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Celem planowanych badan jest powigzanie aktywnosci systeméw pomp odpowiedzialnych za
oporno$¢ wielolekowa (MDR) z profilami lekooporno$ci szczepow klinicznych Stenotrophomonas
maltophilia oraz poszukiwanie nowych systemow efflux obecnych u tego gatunku.

Obecnie gloéwne badania nad chorobotworczoscia pateczek Gram-ujemnych dotycza szczepow

z rodziny Enterobacteriaceae. Jednakze rola szczepow innych gatunkéw w chorobotworczosci réwniez
gwaltownie rosnie. Stenotophomonas maltophilia jest jedna z najczeSciej izolowanych pateczek Gram-
ujemnych odpowiedzialnych za zakazenia szpitalne. Jest patogenem oportunistycznym, szczegélnie
niebezpiecznym dla pacjentow z obnizong odpornoscia, rozleglymi oparzeniami, dlugotrwale
hospitalizowanych, chorych na mukowiscydoze. Szczepy S. maltophilia wywolujg wiele powaznych
zakazen, W tym zapalenia ptuc, zapalenia opon moézgowych, posocznice, ktére mogg osiagnaé, jak w
przypadku bakteriemii, wspotczynnik $miertelnosci nawet 69%.
Zakazenia S. maltophilia stanowig bardzo powazny problem terapeutyczny z uwagi na szeroko wystepujaca
oporno$¢ tych szczepdw na rozne rodzaje antybiotykow i chemioterapeutykow. Obecno$¢ pomp MDR
(multi-drug resistance) jest jednym z najbardziej istotnych mechanizméw opornosci S. maltophilia. Pompy
MDR sa zdolne do usuwania réznych klas antybiotykéw, chemioterapeutykow i srodkow dezynfekcyjnych
na zewnatrz komorek bakterii. W badaniach wstgpnych wykazano powszechne wystepowanie wsrod
badanych izolatow S. maltophilia systeméw efflux z rodziny ABC i niektorych pomp z rodziny RND.
Biorgc pod uwagg mnogos$¢ systemow pomp wielolekoopornosci u blisko spokrewnionego gatunku
Pseudomonas aeruginosa nalezy poszukiwa¢ nowych systemoéw wielolekooporno$ci takze u szczepow
S. maltophilia.

Badania beda obejmowac grupe ponad 100 szczepdéw S. maltophilia wyizolowanych od pacjentow
hospitalizowanych w warszawskich szpitalach. W ramach prowadzonych prac bg¢da poszukiwane geny
kodujace systemy pomp z rodziny RND oraz zostanie okreslony udzial wybranych systeméw w opornosci
szczepOw przy zastosowaniu testow lekowrazliwosci oraz metody real-time RT-gPCR. Sekwencjonowanie
DNA genomowego wybranych szczepoéw o nietypowym fenotypie opornosci umozliwi odkrycie nowych
systemow efflux obecnych u S. maltophilia.

Kazdego roku obserwuje si¢ coraz wickszg liczbe szczepdéw S. maltophilia opornych na zwigzki
stosowane w terapii zakazen. Wzrasta takze liczba os6b z obnizong odpornoscig podatnych na zakazenia
S. maltophilia. Sa to bardzo niepokojace zjawiska, ktére wymagaja ciaglego poszerzania wiedzy o
patogenach oportunistycznych, a takze genach i mechanizmach opornosci. Do tej pory, w Polsce nie
prowadzono zadnych badan dotyczacych pomp MDR wystepujacych u klinicznych izolatow S. maltophilia,
badania $wiatowe sa fragmentaryczne. W prezentowanym projekcie zostang one przeprowadzone po raz
pierwszy, co wiecej, na tak szeroka skale — beda obejmowac wszystkie opisane do tej pory systemy pomp
MDR z rodzin RND i ABC, oraz zostang wykonane z udzialem duzej grupy szczep6é6w. Proponowane
badania umozliwia doglebng charakterystyke szczepow 1 dostarcza wiedzy na temat sytuacji
epidemiologicznej i oporno$ci szczepow w Polsce. Umozliwia tez porownanie cech szczepdéw polskich ze
szczepami izolowanymi w r6znych rejonach $wiata. Przeprowadzone sekwencjonowanie DNA genomowego
wyselekcjonowanych szczepéw umozliwiajace odkrycie nowych systemoéw efflux bedzie poszerzato
$wiatowag wiedze o mechanizmach oporno$ci szczepoéw S. maltophilia. Ponadto uzyskane dane poszerza
wiedze uzyteczng w terapii zakazen S. maltophilia nie tylko w Polsce, ale takze b¢da wskazowka co do
prawdopodobienstwa procentowego udziatu nadekspresji systeméw MDR w lekoopornosci szczepow tej
pateczki w innych rejonach §wiata.



