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Gléwng przyczyng zapaleh moézgu (ZM) oraz zapalen opon mozgowo-rdzeniowych
(ZOMR) sa zakazenia os$rodkowego uktadu nerwowego (OUN) wywolywane przez wirusy,
bakterie, pasozyty oraz grzyby. Ich konsekwencjg mogg by¢ trwate uszkodzenia mézgu, a nawet
$mier¢ pacjenta. Stad tak wazne jest jak najszybsze wykrycie patogenu indukujacego proces
zapalny, co w wielu przypadkach warunkuje wdroznie wiasciwego leczenia. Obecny schemat
diagnostyczny w ZM i ZOMR charakteryzuje si¢ szeregiem ograniczen, gtdéwnie wynikajacym z
braku mozliwosci szybkiej identyfikacji duzej liczby patogendow odpowiedzialnych za
neuroinfekcje. Aktualnie stosowany schemat diagnostyczny opiera si¢ na mato swoistej wzglgdem
patogendéw diagnostyce obrazowej oraz testach molekularnych i serologicznych wykonywanych w
ptynie mézgowo-rdzeniowym (PMR) wykrywajacych jednak jedynie wybrane czynniki zakazne.

Konsekwencja tych ograniczen jest duzy odsetek pacjentow z zakazeniem OUN bez
potwierdzonej etiologii (do 85%). Rozwigzaniem tego problemu moze by¢ zastosowanie w
diagnostyce ZM i ZOMR metagenomiki wspartej sekwencjonowaniem nast¢pnej generacji (NGS)
do badania PMR pobranych od chorych. Metagenomika to metoda kompleksowej analizy kwasow
nukleinowych (DNA i RNA) w danej probce, co umozliwia jednoczesng i szybka identyfikacje
wszystkich patogenow, w tym mikroorganizméw do tej pory nieznanych lub rzadko wystepujacych
na danym terenie.

W ramach realizowanego projektu planujemy oceni¢ przydatno$¢ metagenomiki w
diagnostyce zakazen OUN. W tym celu analizie metagenomicznej poddamy ptyn moézgowo-
rdzeniowy pacjentow z zapaleniem mozgu (100 pacjentow) oraz zapalenia opon moézgowo-
rdzeniowych (100 pacjentdw), a uzyskane wyniki poréwnamy do wynikoéw testow serologicznych i
molekularnych przeprowadzanych w ramach rutynowej diagnostyki. . Ponadto projekt przewiduje
uzycie 150 roznych probek PMR jako pozytywnych i negatywnych kontroli.

W realizowanym projekcie PMR zostanie poddany trawieniu mieszaning nukleaz, po czym z
materiatu zostanie wyizolowany DNA oraz RNA, ktory poddany zostanie preamplifikacji w celu
uzyskania wystarczajacej ilosci matrycy do przygotowania biblioteki do sekwencjonowania.
Uzyskane po etapie sekwencjonowania odczyty zostang poddane analizie bioinformatycznej
uwzgledniajacej jakosciowa 1 illo§ciowa ocene sekwencji, eliminacje artefaktow sekwencjonowania
oraz mapowanie odczytéw zaréwno do genomu ludzkiego, jak tez do sekwencji nukleotydowych
bazy GenBank. Obecnos¢ w PMR wykrytych w analizie metagenomicznej potencjalnie
chorobotworczych patogenow zostanie zweryfikowana wykorzystujac swoistg reakcje tancuchowe;j
polimerazy (PCR). Wyniki analizy metagenomicznej zostang porownane do wynikow testow
serologicznych i molekularnych przeprowadzonych w ramach rutynowej diagnostyki.



