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Weglad w filogeneze i antybiotykoopornos¢

Pseudomonas spp. z gleby Biatowieskiego Parku
Narodowego
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WSTEP
Rodzaj Pseudomonas obejmuje gatunki wystepujgce w rdéznych
srodowiskach i znane z opornosci na antybiotyki, jednak dotad szeroko
badano jedynie szpitalne izolaty P. aeruginosa. Pseudomonas spp. nalezg
do patogendw oportunistycznych, mogacych powodowa¢ powazne
zagrozenia dla zdrowia, zwtaszcza u 0sdb z obnizong odpornoscia [1-3].

Celem badan byto wypetnienie luki w wiedzy na temat opornosci na
antybiotyki wsrod Pseudomonas spp., zbadano 41 izolatow z probek gleby
pobranych w rezerwacie scistym Biatowieskiego Parku Narodowego (BPN).
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MATERIALY | METODY

do eksperymentu wyselekcjonowano 41 szczepow bakterii z rodzaju
Pseudomonas, wyizolowanych z gleby Biatowieskiego Parku Narodowego
dokonano izolacji bakteryjnego DNA z uzyciem DNeasy Blood & Tissue Kit
(Qiagen GmbH, Hilden, Germany)

izolaty sklasyfikowano na podstawie sekwencji nukleotydowej fragmentu
genu metabolizmu podstawowego gyrB i dokonano analiz
filogenetycznych w jego oparciu

wzorzec antybiotykoopornosci okreslono metodg gradientowo-dyfuzyjng z
uzyciem paskow testowych (Liofilchem MTS, Wtochy), umozliwiajgcych

To wyjatkowe sSrodowisko, pozbawione znaczgcych wptywow
antropogenicznych, zapewnia doskonate warunki do badan nad
antybiotykoopornoscia z punktu widzenia srodowisk naturalnych.

okreslenie MIC (Minimum Inhibitory Concentration), na agarze Muellera-
Hintona, przetestowano 24 antybiotyki
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Rycina 2. Pokrewienstwo filogenetyczne Pseudomonas spp. wyizolowanych z probek gleby
pobranych w BPN. Drzewo filogenetyczne 41 izolatow i 8 szczepow referencyjnych
skonstruowano na podstawie czesciowych sekwencji genu gyrB (820 nt). Drzewo
wykonano przy uzyciu metody Neighbor-Joining (NJ) zaimplementowanej

w oprogramowaniu MEGA11 [4], przy uzyciu 1000-powtdrzeniowego testu bootstrap.

PODSUMOWANIE | WNIOSKI

» Drzewo filogenetyczne uzyskane na  podstawie  sekwenc;i
nukleotydowej genu gyrB pogrupowato izolaty w klastry filogenetyczne
nalezace do grup P. fluorescens, P. koreensis i P. putida, pochodzacych
z linii P. fluorescens.

» Wszystkie badane izolaty wykazywaty opornosé na co najmniej 12 z 24
testowanych antybiotykow. Wykryto opornosc na kolistyne, cefotaksym
i imipenem odpowiednio u 73, 73 i 17% izolatow. Wsrod izolatow
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Rycina 3. Profil opornos¢ na antybiotyki bakterii Pseudomonas spp. wyizolowanych
z probek gleby pobranych w Biatowieskim Parku Narodowym (BPN).

Pseudomonas spp. z BPN potwierdzono obecnos¢ szczepdw opornych
na karbapenemy.

» Bakterie z rodzaju Pseudomonas wykazaty niezwykle wysoki poziom
fenotypowej opornosci na antybiotyki, biorgc pod uwage srodowisko
pochodzenia.

» Wyniki potwierdzajg rosngce obawy dotyczgce znaczenia opornosci na
antybiotyki w Srodowisku naturalnym i wskazuja na potrzebe
dodatkowych badan nad czynnikami zwigzanymi z wystepowaniem
tego zjawiska, a takze nad warunkami ekologicznymi, ktére moga miec
na nie znaczgcy wptyw.

LITERATURA

1. Behzadi, P, Barath, Z., Gajdacs, M., 2021. It’s not easy being green: a narrative review
on the microbiology, virulence and therapeutic prospects of multidrug-resistant
Pseudomonas aeruginosa. Antibiotics 10:42.

2. Botelho, J., Grosso, F., Peixe, L., 2019. Antibiotic resistance in Pseudomonas
aeruginosa - mechanisms, epidemiology and evolution. Drug Resist Updat 44:100640.

3. Pang, Z., Raudonis, R., Glick, B.R., Lin, T.J., Cheng, Z., 2019. Antibiotic resistance in
Pseudomonas aeruginosa: mechanisms and alternative therapeutic strategies.
Biotechnol Adv 37:177-192.

4. Kumar, S., Stecher, G., Li, M., Knyaz, C., Tamura, K., 2018. MEGA X: Molecular
evolutionary genetics analysis across computing platforms. Mol Biol Evol 35:1547-
1549.




	Slajd 1

