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Horisontaalinen geeninsiirto eri bakteerien vililla on jo pitkdan tunnettu ilmié, mutta
sen on ajateltu aina kohdistuvan bakteerien genomien vaihteleviin osiin eika
ydingenomiin. 16S on ribosomaalinen RNA molekyyli, jota koodaavan geenin on
ajateltu olevan erittdin konservoitunut. 16S rRNA geenin siirtymistd on kuvattu eri
bakteereilla, mutta kampylobakteereilla tdta siirtymista ei ole aiemmin raportoitu. 165
rRNA molekyylin vieressi sijaitsevat ovat 23S ja 5S molekyylit joita koodaavat geenit
ovat 16S:n tavoin erittdin konservatiivisia. Kahden yleisimman kampylobakteerilajin eli
C. jejunin ja C. colin on viimeaikoina ajateltu yhdistyvan genomitasolla. Tasta johtuen C.
coli on jaettu edelleen kolmeen eri luokkaa, eli cladeen. Clade 1 muistuttaa
genomiltaan eniten C. jejunia, kun taas clade 2 ja 3 ovat genomeiltaan kauempana.

Tassa tyossd olemme tutkineet potilasndytteistd eristettyja 15 C. coli kantaa ja yhta C.
jejuni kantaa, seka C. coli, C. jejuni, C. lari, C. fetus- lajien tyyppikantoja. Tutkimuksessa
on katsottu kaikkien kantojen kokogenomisekvenssit ja ndiden perusteella verrattu
kantojen vilisia eroja kokogenomin ja rRNA molekyylien tasolla. Tulokset osoittavat
etta kaikki eri rRNA molekyylit ovat kohteina horisontaaliselle geenisiirrolle C. colin ja
C. jejunin valilla. Kaikki tutkitut C. colin kannat sisdlsivat eri mdaria rRNA geeneja jotka
olivat Idhempéna C. jejunin rRNA geenejd, viitaten siis horisontaaliseen geenisiirtoon.
Kokogenomivertailun perusteella potilasnaytteista eristetyt C. coli kannat olivat
Iahimpana tunnettua clade 1 vertailukohdetta. Tulokset korreloivat aiemman
tutkimustiedon kanssa sen suhteen, ettd clade 1 on geneettisesti ldhimpana C. jejunia.

Nama3 loydokset kertovat vahvasti siitd, etta eri kampylobakteerilajien valilld voi siirtyd
konservoiduiksi ajateltuja geeneja. Tatd ilmiota ei ole aiemmin kuvattu
kampylobakteereilla ja se nostaa esiin kysymyksen kampylobakteerien tyypityksen
tarkkuudesta: onko 16S rRNA — sekvensointi luotettava menetelma kampylobakteerien
lajimaaritykseen?
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