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W licznych badaniach udowodnionge niektére szczepy bakterii jelitowych najeych do rodzaju
Lactobacillus mog mie¢ pozytywny wplyw na organizm cziowieka oraz zwigrzhodowlanych.
Powszechnie uwa sk, ze drobnoustroje zaliczane do gatunkdwactobacillus casei, Lactobacillus
paracasel i Lactobacillus rhamnosus (zbiorczo traktowane jako gruplaactobacillus casel) stabilizup
mikroflore jelitowa, hamuj rozwdéj mikroorganizméw chorobotwdérczych, likwidujub zmniejszaj objawy
nietolerancji laktozy, zapobiegajbadz tagodz przebieg biegunek bakteryjnych, wirusowych oraz
poantybiotykowych, a tale normalizyy zaburzenia motoryki jelit. Co weej, stwierdzono,z wzbogacanie
diety cztowieka w bakterie probiotyczne mopowodowa stymulacg uktadu immunologicznego, a tak
pozytywnie wptywg& na regulag poziomu cholesterolu we krwi. Weywieniu zwierat, z uwagi
na wprowadzony zakaz stosowania w paszach antWotych stymulatoréw wzrostu, istotnego znaczenia
nabiera prowadzenie badaad innymi dopuszczonymi do stosowaniaywieniu dodatkami. Stosowanie
probiotykbw w zywieniu zwierat pozwala zwikszye efektywndé produkcji rolnej - zwgkszenie
strawndci pasz i synteza niektérych witamin, a przez tdckezenie przyrostbw masy ciata; poprawa
zdrowotndci zwierat; zwigkszenie odporrmiei na warunki stresowe oraz szybsza regeneracjanamu
po przebytej chorobie.

Izolacja nowych szczepdw, a ngstie doktadna ich charakterystyka pod veggim posiadanych
przez nie cech prozdrowotnych u#iwia wprowadzanie na rynek nowych, konkurencyjnymeparatéw
probiotycznych, zawieragych mikroorganizmy o co raz lepszym potencjaleikapyjnym. W czasie
prowadzonej izolacji oraz selekcji nowych szczepdardzo istotna jest kwestiaestego wysipowania
sekwencji profagowych w genomach bakterii z rodzajatobacillus. W wigkszaci przypadkoéw obecr$o
w genomie sekwencji kodagych biatka bakteriofagébw uwana jest za zjawisko wdace s¢ z duzym
prawdopodobigstwem indukcji oraz uwolnieniem bakteriofagbw. Rr®cten nagpuje najczsciej
w wyniku lizy komérek, co mze z kolei powodowaduze straty z punktu widzenia przemystu gpeczego
oraz farmaceutycznego, w ktorych bakterie z rodkagtiobacillus maj coraz wgksze zastosowanie.

Z drugiej strony, obecné sekwencji profagowych w genomach bakteryjnych gzgpia s¢
rbwniez do wprowadzania zmienid genetycznej bakterii co me wywierd pozytywny wplyw
na bakteryjnego gospodarza. Oprécz klasycznegoepuoditycznego opisane zostaty zakinne formy
egzystencji fagow takie jak lizogenia, pseudolizigeczy chroniczna infekcja, ktére nie prowadz
bezpdrednio do lizy komdérek bakterii. Udowodniono rowhiee obecnéé profagdbw w genomach me
umazliwia¢ bakteriom uzyskanie przewagriodowiskowej w danynsrodowisku. Zwgzane jest to miedzy
innymi z tym, ze sekwencje profagowe mogawierd geny kodujce enzymy, egzotoksyny czyzte
bakteriocyny, dzki ktérym mikroorganizmy s w stanie bardziej wydajnie wspéizawodni€zy swop
naturalm nisz ekologiczm jaka jest np. uktad pokarmowy cztowieka.

Podsumowujc, celem planowanych batldéedzie analiza obecioi oraz bior@norodndci fagow
wystepujacych w genomach bakterii z grupyactobacillus casei. Na podstawie otrzymanych wynikow
wytypowane zostan nowe markery genetyczne o pochodzeniu fagowymzastu do specyficznej
identyfikacji probiotycznych bakterii jelitowych badanej grupy na poziomie gatunku oraz szczepu.
W kolejnym etapie przeprowadzona zostanie genetycgroteomiczna oraz fizjologiczna charakterystyka
wybranych, dotychczas nieopisanych bakteriofagéastgnie przeprowadzona zostanie analiza ekspresji
gendéw bakteriofagowych w zdych fazach wzrostu badanych szczepow. @adjostanie réwnieproba
charakterystyki rénych form koegzystencji wybranych fagow oraz iclktbeyjnych gospodarzy, co me
przyczynt sie do poszerzenia stanu wiedzy z zakresu interakmjigrlzy fagami oraz bakteriami, ktory
pomijajac klasyczny cykl lityczny wydaje siby¢ ciagle niewystarczagy.



