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Bakterie z rodzaju Enterococcus wchodzg w sktad naturalnej mikroflory jelitowej cztowieka.
Jednakze w $rodowisku szpitalnym stanowia jedne z najgrozniejszych drobnoustrojow
chorobotworczych, wywotujacych infekcje gtdownie u 0séb z obnizong odpornosciag i poddawanych
inwazyjnym zabiegom medycznych. Enterokoki przezywaja w skrajnych warunkach $rodowiska i
wykazuja naturalng oporno$¢ na wiele antybiotykow oraz tatwo nabywaja nowe mechanizmy
opornosci dzicki wydajnej wymianie materiatu genetycznego.

Jednym z najgrozniejszych typow lekoopornosci charakterystycznych dla enterokokéw jest
oporno$¢ na glikopeptydy (wankomycyng i/lub teikoplaning), ktora szczegolnie rozpowszechnita sig w
gatunku Enterococcus faecium, czynigc go szpitalnym patogenem alarmowym. W ciggu ostatnich lat
obserwuje si¢ wzrost czestosci szpitalnych zakazen inwazyjnych wywolywanych przez te
drobnoustroje w Europie. Ze wzgledu na czgsta opornos¢ na wigkszos¢ dostepnych w terapii lekow
istnieje naglace zapotrzebowanie na nowe opcje terapeutyczne do leczenia infekcji
wankomycynoopornym E. faecium (VREfm).

Najgrozniejszym i najpowszechniej spotykanym wariantem oporno$ci na glikopeptydy jest
fenotyp VanA, zdolny do szybkiego rozprzestrzeniania w drodze horyzontalnego transferu genow i
nadajacy wysoki poziom opornosci zaréwno na wankomycyne, jak i teikoplaning. Szczegdtowa
charakterystyka krajowych i globalnych populacji VREfm VanA oraz elementéw genetycznych
odpowiedzialnych za fenotyp VanA, szczegélnie w oparciu o techniki sekwencjonowania
genomowego, jest kluczowa dla lepszego zrozumienia epidemiologii tych drobnoustrojow oraz dla
skuteczniejszego poszukiwania nowych metod leczenia i kontroli zakazen.

Najnowsza epidemiologia E. faecium VanA w Polsce nie zostata jak dotad szczegdtowo
zbadana, mimo Ze stanowig one gtdéwna przyczyne szpitalnych zakazen wankomycynoopornymi
enterokokami w naszym kraju i rola ta ciggle wzrasta. Proponowany projekt odpowiada zatem na
koniecznos$¢ doglebnej analizy tej grupy drobnostrojow. Jego gtownym zatozeniem jest zdefiniowanie
czynnikow ksztattujacych obecng populacje polskich inwazyjnych VREfm VanA pochodzacych z
oddziatow intensywnej terapii (OIT), ze szczegblnym uwzglednieniem roli ruchomych elementéw
genetycznych w szerzeniu opornosci typu VanA. W tym celu planujemy zbadaé pokrewienstwo
klonalne izolatow, wrazliwo$¢ na leki przeciwdrobnoustrojowe istotne dla terapii, obecnosé¢
determinant wirulencji oraz struktur¢ genomoéw, w tym plazmidéw i transpozondéw kodujacych
fenotyp VanA. Wykorzystanie podejécia genomicznego pozwoli na okreslenie puli genéw wspdlnych
dla catej badanej populacji oraz przeprowadzenie szczegdélowych analiz pokrewienstwa miedzy
szczepami pochodzacymi z réznych regiondow kraju. Wskazana zostanie rola poszczegdlnych klonow
epidemicznych i ruchomych elementéw genetycznych w rozprzestrzenianiu si¢ opornosci na
glikopeptydy. Uzyskanie sekwencji kompletnych genoméw umozliwi poznanie struktury
chromosomoéw i plazmidow obecnych w tych drobnoustrojach oraz wzbogaci globalna pulg genoméw
E. faecium.

Istotne znaczenie proponowanego projektu opiera si¢ na poznaniu niezbadanej dotad
epidemiologii inwazyjnych VREfm w Polsce pochodzacych z ostatniej dekady, ktorych
rozprzestrzenianie si¢ ma powazne konsekwencje kliniczne, szczegdlnie na oddziatach intensywnej
terapii. Wyniki planowanych badan znaczgco wzbogaca informacje na temat lokalnej i globalnej
epidemiologii oraz ewolucji VREfm. Nabyta wiedza moze zosta¢ wykorzystana do poszukiwania
nowych opcji terapeutycznych i tworzenia nowych procedur kontroli i profilaktyki zakazen.



