Roznorodnos¢ bakteriofagow w Sciekach komunalnych:
morfologia, fizjologia, genomika i metagenomika

Agata Jurczak-Kurek

Fagi — wirusy infekujace organizmy prokariotyczne (bakterie oraz archeony) —
stanowia najliczniejsza grupg obiektow biologicznych na Ziemi. Jednym z wigkszych
rezerwuarow fagoéw sa $cieki komunalne, bedace mieszaning $ciekow bytowo-gospodarczych,
przemystowych oraz wod opadowych. Duza liczba gatunkéw bakterii obecnych w $ciekach
decyduje o rdéznorodnosci zakazajacych je wiruséw (bakteriofagow) w tym S$rodowisku.
Celem niniejszej pracy byla analiza réznorodnosci fagéow pochodzacych ze S$ciekow
komunalnych na poziomie morfologicznym, fizjologicznym, genomicznym i
metagenomicznym. W toku badan stworzytam kolekcje 83 fagow zakazajacych laboratoryjne,
kliniczne oraz Srodowiskowe szczepy réznych gatunkéw bakterii. Wyizolowane przeze mnie
ze Sciekow fagi wykazaly duza réznorodno$¢ morfologiczna oraz fizjologiczna. Analiza
wykonana za pomoca transmisyjnej mikroskopii elektronowej pozwolita zaklasyfikowac
wszystkie wirusy do rzedu Caudovirales, przy czym najliczniejsza grupe stanowity fagi
wykazujace cechy charakterystyczne dla jednej z trzech rodzin tego rzedu — Siphoviridae.
Wyizolowane wirusy prezentowaty waski zakres gospodarza oraz bardzo zrd6znicowana
tolerancj¢ na dzialanie badanych czynnikow fizykochemicznych (temperatura, pH, szok
osmotyczny, obecno$¢ detergentu lub rozpuszczalnikow organicznych). Najwigksza
wrazliwos$¢ na badane czynniki wykazaty podowirusy, natomiast najmniej wrazliwa okazala
si¢ by¢ wigkszos¢ myowirusow. Indywidualna charakterystyka kazdego z fagéw umozliwita
wyselekcjonowanie fagow do badan genomicznych, polegajacych na sekwencjonowaniu 1
analizie genomoOw. Pirosekwencjonowanie oraz analiza bioinformatyczna umozliwity
uzyskanie pelnych sekwencji genomoéw o$miu wybranych bakteriofagow, z ktorych jeden
wykazal nikle podobienstwo do fagéw znanych. Z kolei wykorzystanie podejscia
metagenomowego do badania réznorodnosci fagow w $ciekach komunalnych pozwolito na
stworzenie bibliotek metagenomowych liczacych ponad péttora tysiaca klonow. CzesSciowe
sekwencjonowanie bibliotek wykazato, Ze zdecydowana wigkszo§¢ wstawek byla
pochodzenia fagowego. Stworzenie przeze mnie kolekcji fagéw, scharakteryzowanych pod
wzgledem morfologii 1 fizjologii oraz czgSciowo genomiki, stanowi¢ moze dobra baze dla
dalszych badan nad réznorodnoscia i ekologia wirusow bakteryjnych. Natomiast lepsze

rozumienie ztozonego problemu wrazliwosci bakteriofagéw na czynniki zewngtrzne moze



by¢ uzyteczne w kontek$cie zastosowania tych fagow w przemysle, rolnictwie czy

fagoterapii.



