
i  mechanizmu działania, cytotoksyna  K wykazuje 
wyraźne podobieństwa do γ-hemolizyn Staphylococ-
cus aureus oraz β-toksyny Clostridium perfringens [66]. 

Wspomniane toksyny B. cereus sensu lato wydzie-
lane są pozakomórkowo i prowadzą do rozpadu ko- 
mórek zainfekowanych organizmów. Poza HBL, NHE 
oraz CytK, także szereg hemolizyn i fosfolipaz narusza 
integralność błon komórkowych. Z pozycji bak terii 
właściwość ta jest bardzo korzystna, gdyż zwiększa 
dostępność składników pokarmowych poprzez uwal-
nianie ich z komórek gospodarza. Co więcej, w bada-
niach Guillemet i  wsp. [24] wykazano silną cytotok-
syczność wielu sekretyn B. cereus sensu lato w stosunku 
do makrofagów, co ułatwia przełamywanie barier 
immunologicznych gospodarza i rozprzestrzeniania 
się infekcji. Dodatkowo uważa się, że proces agregacji 
bakterii na powierzchni nabłonka jelitowego powoduje 
zwiększoną koncentrację mediatorów chemicznych bio-
rących udział w zjawisku quorum sensing powiązanym 
z aktywnością regulonu plcR. Mediatory te stymulują 
bakterie do bardziej intensywnej sekrecji enterotoksyn, 
w konsekwencji czego nasila się ich miejscowe działa-
nie. Sugeruje się nawet, że komórki, które nie ulegną 
przytwierdzeniu do nabłonka jelitowego i nie osiągną 
odpowiedniej koncentracji, nie będą w stanie wydzie-
lać toksyn [60]. Przy okazji rysuje się inny ciekawy 
aspekt enterotoksyczności B. cereus sensu lato. Bakte-
rie te bowiem są w stanie ułatwiać także rozwijanie się 
infekcji wywoływanych przez inne mikroorganizmy. 
Uszkodzenie błon komórkowych, masywna utrata soku 
komórkowego, zmiany pH w środowisku sprawiają, że 
oportunistyczne bakterie pozbawione szeregu mecha-
nizmów zjadliwości są w stanie wspólnie z  B. cereus 
sensu lato, odżywiać się, namnażać i rozprzestrzeniać 
po zaatakowanym organizmie [60]. 
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Osobną sprawą jest znaczenie plejotropowego genu 
regulatorowego plcR. Poza sterowaniem ekspresją genów 
enterotoksyn, proteaz i fosfolipazy C, a więc podstawo-
wych czynników wirulencji B. cereus sensu lato, wpływa 
on także na mechanizmy umożliwiające pozyskiwanie 
składników odżywczych oraz eliminację konkuren-
cyjnej mikroflory (Rys. 2). Podstawowy mechanizm 
regulacyjny oparty jest o aktywność niewielkiego, bo 
złożonego z 48 aminokwasów peptydu sygnałowego 
PapR wydzielanego zewnątrzkomórkowo, a następnie 
wtórnie pobieranego ze środowiska dzięki permeazie 
Opp [64]. W komórce peptyd PapR ulega pentameryza-
cji i aktywuje kolejne przemiany powiązane z przyłącza-
niem PlcR do docelowych sekwencji w DNA komórki. 
Co więcej, uważa się ten mechanizm za specyficzny dla 
szczepów, dzięki czemu może on wspierać wyłącznie 
namnażanie się i toksyczność określonych i wrażliwych 
na niego bakterii. 

Wymiotna postać zatruć pokarmowych to z kolei 
efekt intoksykacji cereulidyną – toksyną wymiotną 
w  postaci cyklicznego dodekadepsypeptydu wytwa-
rzanego w drodze nierybosomalnej syntezy [39]. Naj-
częściej wykrywa się szczepy zdolne do formowania 
cereulidyny w produktach spożywczych zawierających 
ryż oraz mleko, choć bakterie te izolowano także z gleby 
[5]. Cereulidyna przypomina pod względem budowy 
i  mechanizmu działania walinomycynę, peptydowy 
antybiotyk syntetyzowany przez Streptomyces griseus 
i S. tsusimaensis [12]. Efektem intoksykacji jest wzrost 
przewodnictwa transbłonowego (tworzone są kanały 
potasowe), powiększanie mitochondriów oraz inhi-
bicja przebiegu łańcucha oddechowego, wakuolizacja 
komórek i zmiany kondensacji chromatyny w jądrze 
komórkowym [53,54]. Należy podkreślić, że z uwagi 
na szybki rozwój objawów, których natężenie zależy od 
dawki toksyny, zatrucia cereulidyną mogą przebiegać 
gwałtownie i prowadzić do rozwoju ostrej niewydol-
ności wątroby, zespołu hemolityczno-mocznicowego, 
obrzęku mózgu i śmierci [17]. Cereulidyna może także 
zwiększać tempo apoptozy niezależnej i zależnej od 

kaspaz [45], stąd nadzieja na ewentualne jej zastoso-
wanie w terapii niektórych chorób rozrostowych [39]. 
Mimo, że obecność operonu ces (warunkującego syntezę 
cereulidyny) notowano u blisko spokrewnionych szcze-
pów, jego plazmidowa lokalizacja (plazmid typu pXO1) 
i potwierdzona obecność u B. weihenstephanensis, rodzi 
potrzebę zweryfikowania hipotezy mówiącej, że wszyst-
kie szczepy emetyczne tworzą wąską linię ewolucyjną 
w obrębie gatunku B. cereus sensu stricto [20, 30]. 

Wirulencja B. anthracis wymaga obecności dwóch 
dużych plazmidów: pXO1 (181 kpz) oraz pXO2 (90 kpz).  
Na pierwszym z nich znajdują się geny pag, lef oraz cya 
kodujące odpowiednio: antygen ochronny PA, czynnik 
letalny LF oraz czynnik obrzękowy EF [48]. Z nich zaś 
formowane są dwie aktywne toksyny: toksyna zabójcza 
(PA-LF) oraz toksyna obrzękowa (PA-EF). Dodatkowo, 
w celu zapobiegania fagocytozie wirulentne komórki 
B. anthracis formują otoczkę, złożoną z kwasu poli-D-
-glutaminowego. Synteza tej otoczki jest warunkowana 
obecnością genu cap, zlokalizowanego na plazmidzie 
pXO2 [48]. W  pierwszym etapie działania toksyny 
wąglika, następuje fuzja antygenu ochronnego PA 
z wrażliwą komórką, po czym od PA oddysocjowuje 
niewielki fragment białka o ciężarze 20 kDa (PA20), 
pozostawiając połączony z błoną komórkową ele-
ment PA63 (63 kDa). Do tak przekształconego białka 
PA63 mogą się wiązać elementy LF lub EF. Taki kom-
pleks w postaci endosomu trafia do wnętrza komórki, 
gdzie ulega uwolnieniu do cytozolu. Tam czynnik EF 
(funkcjonujący jako cyklaza adenylanowa) powoduje 
wzrost poziomu cAMP, interleukiny 6 (Il-6) oraz czyn-
nika martwicy guza (TNF-α), co wywołuje miejscowy 
obrzęk. Z kolei toksyna letalna LF jest metaloproteazą, 
która pośrednio inaktywuje specyficzne kinazy komór-
kowe z rodziny MAPK (ang. mitogen-activated protein 
kinases), co zaburza przekazywanie sygnału w komórce 
i  prowadzi do apoptozy [48]. Efektem toksyczności 
pałeczek wąglika jest rozwój pełnych objawów cho-
roby, które w zależności od postaci i drogi zakażenia 
(płucna, pokarmowa lub skórna) mogą przyjmować 

Rys. 2. Oddziaływanie regulonu PlcR na wybrane aktywności wydzielnicze komórek B. cereus sensu lato
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odmienną formę rzutującą na przebieg infekcji oraz 
rokowania dla pacjenta.

B. thuringiensis wykazuje aktywność w odniesieniu 
do bezkręgowców, a szczególnie larw wrażliwych owa-
dów. Syntetyzuje bowiem ponad 100 rodzajów specy- 
ficznych dla rodzaju/gatunku różnorodnych krysta-
licznych białek parasporalnych określanych jako białka 
Cry. Na przykład białka Cry 1 są aktywne w stosunku 
do przedstawicieli rzędu Lepidoptera (obejmującego 
między innymi motyle), Cry 3 działają bójczo na 
chrząszcze z rzędu Coleoptera, a Cry 11 na Diptera 
(m.in. komary). Co ciekawe, białka Cry formowane są 
w postaci nieaktywnych protoksyn, a dopiero ich enzy-
matyczna aktywacja umożliwia im reakcję ze swoistym 
receptorem w ścianie jelita [68]. Ten proces prowadzi 
do formowania porów, co powoduje wysięk do światła 
jelita larwy, uniemożliwia jej odżywianie się i powoduje 
śmierć wrażliwego organizmu. Ułatwia także rozprze-
strzenianie się bakterii po całej zainfekowanej larwie. 

Blisko połowa szczepów B. thuringiensis syntetyzuje 
także oporne na działanie temperatur egzotoksyny, na 
przykład egzotoksynę I. W czasie wzrostu wegetatyw-
nego obserwuje się ponadto biosyntezę wegetatywnych 
białek owadobójczych czyli tzw. toksyn VIP, a  także 
cytolitycznej toksyny Cyt oraz chitynazy [9, 68]. Specy-
ficzność i różnorodność toksyn owadobójczych produ-
kowanych przez B. thuringiensis daje duże możliwości 
zwalczania szkodników owadzich, ponadto pozwala, 
dzięki wysokiej skuteczności i specyficzności, unikać 
narastania zjawiska oporności larw owadów i  przy 
okazji oszczędzać organizmy pożyteczne, na przykład 
pszczołę miodną. 

3. Podsumowanie

B. cereus sensu lato występują powszechnie w śro-
dowisku naturalnym wykazując różnorodne inter akcje 
z organizmami żywymi. Poszczególni przedstawiciele 
tej grupy zajmują różnorodne nisze ekologiczne, 
z których łatwo mogą przedostawać się do organizmów 
żywych bądź surowców wykorzystywanych w produk-
cji żywności. Z  uwagi na podobieństwo genetyczne 
oraz duże znaczenie horyzontalnego transferu genów 
w  biologii B. cereus sensu lato, wydaje się zasadnym 
traktowanie całej grupy jako jednego polimorficznego 
gatunku bakteryjnego, w  obrębie którego wyróżniają 
się typy filogenetyczne o odmiennych właściwościach 
ekologicznych i chorobotwórczych. Cechy te mają także 
ogromne znaczenie z punktu widzenia diagnostyki 
medycznej i weterynaryjnej. Psychrotolerancja i zdol-
ność do syntezy różnorodnych czynników wirulencji 
sprawiają, że B. cereus sensu lato nadal pozostają waż-
nym zagrożeniem dla konsumentów. Okazuje się, że 
zdolność do formowania toksyn to nie tylko przejaw 

przystosowania się do wirulentnego trybu życia, ale 
także sposób na efektywne wykorzystywanie zasobów 
środowiska i komunikowanie się między bakteriami. 
B. cereus sensu lato stanowią ciekawy model badawczy 
zarówno w odniesieniu do interakcji na poziomie bak-
teria-środowisko, jak i bakteria-gospodarz oraz bakte-
ria-bakteria. Dostarczają także cennych danych do prac 
nad spójną i jednolitą koncepcją gatunku bakteryjnego. 
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