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Male regulatorowe RNA jako kluczowe elementy w adaptacji Yersinia: Analiza poréwnawcza
Y. enterocolitica i Y. ruckeri w kontekscie patogenezy i ekologii

Mikroorganizmy, w tym bakterie, stoja przed wyzwaniami zwiazanymi z adaptacja do zmieniajacych
si¢ warunkéw srodowiskowych. Bakterie wykorzystuja r6zne mechanizmy, w tym male regulatorowe RNA
(sRNA), aby w razie potrzeby szybko dostosowaé ekspresje gendéw, kiedy nadejdzie taka potrzeba. Jest to
proces szybszy i mniej energochtonny niz synteza bialek regulatorowych. Bakterie chorobotworcze,
przechodzac ze srodowiska zewngtrznego do organizmu gospodarza, musza radzi¢ sobie ze zmianami
temperatury, osmolarnos$ci, pH, dostepnosci skladnikow odzywczych 1 interakcja z komorkami
odpornosciowymi gospodarza. Przezycie w tym $rodowisku zalezy od szybkiego modulowania ekspresji
genow w celu syntezy zestawu czynnikow zjadliwosci i adaptacyjnych.

Bliski zwigzek miedzy ludzmi i zwierzgtami stanowi globalne wyzwanie dla zdrowia publicznego ze
wzgledu na potencjalne przenoszenie chordéb odzwierzecych. Kampylobakterioza, salmonelloza i jersinioza to
najczestsze choroby odzwierzece zglaszane w krajach Unii Europejskiej, przy czym Yersinia enterocolitica
powoduje jersinioze. Choroba ta dotyka przede wszystkim stabsze fizycznie grupy spoteczne, takie jak dzieci,
osoby starsze i osoby z obnizong odpornoscia, i objawia si¢ gorgczka, biegunka, a niekiedy powiktaniami
pozajelitowymi. Do zakazenia dochodzi gtéwnie poprzez skazong zywno$¢, zwlaszcza wieprzowing, ktora jest
glownym rezerwuarem tej bakterii. Y. enterocolitica posiada az sze$¢ biotypow, kazdy o innym poziomie
zjadliwos$ci. Z kolei Yersinia ruckeri jest istotnym patogenem w akwakulturze, powodujac jersinioze ryb
tososiowatych (enteric redmouth disease — ERM), takich jak pstrag i tosos$, co prowadzi do znacznych strat
ekonomicznych. Bakteria ta jest szeroko rozpowszechniona na catym §wiecie, moze przetrwa¢ w wodzie przez
ponad cztery miesigce i rozprzestrzenia¢ si¢ przez kal zakazonych ryb. ERM powoduje objawy, takie jak
krwawienia, zapalenie narzadow i przebarwienia otworu gebowego. Do zakazenia moze doj§¢ przez
bezposredni kontakt z chorymi osobnikami lub z biofilmem, ktory Y. ruckeri chetnie tworzy w srodowisku
wodnym.

Celem naukowym projektu jest identyfikacja i charakterystyka SRNA Y. enterocolitica i Y. ruckeri.
Konkretne cele obejmuja wykorzystanie sekwencjonowania RNA (RNA-seq) do identyfikacji sRNA,
potwierdzenie ich ekspresji w réoznych warunkach wzrostu, okreslenie potencjalnych celow dziatania SRNA,
szczegolnie tych powigzanych z patogeneza, przeprowadzenie szczegdtowej charakterystyki molekularnej i
zrozumienie roli wybranych sRNA w fizjologii i zjadliwosci Yersinia. Badania beda oparte na izolatkach
klinicznych o r6znych poziomach wirulencji. Poprzez badanie opisanych mechanizmoéow regulacyjnych projekt
ma na celu poglebienie wiedzy na temat adaptacji i wirulencji Y. enterocolitica i Y. ruckeri, zajmujac si¢
zarowno wyzwaniami zdrowia publicznego, jak i problemami ekonomicznymi.

Realizacja projektu poglebi zrozumienie regulacji ekspresji genéw za posrednictwem sRNA u rodzaju
Yersinia, szczegblnie pod katem ich wpltywu na wirulencje. Odkrycia te przyczyniaja si¢ do poszerzenia
wiedzy na temat funkcji SRNA, oferujac mozliwosci zwalczania infekcji bakteryjnych w obliczu rosnacej
opornosci na antybiotyki. Celem projektu jest takze identyfikacja celow dziatania dla wybranych sRNA.
Zrozumienie adaptacyjnych reakcji Yersinia sp. na sygnaly srodowiskowe wymaga wszechstronnej wiedzy na
temat ekspresji genow bakterii w roznych warunkach. RNA-seq to odpowiednie narzgdzie zapewniajace
wysoka czuto$¢ wysokoprzepustowych analiz. Wyniki projektu pozwola lepiej zrozumie¢ potranskrypcyjne
mechanizmy regulacji genéw u Yersinia sp. i innych patogenow, pokazujac szerszg perspektywe na dynamike
patogenezy. Identyfikacja konkretnych celow dzialania sRNA powigzanych ze zjadliwoscig badanego
enteropatogenu jest obiecujaca i moglaby stanowi¢ podejécie do celowanego wyciszania genow, otwierajac
nowe mozliwosci zwalczania infekcji bakteryjnych. Zidentyfikowane sRNA lub ich syntetyczne pochodne
moga w przyszlosci stanowi¢ podstawe nowych terapii przeciwbakteryjnych. Projekt wychodzi naprzeciw
pilnej potrzebie opracowania innowacyjnych podejs¢ do leczenia infekcji bakteryjnych w obliczu rosnacej
oporno$ci na antybiotyki. Co wigcej, przewidywanie identyfikacji celow dzialania sSRNA specyficznych dla
Yersinia sp., stwarza potencjal w zakresie dostosowanych terapii, oferujac przewage nad lekami o szerszym
dziataniu np. rowniez na mikrobiote jelitowa.



