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Understanding the physiological adaptation of metalresistant bacteria and the mechanisms involved in metal detoxification can help in the development of new
biotechnologies for environmental bioremediation. The copperresistant Pseudomonas lactis UKR1 strain, previously isolated from Ukrainian soil (Kyiv region),
exhibits great potential for use in the remediation of metalpolluted environments. In a previous study, we found that the UKR1 genome contains several genes related to
copper (Cu) resistance and metal detoxification [1]. Therefore, the aim of this work is to describe the biochemical, physiological, and molecular adaptation of UKR1
exposed to moderate levels of Cu (250 ppm) by analyzing the growth rate, biofilmforming ability, cellular levels of reactive oxygen species, and metalresistance gene
expression. Strain UKR1 showed no growth difference in the presence of Cu compared to the control condition. In addition, the copA, copB, copC, and copD genes
were detected in the genome of this bacteria by endpoint PCR. Later, the expression of copA and copB genes was quantitated by RTqPCR as a response to metal
stress. Obtained results show that Cu presence induced the expression of copA gene, which is related to the physiological adaptation of the bacteria to metal toxicity.
CopA groups of genes encode for copperresistant proteins that mediate metal sequestration in the bacterial periplasm, thus playing an important role in the resistance of
UKR1 to Cu. Moreover, the level of intracellular ROS in the Cuexposed bacteria as well as the biofilmforming ability increased at 250 ppm Cu presence. Further
studies including other metal resistance genes and their products, as well as a more comprehensive analysis by using advanced highthroughput methods (e.g., RNAseq),
will deepen knowledge of the molecular mechanisms underlying Cu resistance in the wildtype UKR1 strain. Previously published in: [1] Havryliuk O et al. (2020) Curr
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