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Bakterie nalezace do rodzaju Legionella to wewnatrzkomérkowe patogeny, ktére w srodowisku naturalnym
bytuja wewnatrz komorek pierwotniakow wodnych, przede wszystkim wolno zyjacych ameb nalezacych do
gatunkéw Acanthamoeba, Naegleria, Echinamoeba i Vermamoeba. Po przedostaniu sie do sztucznych systeméw
dystrybucji wody legionelle moga stwarza¢ zagrozenie dla zdrowia i zZycia cztowieka, wywohijac infekcje zbiorczo
okres$lane mianem legionelloz. Podobieristwo ameb i makrofagéw phlucnych sprawia, ze bakterie Legionella
powoduja u ludzi zapalenia ptuc i inne infekcje pozaptucne, jak np. goraczke Pontiac. W obrebie rodzaju
Legionella opisano do tej pory ponad 60 gatunkéw. W 90% przypadkéw legionelloz zidentyfikowanym czynnikiem
etiologicznym jest gatunek L. pneumophila, a w kolejnych 4% L. longbeachae. Jednak od osob z atypowym
zapaleniem pluc wyizolowano co najmniej 24 inne gatunki Legionella. Ta dysproporcja dotyczaca czesto$ci
identyfikacji patogenow znajduje odzwierciedlenie w niklym stanie wiedzy dotyczacym pozostatych gatunkow
Legionella, ktérych ekologia czy wirulencja zostaly jak dotad stabo poznane.

Genomy Legionella charakteryzuja sie ztozona architektura, z chromosomem i licznymi plazmidami, ktére
moga znacznie rézni¢ sie pod wzgledem wielkosci i zawartoSci. Wykazano, ze geny wspdlne dla poszczegdlnych
gatunkéw stanowia jedynie 15% catkowitej puli genowej tego rodzaju. Zmienno$¢ plazmidéw wydaje sie
szczegOlnie interesujaca, poniewaz stanowia one wektor tzw. horyzontalnego transferu genéw, na drodze ktérego
populacje bakterii efektywnie nabywaja cechy wptywajace na ich ,fitness” w srodowisku, co czesto wiaze sie z
uzyskaniem wysokiej wirulencji. Wiedza dotyczaca plazmidéw wystepujacych w bakteriach Legionella jest
fragmentaryczna. Brak jest informacji dotyczacych mechanizméw odpowiedzialnych za ich utrzymywanie sie w
komorce, rozprzestrzenianie w populacji, jak rowniez ich roli w ewolucji bakterii Legionella. Dodatkowa
trudnoscia jest ztozony tryb zycia Legionella, w ktérym faza replikacyjna przebiega wewnatrz komorki gospodarza
eukariotycznego.

W ramach tego projektu chcemy odpowiedzie¢ na pytania, w jakim stopniu napedzane przez plazmidy,
horyzontalny transfer genéw i rekombinacja sa odpowiedzialne za zmienno$¢ bakterii Legionella, mogaca
prowadzi¢ do pojawiania sie w populacji szczepéw chorobotworczych. Aby to osiagna¢, planujemy, na drodze
eksperymentow molekularnych i analiz bioinformatycznych zbudowa¢ obraz ogétu plazmidéw (tzw. plazmidom)
tej grupy bakterii, egzystujacych w bezposrednim otoczeniu czlowieka (instalacje wodne). Obraz ten bedzie
zawieral informacje dotyczace stabilnosci i zdolnosci do rozprzestrzeniania sie poszczeg6lnych plazmiddw, ich
zawartosci, wspotwystepowania i ko-ewolucji okreslonych ukladéw genow, jak réwniez czestosci horyzontalnego
transferu genow, zardwno pomiedzy réznymi bakteriami Legionella w srodowisku, jak réwniez wewnatrz komorki
gospodarza eukariotycznego. Zakladamy, ze uzyskane wyniki znaczaco poszerza wiedze dotyczaca tej grupy
bakterii, a takze pozwola na lepsze prognozowanie i zapobieganie potencjalnym wybuchom epidemii legionellozy
w przysztosci.



