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POPULARNONAUKOWE STRESZCZENIE PROJEKTU

Bakterie zasiedlaja niemal wszystkie Srodowiska naszej planety, takze te, ktore sg nieprzyjazne dla
innych organizméw, m.in. ze wzgledu na niska dostgpno$¢ zwigzkéw odzywczych, wysoki poziom
zanieczyszczen czy ekstremalne warunki fizykochemiczne. Doskonale adaptuja si¢ takze do zycia w
innych organizmach, co niekiedy bywa korzystne dla gospodarza (w przypadku bakterii
symbiotycznych), jednak znacznie czegSciej pocigga za soba stany chorobowe, niekiedy ze skutkiem
$miertelnym (w przypadku bakterii patogennych). Tak duze zdolnosci adaptacyjne wynikaja czesto z
wprowadzania do komorek bakteryjnych réznorodnej informacji genetycznej, pochodzacej od innych
mikroorganizméw, w wyniku zjawiska, okreslanego jako horyzontalny transfer genow (HGT, ang.
horizontal gene transfer). Powszechnie wiadomo, ze HGT jest sita napgdowa ewolucji prokariotow.
Kompensuje on im brak mozliwo$ci rozmnazania plciowego, ktore warunkuje zmienno$¢ genetyczng
u organizmoéw wyzszych. W wyniku HGT, teoretycznie dowolny segment genomu bakterii moze
zosta¢ przeniesiony do innych, niespokrewnionych mikroorganizméw. Wprowadzana w ten sposob
informacja genetyczna moze zapewni¢ bakteriom natychmiastowe pojawienie si¢ nowych cech, m.in.
umozliwiajacych zajmowanie nowych $rodowisk. Kluczowa role w obiegu mobilnego DNA
odgrywaja plazmidy, samopowielajace si¢ koliste czasteczki DNA, ktore mogg by¢ przekazywane
miedzy komoérkami réznych gatunkéw bakterii.

O tym, ze HGT istnieje, wiedziano juz od dawna, lecz dopiero dzigki poznaniu kompletnej
informacji  genetycznej (zwanej genomem) wielu bakterii oraz przeprowadzeniu analiz
poréwnawczym genoméw pokrewnych szczepdéw, zdano sobie sprawe z ogromnego zakresu tego
zjawiska. ldentyfikacja i analiza puli mobilnego DNA uczestniczacego w HGT jest waznym zadaniem
badawczym, dostarczajagcym cennych informacji na temat zmienno$ci i ewolucji genomow
bakteryjnych. W wyniku tego typu badan uzyskujemy réwniez warto$ciowe dane o kierunkach
przeptywu informacji genetycznej miedzy réznymi grupami mikroorganizmow, a takze o roli obcego
DNA w determinowaniu cech i wlasciwosci nowych gospodarzy.

Bardziej kompleksowe analizy genomiczne umozliwiajag zdefiniowanie pangenoméw
poszczegbdlnych gatunkéw bakterii (tj. ogotu gendw wystepujacych we wszystkich szczepach danego
gatunku) oraz pogrupowanie tej informacji genetycznej, z wyréznieniem konserwowanego rdzenia
genomu (geny wystepujace we wszystkich szczepach danego gatunku) oraz puli genow specyficznych
jedynie dla pojedynczych szczepow, ktore zostaly wprowadzone w wyniku licznych zdarzen HGT.
Inna $ciezka badan obejmuje identyfikacje ogétu plazmidow wystepujacych w danej grupie bakterii
(tj. plazmidomu) oraz zdefiniowanie przenoszonej przez nie puli mobilnego DNA. Przedstawiony
projekt taczy ww. obydwa nurty badawcze, zaklada bowiem scharakteryzowanie zaroéwno
plazmidomu, jak i pangenomu grupy pokrewnych mikroorganizméw. Wybranym przez nas modelem
badawczym sg bakterie z rodzaju Listeria, ktore wystepuja powszechnie w §rodowisku naturalnym (w
glebie, wodzie, roslinach, $ciekach), a takze w przewodach pokarmowych wielu ssakow. Niektore z
nich sg chorobotworcze dla ludzi i zwierzat.

Wiedza na temat plazmidéw tych bakterii jest bardzo fragmentaryczna. W ramach projektu
zamierzamy pozna¢ i scharakteryzowa¢ kompletna informacje genetyczng bogatej puli plazmidéw
wystepujacych w zgromadzonej przez nas kolekcjach bakterii, wyizolowanych z réznych srodowisk i
z roznych regionéw geograficznych. Stworzona zostanie baza obejmujgca wszystkie geny plazmidow
tych bakterii, ktora postuzy do przeprowadzenia analiz poréwnawczych z pangenomem Listera spp.
oraz plazmidomami innych grup taksonomicznych bakterii. Analizy te przyniosg wiele wartosciowych
danych o kierunkach przepltywu informacji genetycznej w analizowanej grupie bakterii, zakresie
wprowadzania chromosomowego DNA do obiegu HGT, a takze o roli plazmidow i zawartej w nich
informacji genetycznej w generowaniu zmiennos$ci i w adaptacji ich gospodarzy do zajmowanych nisz
i srodowisk. Planujemy rowniez rozszerzenie badan o inne niz plazmidy typy ruchomych elementow
genetycznych, transpozony, dzigki czemu uzyskamy bardziej kompletny obraz mobilomu Listeria.



