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Pomimo ogdlnego, niepodwazalnego rozwoju medycyny, zakazenia wywotywane przez réznego
rodzaju drobnoustroje chorobotwdrcze stanowig obecnie jeden z najistotniejszych probleméw zdrowia
publicznego. W duzej mierze zwigzany jest on z rozprzestrzenianiem si¢ antybiotykooporno$ci u
patogennych bakterii, powodujac coraz czestsze trudnosci w leczeniu zakazen, a w skrajnych
przypadkach prowadzac do eliminacji wszelkich opcji terapeutycznych. W ostatnich latach problem
lekoopornosci stat si¢ obszarem zainteresowan nie tylko instytucji zdrowia publicznego ale réwniez
opinii spotecznej, do ktérej przemdéwito, dokonane przez Naczelng Lekarz Anglii, prof. Sally Davis,
zréwnanie go z globalnym ociepleniem i migdzynarodowym terroryzmem jako trzech najwiekszych
zagrozen dla ludzkosci. W 2016 roku rzad Wielkiej Brytanii przedstawit raport przewidujacy skale
narastajacego problemu, szacujac, ze do 2050r. nieuleczalne zakazenia bakteryjne moga powodowac
ok. 10 milionéw zgonéw rocznie na $wiecie (https://amr-review.org/). Wéréd drobnoustrojéw
odpowiedzialnych za t¢ sytuacje, jedng z gltéwnych rdl odgrywaja szczepy bakterii z rodziny
Enterobacterales,  wytwarzajagce  tzw.  karbapenemazy  (ang.  carbapenemase-producing
Enterobacteriaceae, CPE). CPE z definicji sa niewrazliwe na dzialanie najwigkszej i najistotniejszej
klasy antybiotykéw, B-laktaméw, wliczajac w to karbapenemy, czyli leki ostatniej szansy w leczeniu
ciezkich zakazen szpitalnych, wywotywanych przez Enterobacterales. CPE z reguly sa oporne tez na
liczne inne klasy antybiotykéw, w radykalny spos6b ograniczajac mozliwosci terapeutyczne.

Jednym z najwazniejszych elementéw walki z antybiotykooporno$cia sa badania naukowe w zakresie
epidemiologii zakazen bakteryjnych, majace na celu wyja$nianie podstaw jej powstawania, oraz drog i
mechanizméw rozprzestrzeniania. W latach 1990. zostaly one zrewolucjonizowane poprzez
wprowadzenie technik biologii molekularnej, pozwalajacych na identyfikacj¢ specyficznych klonéw
bakterii chorobotwoérczych, charakteryzujacych sie¢ podwyzszong epidemicznos$cia, oraz §ledzenie ich
ekspansji w skali czasowej i geograficznej. Ponadto, daly one mozliwo$¢ badania zjawiska
horyzontalnego rozprzestrzeniania si¢ genetycznych determinant opornos$ci wsréd bakterii i oceny
jego wielkiej roli w epidemiologii zakazen. Obecnie, na naszych oczach dokonuje si¢ kolejna
technologiczna rewolucja, polegajaca na wprowadzaniu sekwencjonowania genomowego (ang. whole-
genome sequencing, WGS) do badan drobnoustrojow. Przewaga techniki WGS nad
konwencjonalnymi technikami biologii molekularnej polega m. in. na nieporéwnywalnie wigkszej
ilosci dostarczanych danych i najwyzszej rozdzielczo$ci w poréwnawczych analizach pokrewienstwa
szczepOw bakteryjnych, dzieki czemu precyzja charakterystyki najgrozniejszych klonéw i opisu
zjawisk, np. ognisk epidemicznych, osiaggneta niespotykany dotad poziom.

Proponowany projekt dotyczy jednej z czterech gtéwnych grup CPE, tj. szczepéw wytwarzajacych
karbapenemazy typu VIM i IMP. Sa one najstarszymi znanymi CPE, w Europie reprezentowanymi
gtéwnie przez karbapenemazy VIM. Pierwszy przypadek VIM CPE w Polsce zostal opisany w 2006
roku i od tego czasu Krajowy O$rodek Referencyjny ds. Lekowrazliwosci Drobnoustrojéw (KORLD)
w Warszawie odnotowuje coroczny wzrost ich wystepowania wraz z postepujacym
rozprzestrzenianiem na terenie calego kraju. Nasze badania nad izolatami VIM/IMP CPE z lat 2006-
12, przy uzyciu konwencjonalnych technik biologii molekularnej, ukazaty uderzajaca specyficznosé
tych organizméw w poréwnaniu z innymi krajami, oraz pozwolily na opisanie licznych nowych i
ciekawych ich cech. W proponowanym projekcie planujemy analiz¢ WGS ok. 1000 szczepéw
VIM/IMP CPE pochodzacych z lat 2006-19 i wyizolowanych od pacjentéw ok. 180 szpitali na terenie
catego kraju. Bedzie to pierwsza praca w zakresie epidemiologii genomicznej bakterii Gram-ujemnych
w Polsce i zarazem jedna z najwigkszych tego rodzaju w skali migdzynarodowej. Uzyskane wyniki
beda miaty istotny wklad w wiedz¢ na temat ewolucji tych niebezpiecznych drobnoustrojéw i
sposobdéw ich rozprzestrzeniania si¢, a w szczegdlno$ci dostarcza istotnych danych na temat
identyfikowanych obecnie epidemicznych klonéw lekoopornych. Dostarcza réwniez waznych
informacji do celéw nadzoru epidemiologicznego na poziomie krajowym i europejskim.



