Pojawienie sie i rozprzestrzenianie opornosci na antybiotyki wsrdd bakterii jest najbardziej uderzajacym przyktadem ewolucji,
ktéry jest obserwowany w $wiecie mikroorganizméw w ciggu ostatnich 70 lat. Powszechne i niekontrolowane stosowanie
antybiotykdw, nie tylko w celach terapeutycznych, lecz réwniez w rolnictwie i hodowli zwierzat, spowodowato lawinowe
narastanie liczby szczep6w opornych na stosowane terapeutyki. Powazng konsekwencjg naduzywania antybiotykdéw jest zjawisko
przenoszenia sie genéw warunkujacych opornosé wsrdd bakterii chorobotwdrczych na drodze poziomego transferu genetycznego,
HTG. Obecnos¢ antybiotykow w Srodowisku w stezeniach nizszych niz stezenia hamujgce wzrost bakterii przyczynia si¢ bowiem
nie tylko do selekcji szczepdéw opornych na antybiotyki, ale rowniez do zwiekszenia czestosci horyzontalnego transferu
genetycznego pomiedzy szczepami danego gatunku, a nawet réznych gatunkéw, co stanowi naturalny mechanizm odpowiedzi
bakterii na stres. Poczatkowo zjawisko opornosci bakterii obserwowano gtéwnie w $rodowisku szpitalnym, natomiast obecnie
szczepy wielolekooporne, czyli wykazujace opornos¢ na co najmniej trzy klasy antybiotykdw, izolowane sg takze ze Srodowiska
naturalnego.

Badania ostatnich lat wykazaty, ze za pojawiania sie wielolekoopornosci i jej szerokiego rozprzestrzeniania odpowiedzialne sa

integrony. Integrony opisuje sie jako fragmenty DNA, w obrebie ktérych wiaczane sg kasety genowe warunkujace oporno$é na
antybiotyki i chemioterapeutyki. Dzieki integronom, bakterie moga gromadzi¢ rézne kasety genowe i nabywaé opornos¢ na kilka
antybiotykdw. Istotnym jest fakt, ze wystepujac na ruchomych elementach genetycznych, integrony moga byé przenoszone
pomiedzy komorkami jednego, badZ réznych gatunkéw bakterii na drodze horyzontalnego transferu gendw.
Srodowisko wodne, a w szczegdlnosci srodowisko oczyszczalni $ciekow, stwarza znakomite warunki do rozprzestrzeniania sie
opornych bakterii i integrondw opornosci. Duza liczba szczepdw bakteryjnych, pochodzacych z rdznych zrodet, skiadniki
odzywcze i niskie stezenia antybiotykdw, w znaczacy sposéb przyczyniajag sie do przenoszenie mobilnych elementéw
genetycznych pomiedzy komérkami bakteryjnymi na drodze horyzontalnego transferu genéw, co w konsekwencji prowadzi do
powielania genéw opornosci i pojawienia sie bakterii wieloopornych takze w $cieku oczyszczonym. Sciek oczyszczony, ktérego
odbiornikiem sa wody rzeczne, stanowi rezerwuar bakterii stwarzajacych najwieksze zagrozenie dla zdrowia publicznego; bakterii
wytwarzajacych B-laktamazy o rozszerzonym spektrum substratowym (ESBL), karbapenemazy i metalo-B-laktamazy, a takze
bakterii opornych na wankomycyne i metycyline. Uwaza sie, ze szczepy wytwarzajgce B-laktamazy o rozszerzonym spektrum
substratowym oraz karbapenemazy charakteryzujg sie opornoscig na wszystkie antybiotyki B-laktamowe, ktére wykorzystywane
sg w leczeniu najpowazniejszych infekcji bakteryjnych wywotanych przez bakterie Gram-ujemne.

Celem projektu jest zbadanie rodzaju i czestosci wystepowania integronéw opornosci i istotnych genéw warunkujgcych
oporno$¢ na antybiotyki, ARG zaréwno w genomach bakterii hodowalnych jak i w metagenomie (catkowitym DNA) Scieku
Centralnej Oczyszczalni Sciekéw w Koziegtowach koto Poznania. Oprécz badan opierajacych sie na analizach DNA
wyizolowanego z bakterii wyhodowanych z probek $cieku, przeprowadzona zostanie analiza catkowitego DNA, ktdra uwzglednia
obecnos¢ bakterii niehodowalnych, mogacych stanowié do 99% mikroorganizméw obecnych w Srodowisku wodnym. Badania
prowadzone w trakcie projektu obejmowac bedg analizy:

* czestosci wystepowania genéw opornosci na antybiotyki i integronéw w genomach bakterii wyizolowanych ze $ciekéw,
* czestosci wystepowania oraz liczby kopii genéw opornosci na antybiotyki i integronéw w metagenomie scieku,

* rodzaju i liczby kaset genowych w strukturze integronéw opornosci

* wariantéw gendw opornosci na antybiotyki

« analizy sktadu populacji mikroorganizmow

Wyniki uzyskane podczas realizacji projektu dostarcza informacji na temat zmian czestosci i rodzaju integrondw i istotnych dla
zdrowia gendw opornosci obecnych zaréwno w genomach bakterii hodowalnych, jak i w metagenomowym DNA, i zwigzane z
tym zmiany sktadu populacji bakteryjnych w $ciekach na r6znych etapach oczyszczania. Identyfikacja drég rozprzestrzeniania sie
bakterii opornych i genéw opornosci oraz okreslenie udziatu oczyszczalni Sciekéw w tym zjawisku jest kluczowym elementem
stworzenia skutecznej strategii ograniczenia narastania opornosci bakterii na antybiotyki.



