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Yersinia enterocolitica jest waznym patogenem przewodu pokarmowego, ktory moze
powodowac¢ szereg choréb u ludzi, od tagodnej biegunki do krezkowego zapalenia weztow
chtonnych. Y. enterocolitica jest heterogennym gatunkiem, o réznym stopniu zjadliwosci,
syntetyzujacym szeroka game czynnikow wirulencji, takich jak adhezyny/inwazyny, wiele
wydzielanych toksyn i biatek efektorowych. Ich synteza jest Sci§le regulowana w odpowiedzi
na rozne czynniki $rodowiskowe, w tym temperaturg. Aby przystosowaé si¢ do zmian
warunkow §rodowiskowych, bakterie reguluja ekspresje gendéw na poziomie transkrypcji, ale
takze potranskrypcyjnie jak 1 potranslacyjnie. Znaczenie mechanizmow potranskrypcyjnych w
regulacji ekspresji genow stato si¢ przedmiotem zainteresowania stosunkowo niedawno, tj. z
chwilg odkrycia matych, niekodujacych czasteczek RNA (sRNAs). Kodowane in trans SRNAS,
czyli w miejscu innym niz regulowane geny, stanowig grup¢ matych regulatorowych RNA.
Maja zazwyczaj dtugos¢ 50-150 nukleotydow i modulujg translacje mRNA i/lub stabilnos¢
transkryptow poprzez parowanie zasad. Wigkszo§¢ sRNA wymaga do dzialania biatka
opiekunczego Hfq. Najczesciej wynikiem interakcji sRNA z docelowym mRNA jest
wyciszenie ekspresji genu. Aby w pelni zrozumie¢ biologiczng funkcje SRNA, wymagana jest
identyfikacja miejsca oddziatywania SRNA z mRNA docelowego genu. U niepatogennej
Escherichia coli dwa homologiczne SRNA, tj. OmrA i OmrB, reguluja ekspresj¢ kilku genow,
kodujacych biatka strukturalne, jak rowniez regulatorowe. U Y. enterocolitica istnieje tylko
sRNA OmrA, a cele jego regulacji potranskrypcyjnej nie sg dotad znane.

Glownym celem naukowym projektu jest okreslenie celow dzialania OmrA w
szczepach Y. enterocolitica o niskim (szczep Ye9, bioserotyp 2/0:9) i wysokim (szczep 8081,
bioserotyp 1B/O:8) stopniu zjadliwosci. Geny, ktérych ekspresja bedzie badana zostaly
wytypowane w wyniku przeprowadzonych analiz in silico. Wérdd nich znalazly si¢ geny
kodujace istotne czynniki zjadliwos$ci tych enteropatogendéw. Informacje o zmianie w profilu
ekspresji genow pod wptywem OmrA bedg weryfikowane metodag RT-gPCR oraz Northern
blot, jak rowniez w oparciu o badania aktywnos$ci skonstruowanych fuzji translacyjnych.
Ponadto zostang przeprowadzone testy EMSA oceniajagce powstawanie 1 stopien migracji
potencjalnych kompleksow OmrA/mRNA w obecnosci lub braku biatka opiekunczego Hfq.
Badania molekularne zostang wzbogacone o charakterystyke fenotypowa szczepow Y.
enterocolitica roznigcych si¢ aktywno$cig OmrA, tj. ocene ruchliwos$ci, tworzenia mikrokolonii
1 biofilmu, zdolnosci adhezji/inwazji w nabtonkowej linii komorkowej, a takze stopienia
aktywnosci insektoobojczej.

Realizujac projekt otrzymamy informacje o roli OmrA w post-transkrypcyjnej regulacji
ekspresji genow, co nastepnie pozwoli na ustalenie konsekwencji funkcjonalnych
wynikajacych z aktywnosci OmrA i jego roli w kontroli strategii zyciowej Y. enterocolitica
zwigzane] z patogenng oraz saprofityczng formg zycia. Wyciszanie ekspresji genow
bakteryjnych przez sSRNA stwarza nowe mozliwosci w zwalczaniu bakterii chorobotworczych.
Poszukiwanie nowych metod jest niezmiernie wazne ze wzgledu na rozprzestrzenianie si¢
szczepOw opornych na antybiotyki, co sprawia, ze antybiotykoterapia staje si¢ nieskuteczna.



