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Bakterien in einer Population derselben 
Spezies sind genetisch identisch, dennoch 
unterscheiden sie sich phänotypisch und 
metabolisch. Die Kombination von adapti-
ver Mikroskopie mit transkriptomischer 
und metabolomischer Charakterisierung 
ermöglicht die genaue Untersuchung 
bemerkenswerter Heterogenitäten in bak-
teriellen Populationen auf Oberfl ächen.

ó Bewegliche Bakterien können mithilfe lan-
ger Filamente, den Geißeln, schwimmen. Die-
se rotieren und erzeugen eine treibende Kraft, 
welche die Bakterienzelle durch die umgeben-
de Flüssigkeit bewegt. Darüber hinaus können 
bestimmte Gruppen von Bakterien, einschließ-
lich des Gram-positiven Bodenbakteriums 
Bacillus subtilis, diese Geißeln nutzen, um sich 
in Zellgruppen, den Schwärmen, zu bewegen. 
Hierbei agieren die Zellen in rafts („Flößen“), 
wobei Biotensidmoleküle die Bewegung er-
leichtern. 

Ein Team hat nun eine bemerkenswerte 
Komplexität innerhalb von Schwarmpopula-
tionen entdeckt. Hannah Jeckel et al. (Nat 
Microbiol (2023) 8:2378-2391) verwendeten 
einen speziell angefertigten robotergesteuer-
ten Probenarm, der mittels adaptiver Mikro-
skopie Proben sammelt, um die globalen 
trans kriptionalen Variationen in verschiede-
nen Phasen des Schwärmens zu analysieren. 
Sie identifi zierten sechs Gen-Cluster mit un-
terschiedlichen raumzeitlichen Expressions-

mustern, darunter eine metabolische Differen-
zierung. An der Schwarmfront ist die Aufnah-
me und Verwertung von Malat vorherrschend, 
während der Tricarbonsäurezyklus im späten 
Schwarmzentrum aktiv ist, was auf eine raum-
zeitliche Kreuzfütterung hinweist, die durch 
ein raumzeitliches Metabolom bestätigt wurde.
Y Obwohl die Arbeit eine bemerkenswerte 
Heterogenität der zellulären Differenzierung 
und des Stoffwechsels in Schwarmpopulatio-
nen aufzeigt, könnten zukünftige Entwicklun-
gen in der Einzelzell-Sequenzierungstechnolo-
gie eine noch feinere Aufl ösung der Zell-zu-Zell-
Heterogenität bieten. Es wird auch interessant 
sein, die Technologie auf Einzel- und Multi-
Spezies-Biofi lme über längere Zeiträume anzu-
wenden, um potenzielle rhythmische Prozesse 
zu erkennen.
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Abb.: Hyperfl agellierte Bacillus subtilis-Zellen aus 
einer Schwarmpopulation. Foto: AG Kovács.




