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Identyfikacja gendw antybiotykoopornosci i wirulencji w genomie
Aeromonas caviae

Prowadzqgcy: tukasz Jatowiecki — IETU

Antybiotyki zrewolucjonizowaty medycyne, jednak ich coraz wieksze spozycie i niewtasciwe stosowanie, zwtaszcza
w leczeniu poza szpitalnym, rolnictwie i weterynarii, a wczesniej w hodowli zwierzat, spowodowato lawinowy wzrost
opornosci bakterii. Jedynym sposobem na efektywng walke z tym zjawiskiem jest poznanie znaczenia
antybiotykoopornosci w biologii i ewolucji bakterii, a takze sposobdw jej rozpowszechniania oraz zidentyfikowanie
gendw i mechanizmdw opornosci.

Aeromonas to oksydazododatnie pateczki Gram ujemne, nalezgce do grupy bakterii wystepujgcych we wszystkich
srodowiskach wodnych. Izolowano je takze z urzadzen stuzacych do dystrybucji wody pitnej, w ktdrych tworzyty
biofilm, z gleby i $ciekdw oraz produktéw spozywczych miedzy innymi owocéw morza, miesa, mleka i warzyw.
Sposrdd nich najbardziej patogennymi gatunkami sg: Aeromonas hydrophila oraz Aeromonas caviae. U cztowieka
bakterie te wywotujg najczesciej biegunki, zapalenie zotgdka i jelit, zakazenia ran oraz infekcje drég zdtciowych
i moczowo-pfciowych.

Celem badan byfa analiza genomu pod katem antybiotykoodpornosci i wirulencji bakterii Aeromonas caviae
wyizolowanych z $ciekéw surowych oraz oczyszczonych pobranych z miejskiej oczyszczalni sciekow. Badania byty
kontynuacjg badan wykonanych w roku wczeséniejszym, w ktdérych wykorzystano metody mikrobiologii tradycyjnej
oraz biologii molekularnej.

Szczepy zidentyfikowano z wykorzystaniem sekwencjonowania fragmentu 16S rRNA oraz poréwnano z sekwencjami
juz opisanymi w bazie EzBioCloud. Kolejne etapy badan obejmowaty wykorzystanie metod biologii molekularnej
celem scharakteryzowania opornosci wyizolowanych szczepdéw na wybrang grupe antybiotykdw oraz okreslenia
cech zwigzanych z wirulencjg szczepéw. Do tego celu wykorzystano odpowiednio sekwencjonowane startery DNA,
ktore pozwolity na stwierdzenie obecnosci lub braku genu odpowiedzialnego za dang ceche.

Efektem prowadzonych badan byto okreslenie patogennosci i antybiotykoodpornosci bakterii nalezgcych do
gatunku Aeromonas wyizolowanych ze Sciekdw oczyszczonych, ktéore dotychczas uwazane byly jako bezpieczne dla
srodowiska naturalnego. Badania zwigzane z detekcjg gendw wykazaty, ze bakterie te mogg by¢ donorem opornosci
na antybiotyki do Srodowiska oraz wykazujg réwniez cechy wirulencji, zjadliwosci co stanowi ogromne zagrozenie
dla zdrowia publicznego.
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Absolwent Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego na kierunku Biotechnologia. W latach 2012 -
2014 pracownik Uniwersytetu Slaskiego w Katedrze Mikrobiologii. Od 2015 roku pracownik Zespotu Mikrobiologii w
Instytucie Ekologii Terendw Uprzemystowionych biorgcy czynny udziat w realizowanych projektach krajowych i
miedzynarodowych. W ramach pracy badawczej zajmuje sie zagadnieniami zwigzanymi z antybiotykoodpornoscig i
metagenomika.

Publikacje:

Whole-Genome Sequences of Antibiotic-Resistant Aeromonas caviae Strains Isolated from Treated Wastewater ktére opublikowano
w czasopismie Microbiology Resource Announcements autorstwa, t. Jatowiecki, G. Ptaza, M. Nowrotek.

Fluoroquinolone-resistance and virulence properties among wastewater Aeromonas caviae isolate, ktory przestano do czasopisma Microbial
Drug autorstwa M. Nowrotek, t. Jatowiecki i G. Ptaza
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